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Sandrine Contenot, Isabelle Le Clainche, Elodie Marquand,

Avec nos 2 équipes Développement Technologique & Production et Informatique & Bio-Informatique,

Patricia Faivre-Rampant et Marie-Christine Le Paslier ) _ ) ) ) L ]
nous repondons aux besoins des projets en genomique vegetale et environnementale

INRAE GENOMICS , , ,
* Production de données de qualité : Séquencage et Génotypage * Bio-Analyse (recherche de polymorphismes, appel de génotypes, annotation)
Infrastructure de recherche regroupant EPGV, Gentyane, : : > : ) : ) ) , .
_ * Solutions innovantes pourl’étude du polymorphisme des génomes <+ Gestion des données et métadonnées recues et produites (FAIR)
GeT, PGTB. Y https://twitter.com/Geno INRA | _ | o o | , o
* Expertise et conseil * Formation, animation et diffusion des savoirs (Colloque EPGV, Génome a I'école)

SAVOIR FAIRE, METHODOLOGIES & EQUIPEMENTS SEQUENCAGE

Localisée au Genoscope, I'EPGV bénéficie de I’acces aux équipements de pointe du Genoscope et aux services du CNRGH
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Tracabilité : L/MS, Base de données
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* Pipeline d’annotation de génes NBS-LRR
* Pipeline d’analyse BSA-Seq
* |dentification de Variations Structurales : Peuplier, Arabidopsis

* Stockage, sauvegarde, soumission, archivage

ANIMATION ET DIFFUSION

* Colloque EPGV : https./ www.versailles-grignon.inra.ft/epgv/Colloque

ACCESSIBILITE

Partenariat avec la recherche publique dans le cadre de projets nationaux et européens.
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