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La lavande, espece orpheline

Peu d’information sur la génétique et le génome :
- Génome diploide d’environ 1 gigabase (Iteipmai 2014)
- Quelgues données moléculaires disponibles

Ot Taonomy

D oo Browser

Databaze name ||Subtree links|[Direct links

Nucleotide 192 1
Nucleotide EST 22
Protein 163

Popset 27 25

PubMed Central 219 219
Bio Sample 3

Taxonomy 41 1




La lavande, espece orpheline

Peu d’information sur la génétique et le génome :
- Génome diploide d’environ 1 gigabase (Iteipmai 2014)
- Quelgues données moléculaires disponibles

- Sélection massale (varietés clonales)
- Dépérissement de la
lavande




La lavande, espece orpheline

Peu d’information sur la génétique et le génome :
Génome diploide d’environ 1 gigabase (Iteipmai 2014)
Quelgues données moleculaires disponibles

Sélection massale (varietés clonales)

Dépérissement => developper de nouvelles stratégies de
sélection

L= Sélection assistée par marqueurs
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ressources moléculaires pour la

lavande
) ) L ’
Catalogue de séquences l Données de diversité
de genes de lavande fine _ o génetique du matériel
Plusieurs milliers de étudié
marqueurs

moléculaires (SNP)
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Construction séquences lavande
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Construction séquences lavande

PE reads 62 430 893 66 107 230
Nb séquences 110 317 171 189
assemblees

Nb de séguences 47 894 (42%) 65 375 (38%)

homologues a des
séguences connues

Nb séquences 8 714 10 060

validées (>70%)
<7928 séquences communes>




Construction séquences lavande

Distribution de la taille des séguences de référence
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Construction séquences lavande

Geranyl- PP v

+)-Bomy]
MOMNOTERFENOID BIOSYNTHESIS w Ehphnsphate Comphsm
binsynthesis

[2320] [42319] [d2z120] [42310] [423.101][42310][42310]

+i-(B)-
Tene
T .
Myroene | (JoPuene (-4f-Pinene ()endo.  Sabshuene
11413151 [11413131] [Das]  |[u4ass]  |[L41E0] I [L141350] | B ate
10-H . _
$$W  Hydosylnalool ( |
Perllyl alechol I
10-Crngeramial ¢ 11413131 |
|
O |
Iridodial O 8- Cixolinaloo] I
|
Iridetrid — — — ——— - v
| I (menene and pinens degradation )
J-Deaay- ¥ 7-Dieosry- ¥
Inganin ? loganate (+)-Pulegome
[L141374 [L141374] [13131] [u4si  [13.181]
Loganin Qya—{21.150]—QCE g 10-Deo o

_.'? SETIPOS] ic acid

{H)-Menthofiran  (+)-Isomenthone

[1339] [1339] I (- Menthons
—_— 4,5 Dibyyelro-5, 5-dimethyl4-(3-
Secologain Q2115010 % Geniposidic ookt fran. 2(3H)- eranoate
ecologanate
|
i, ¥ W (4R, 75)-T-Tsopropyl-
Lnole alkaloid Aspen?hside (- Menthol (+) Neomenthol  &pthylozepon. J-one
1osyrthesis

00902 3113014
) Fanehiza Laboratories




Construction séquences lavande

10060 séquences

unigene
3147 [ 1913 non ]
. reconstruites
reconstruites
/ N
3556 plus l 3427 plus
longues courtes

mmm) 9446 séquences
de référence
lavande (21Mb)

1164 concaténées en
550 séquences
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Détection de
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Détection des SNP

15 cultivars lavande
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15 cultivars lavande

\2
Extraction ADN feuilles
v

Librairies + Séquencage
HiSeq2500 2*150 pb
\Z

Filtre reads séquencage
(qualité, taille)

%

Mapping sur sequences réeférence
lavande

%

Détection

polymorphisme

REF

Cv.1

Cv. 2

Cv.3

Cv. 4

Détection des SNP

420 440 480 430
] I I 1

AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTCGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACATY

L
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACA
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGAATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTCGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACATY
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGAATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT
TATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGAATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACATS

TGTAAAGACAT/
TCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGAATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT
AGACAT/

A
AGTATAGACTTCATCCGTICCCATTATTITATATTACAATGGGTITGAATGCGGAGAT TAAGATAATGAGTGTAAAGACATY/

]
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTAGATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACATY
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGAT

CCATTATTTATATTACAATGGGTAGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT/

TATTACAATAGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACATY

AGTATAGAATTCATCC

AGTATAGACTTCAT TTAAGATAATCAGTGTAAAGACAT/

AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTCTTTATATTACAATGGGTCGGATGCGCAGATTAAGATAATCAGTGT

AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTCGGATGCCGAGATTAAGATAATGAGTGTAAA

CATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTCGGATGCGGAGATTAAGCTAATGAGTGTAAAGACATS
TTTATATTACAATGGGTCCCGATGCCGAGATTAAGATAATCGAGTGTAAAGACATY

AGT
ATTACAATGGGTCGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT

AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTCGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTCGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT Y

c

TTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT/
GTCCCATTATTTATATTACGATGGGTCGGATCGCGGAGATTAAGATAATGAATGTAAAGACAT
ACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT

AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT

CCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATCGAGTGTAAAGACAT/
AGTATAGACTTCATCC ATGGGTCGGATGCGGAGATTAAGATAATGGGTGTAAAGACAT
AT TATTTATATTACAATAAATACCATACACACACTAACATAATAAATATAAAAANAT !



15 cultivars lavande

\2
Extraction ADN feuilles
v

Librairies + Séquencage
HiSeq2500 2*150 pb
\Z

Filtre reads séquencage
(qualité, taille)

%

Mapping sur sequences réeférence
lavande

%

Détection

polymorphisme

REF

Cv.1

Cv. 2

Cv.3

Cv. 4

Détection des SNP

420 440 480 430
] I I 1

AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGT T RGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACATY

AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAGTTGAAT
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATITATATTACA: o T o G A TIGGAGATTAAGATAATGAGTGTARAGACAT/
AGTATAGACTTCATCCGTCOCATTATTTATATTACA? CGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT/
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATIACASGT TGA A TICCAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT

TAAAGACAT/
~GGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT/
AGACAT/

TATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACA GGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT/
SGTTGAAT!
TCATCCGTCCCATTATTTATATTACA

A
AGTATAGACTTCATGCGTCCCATTATTITATATIACA T TG A A TCSCAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT
|
QALY

]
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTAGATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACATY
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGAT

CCATTATTTATATTACAATGGGTAGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT/

TATTACAATAGGTTGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACATY

AGTATAGAATTCATCC

AGTATAGACTTCAT TTAAGATAATCAGTGTAAAGACAT/

AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTCTTTATATTACAATGGGTCGGATGCGCAGATTAAGATAATCAGTGT

AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTCGGATGCCGAGATTAAGATAATGAGTGTAAA

CATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTCGGATGCGGAGATTAAGCTAATGAGTGTAAAGACATS
TTTATATTACAATGGGTCCCGATGCCGAGATTAAGATAATCGAGTGTAAAGACATY

AGT
ATTACAATGGGTCGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT

AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTCGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT
AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTACAATGGGTCGGATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT Y

i
c

T TAAGATAATGAGTGTAAAGACAT/
GTCCCATT»‘\TTT»‘\T»‘\TTAHGGTCGG ATCCGGAGATTAAGATAATGARTGTAAAGACAT/

ACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTAL ATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT/

AGTATAGACTTCATCCGTCCCATTATTTATATTAGG G T TG G /ATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT/

CCGTCCCATTATTTATATTA[\GGTTGG ATGCGGAGATTAAGATAATGAGTGTAAAGACAT/

AGTATAGACTTCATCC ™ SATGCGGAGATTAAGATAATGGGTGTAAAGACAT#

_ AT T AT T T AT ATT AN G R T TG C AT A A r A AT A AR TAATARATATANACAAAT
SGTCG

~Tr



Détection des SNP

Nb SNP détectés

Cultivar
Maillette
C15.50
B6
5.90
Ruffinato
Diva
YC77
Gabelle
Frisée
FC28
77.13
Barthée
Francine
B7
Matheronne

Nb PE reads
254 544 038
106 240 042

89 105 430
75616 676
67 452 366
65 151 226
63 807 640
57 202 964
53 330 332
36 269 606
33 625 350
33 306 066
30 954 844
30 768 088
29 985 684

Profondeur
moyenne

38X
16X
13X
11X
10X
10X
10X
8X
8X
oX
oX
oX
59X
59X
oX

(filtrés)
139 866
158 498
153 870
147 063
142 508
130 906
137 978
98 191
129 373
97 859
89 151
90 492
79 950
96 474
84 030

80 a 160000 SNP
détectés

10-20 snps/seq
110-220 pb/snps

IPEA: 2.7 fois plus de
SNP sur sequences
rallongées
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Analyse de diversité genétigue

Cultivar Fraction SNP hmz Alt Distance / Maillette
C15.50 9 51
B6 3 52 - ~90% SNPs
5.90 12 52 hétérozygotes
Ruffinato 8 51
Diva 3 54 _ :
VC77 8 c1 => Genotype calling
Gabelle v 50 et analyse de la
Frisée 8 51 structuration
FC28 7 52
77.13 6 52
Barthée 6 51
Francine 6 51
B7 6 51
Matheronne 6 51




Conclusion - Perspectives

Assemblage de novo de RNAseq : simple et rapide pour
construire des séguences de référence

Dizaines de milliers de SNP disponibles

Analyse de diversité dans une collection de 24 populations de
lavandes

Réflexion sur l'utilisation des SNP dans un programme de
SAM pour la résistance au dépérissement

Utilisation déja possible pour discriminer des genotypes
(pépiniéristes)
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