
ChickRH

• Cartographie d’irradiation chez la poule :

– Cartographie dense de SNP

– localisation d’EST absentes de la séquence

génomique

• Participants :

– INRA UMR Génétique Cellulaire Toulouse

– Centre National de Génotypage (CNG) Evry.
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Premiers vertébrés séquencés 

• Humain

• Chimpanzé

• Macaque

• Souris

• Rat

• Chien

• Opossum

• Poule

• Takifugu

• Tetraodon
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Cartes RH de poule : le passé

• Marqueurs utilisés (ère pré-séquence)

– Microsatellites des cartes génétiques

– EST : similarités de séquence avec des régions HSA 

définies

• Marqueurs utilisés (ère post-séquence)

– STS de l’assemblage



Cartes RH de poule : le présent (1)

• Marqueurs utilisés (ère pré-séquence)

– Microsatellites des cartes génétiques

– EST : similarités de séquence avec des régions HSA 

définies

• Marqueurs utilisés (ère post-séquence)

– STS de l’assemblage

• Technologie de génotypage Illumina

– 9212 marqueurs



Génotypage RH Illumina



Rétention des marqueurs

0

20

40

60

80

100

120

0 50 100 150 200 250
Mb

R
e
te

n
ti

o
n

Illumina
> 1 loc
ChickRH

0

20

40

60

80

100

120

0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100
Mb

R
e
te

n
ti

o
n

Illumina
> 1 loc
ChickRH

0

20

40

60

80

100

120

0 20 40 60 80 100 120 140 160 180
Mb

R
e
te

n
ti

o
n

Illumina
> 1 loc
ChickRH

0

20

40

60

80

100

120

0 2 4 6 8 10 12 14 16 18

Illumina
> 1 loc
ChickRH

GGA1 GGA2

GGA4 GGA14



Rétention: marqueurs des 7 OPA (GGA2)



PERSPECTIVES

1 686 markers are unlinked or in very small linkage groups (1 000 CNG + 600 ChickRH)
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Concordance RH - Séquence



Viewing maps in Narcisse
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International Chicken Genome Sequencing Consortium. Nature 432 (2004) 695

Macro-microchromosomes



Cartes RH de poule : le présent (2)

• Marqueurs utilisés (ère pré-séquence)

– Microsatellites des cartes génétiques

– EST : similarités de séquence avec des régions HSA 

définies

• Marqueurs utilisés (ère post-séquence)

– STS de l’assemblage

• Technologie de génotypage Illumina

– 9212 marqueurs

– STS et SNP du chrUn
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http://humanparalogy.gs.washington.edu



Cartes RH de poule : le présent (3)

• Marqueurs utilisés (ère pré-séquence)

– Microsatellites des cartes génétiques

– EST : similarités de séquence avec des régions HSA 

définies

• Marqueurs utilisés (ère post-séquence)

– STS de l’assemblage

• Technologie de génotypage Illumina

– 9212 marqueurs

– STS et SNP du chrUn

– EST absents de l’assemblage « no hit mapping »
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Conservation de synténie HSA19-GGA



Human chromosome 19

UCSC
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HSA19 et GGA31

http://www.ebi.ac.uk/ipd/kir/introduction.html

Gènes CHIR sur GGA31 (E64)
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En cours

• Génotypage SNP Illumina de SNP chrUn

– Tous contigs avec une similarité de séquence HSA

• > 384 marqueurs

• Définition d’un jeu Illumina « no hit »

– Contigs SIGENAE absents de l’assemblage poule

• Localisation sur la séquence HSA (BLAST)

• Alignement multiple HSA, MMU, RNO, GGA

– Définition d’OPA Illumina: positions divergentes



Ensuite

• A terminer

– Réalisation des cartes RH des microchromosomes

– Confrontation avec l’assemblage 2009

• Perspectives

– SNP sur microchromosomes

• Séquençage 454 d’une fraction enrichie (programme Pyresavi)
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