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Introduction 

 

• Blé tendre (Triticum aestivum) 

 

 

 

 

 Espèce hexaploïde (génomes A,B,D) 

 

 17 Gb 

 

 80-90% de séquences répétées 

 

 

 

 

 

 

• SNP = Polymorphisme de Nucléotide Unique 

 

 Marqueur moléculaire 
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Conversion des SNP en fonction de leur origine 
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Conclusion 

 La puce Illumina donne de bons résultats … 

 

 … mais nécessite une curation manuelle des clusters 

 

 

 

 

 Environ 2/3 des SNP sont convertis sur la puce Axiom 

 

 50% de ces SNP convertis sont dans un contexte diploïde 

 

 

 

 

 Les résultats obtenus grâce à la puce Axiom permettent des analyses 

puissantes (cartographie, association, diversité, …) 



Remerciements 

http://www.agriobtentions.fr/
http://www.bayer.com/

