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Update du génome de Mycoplasma feriruminatoris
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Update du génome de Mycoplasma feriruminatoris

Long reads >8000kb et >Q9 ( 9.4)

- 69,808 reads
- Longueur moyenne 19,932bp
- Couverture théorique >1000X 

Canu1.7

Nanopolish

Pilon1.22 x3

Manual 
corrections

Prokka1.12

99,27 % 

99,54 % 

~100 % 

100 % 

Identité 
(vs short-reads assembly)

Précédente version 
(reads Illumina, 

assemblage Velvet)
Nouvelle version

88 contigs 1 contig circulaire

1,010,677 bp
N50 32,956 bp 1,075,529 bp

907 gènes 948 gènes

Short reads

- 61,376 reads
- 2x76bp reads
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Update du génome de Mycoplasma feriruminatoris

 Ingénierie génétique en cours basée sur cette nouvelle version de génome, en vue de la production d’un vaccin
 Les mutants issus de l’ingénierie seront vérifiés par assemblage de novo
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Caractérisation de grandes délétions du génome mitochondrial humain

Contrôle Patients

Délétions  multiplesDélétions 

simple

16kb

2kb

LorMa Bwa mem Sniffles

Auto-correction 

des reads

Mapping sur génome 

mitochondrial
Détection 

des variants

- Délétions complexes, pouvant être multiples au sein d’un même individu

- Responsables de pathologies mitochondriales

- Diagnostic basé sur électrophorèse de PCR long-range et NGS (PGM), 

mais points de cassures difficiles à identifier précisément

→ Séquençage des long range PCR en long read, 

grande profondeur (>4000X)  

 7 points de cassures identifiés, 4 vérifiés par Sanger, les autres en 

cours

 Malgré le taux d’erreurs élevés, des haplogroupes ont peut être 

correctement identifiés à partir de SNPs, chez tous les individus passés 

(HaploGrep)
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Ci-dessous un exemple illustratif de la différence de données de séquençage obtenues sur la PGTB avant et après l’optimisation d’un protocole d’extraction d’ADN
(élimination des polysaccharides). Ce travail d’optimisation d’extraction de l’ADN a été effectué par Arthur Demené, doctorant de l’UMR Biogeco, sur le champignon
pathogène du genre Castanea (Cryphonectria parasitica). Entre 15 et 20 fois plus de données ont été générées à partir de reads 10 à 15 fois plus longs.

Avant optimisation d'extraction d'ADN Après optimisation d'extraction d'ADN

Gb générées 0,36 6,2

N50 (Kb) 3,1 31

N90 (Kb) 1,04 14,9

Médiane de longueur de reads (Kb) 1,5 25

Quantité de reads au-delà de 50 Kb 0 6169

Données de séquençage des reads de qualité supérieure à Q9

(270 000 reads)
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