ChickRH

« Cartographie d’irradiation chez la poule :
— Cartographie dense de SNP

— localisation d’'EST absentes de la sequence
génomique

« Participants :
— INRA UMR Génétique Cellulaire Toulouse
— Centre National de Génotypage (CNG) Evry.
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Génotypage et cartes
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Génotypage et cartes
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Assemblage : mars 2004 et cartes RH
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Cartes RH de poule : le passé

« Marqueurs utilisés (ere pre-séquence)
— Microsatellites des cartes génétiques
— EST : similarités de sequence avec des regions HSA
définies
« Marqueurs utilisés (ere post-séquence)
— STS de 'assemblage



Cartes RH de poule : le présent (1)

« Marqueurs utilisés (ere post-séquence)
— STS de 'assemblage

» Technologie de génotypage lllumina
— 9212 marqueurs



Génotypage RH lllumina
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Rétention: marqueurs des 7 OPA (GGA2)
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RH linkage groups at lod 7

O CNG B ChickRH

Total markers : 10144

266 unknown
439 no hit
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lewing maps in Narcisse

narcisse A mirror view of conserved syntenies
T ECY 2= Rel 1.5.0-- DELA RECHERCHE
P — SCIENTIFGUE

-|:|_ Narcisse New session Help release Notes

- - Gallus gallusrh Gallus gallus Gallus gallusfw
Zoom Data Display Se method:mapping chromosome:3 : method:mapping
Synteny levels a
ils} £ 3
R = 2
s 152E575S —] 514308889
o0 O1 -2 O3 re1a509211 Ll ﬁ =] rsteizest
O O #5143 08531 Loc4z1242 | estazeasse FLO0
4 5 P 515255361 LoC421259 —
e 13319254 = eetssemns Eo
LOGTFEE4E D
[7) Chic. . 1789 FEHR o [ Gt i)
Involved lower levels P LOCTE5321 —] esiszsaiTz B
LoGezases [ —  rs14310808
Loc4zizyn = =] r152E21T0
v IE2ETE3Y =
Co O1 &2 CLaIE Rt ] estaziasys B0
=
2 r3 15259172 LOCH1E7 46 —]  Chic..1474
f JAG1 —=| rsis27eras Esme
Upload your data rs 14510905 LOC416729 \\\ == rsismEzess
. P 162182 05T | = eelETERIE fgy
_ Parcourir... rs14311551 HNEﬁlﬁh ] prldUE1TE0
__ o=
s 145319575 ousein [, \ —]  esmesirme Eo
& =
Soumettre la requéte r515277 045 LiElg: ] =] REL 1565
-} rs 1S2THIED LUE;gégg? =] reiseazaes 0
500 o rslEXZSTOT 1 chic..1473 |
Add e 514316120 Loc421353 = 145oEEds
a genome relS267074 L = lissamsss Fene
P LHIEETHE LOCF71415 = '
Reference: Sallus pz 14154943 LoC42 1405 T | ] Chieeeue2
*gallus rel3TEI203 CALHZ = | =] chic..o1z0 F1000
rs 14 02465 LOC771990 T = ;
. Gallus . 15015155 Loc4aiand [F30 e | =] Chic..ld
target1: e mapping LOC4a145% =—— —W% ] rsi4mmoil —:R;mn
RAZGRPS _
Gallus - rE 101750 EIF2AK2 \\\_ -
target2: gallush mapping RELZE97 Locrr2izg \ ] ret4334712
RBI;E;‘;%? LOC455550 ] esis316026 M
Tr (Ao | rsiesmesrs
rE
fm 15T TEET LUC??E?E% — 215319731 F1ow
5 152E59 03 40 —] rsisE2eF00
1 LOCFF1E32 T
Chic. . 0622 ToNAR —] =
rs 15269267 = REL 11765
TTC13 —
Gtrirenl SHoc2 ] [vsize7sase
1515295355 Lac42157d
p51622ETE1 v —=] rsiEs2aEEs Lo
1000 F7 —=] rsis331689
Bhic. . 1477 REBET —
Chisa . 0780 UTRN [
e Chis. . 1720
Chica . 0130 HRAPZETIPZ |50 — ice.
g ESR1
. Chica . 1486 Faon
Dynamic Legend Py focs2 iehe | rsiezenaze
vz l5511E6E TeTELL ] rstazerirs
Lo 1674 —  eslezeEes
CITEDZ —|  rstezenzer
Loc4zaais e -
s 14554455 ALDHEA1 _  chiz..i435 400
P ldEE4T 2 ATrerEr | rstezeaden
organism . r5 153 1BEE2 A — e ]
symbaol : relEElaTIL 1555 1545
name : P2 1532575 1 U =
3 REL1176& TRON c00
start e e GJA1 | estemserne F
Loc421727 )
end ] 515530163 —] chic..m14
r214THE2E5 LB S T
Coucou LOC428621 Lamaaenn
] s
150g o relEREEE ianarg ! R
Lo va2e Locdzizel [ o,
vz LOG428626 [ L
i e —  esisaerris Feme
vz | rstezesest
r5 14350595 LB L ] RELS 014
P 1E2EAHE2 tgg:g?ggg ] rstezesmes
r5 14353730 ] I,

Instiut National de a Keeherene Agronomique



Séequence et couverture chromosomique
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Macro-microchromosomes
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« Marqueurs utilisés (ere prée-séquence)
— Microsatellites des cartes génétiques
— EST : similarités de sequence avec des regions HSA
définies
« Marqueurs utilisés (ere post-séquence)
— STS de 'assemblage

» Technologie de génotypage lllumina
— 9212 marqueurs

— STS et SNP du chrUn



UCSC Genome Browser on Chicken Feb. 2004 Assembly
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GGA25 RH et Génétique
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UCSC Genome Browser (UW Duplication overlay) on Human May 2004 Assembly
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« Marqueurs utilisés (ere prée-séquence)
— Microsatellites des cartes génétiques
— EST : similarités de sequence avec des regions HSA
définies
« Marqueurs utilisés (ere post-séquence)
— STS de 'assemblage

» Technologie de génotypage lllumina
— 9212 marqueurs

— STS et SNP du chrUn
— EST absents de I'assemblage « no hit mapping »
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Conservation de syntéenie HSA19-GGA
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Human chromosome 19
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HSA19 et GGA31
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No Hit EST mapping: similar to HSA12
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Chrun

E22C19W28-E50C23

No hit

:0.887
:0.864
:0.853
:0.708

:0.505

:0.005

E22C19W28E50C23 : 0.444

No hit

Location on the
Human genome
Chr:Mb

No similarity

No similarity
HSA1:3.951

HSA12 : 55.319
HSA12 : 48.174
No similarity

HSA12 : 51.149

HSA12 : 60.560
No similarity
No similarity
HSA6:167.082
No data

HSA12 : 34.170
HSA12 : 52.776
HSA12 : 52.203

HSA12 : 54.638
No similarity
HSA4 : 74.873

HSA12 : 47.457

Retention frequency of the markers along the RH map
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En cours

« Génotypage SNP lllumina de SNP chrUn

— Tous contigs avec une similarité de séquence HSA
* > 384 marqueurs

 Définition d'un jeu lllumina « no hit »

— Contigs SIGENAE absents de I'assemblage poule

 Localisation sur la séquence HSA (BLAST)

 Alignement multiple HSA, MMU, RNO, GGA
— Définition d’OPA lllumina: positions divergentes



Ensuite

* Aterminer
— Réalisation des cartes RH des microchromosomes
— Confrontation avec I'assemblage 2009

» Perspectives

— SNP sur microchromosomes
« Séquencage 454 d’'une fraction enrichie (programme Pyresavi)
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