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22 milliards de séquences

= 4,6 triards de nucléotides 

= 2 770 mètres d’ADN de chêne 





accords internationaux des Bermudes (1998) et de Fort Lauderdale (2003), déclaration de Toronto (2009)

www.oakgenome.fr
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Le genre Quercus

Distribution géographique

� ̴ 600 espèces

Phylogénie
Hubert et al  2014  Systematics & Biodiversity, 1-19

�Spéciation : 50-55 MA

�Chêne blancs européen < 5 MA



Chêne blancs européens



Objectifs

1. Etablir une séquence de référence du génome du chêne

2. Comprendre sa structure, son évolution et son 

fonctionnement

3. Comprendre les bases moléculaires des différences 

adaptatives



Objectifs

1. Etablir une séquence de référence du génome du chêne

2. Comprendre sa structure, son évolution et son 

fonctionnement

3. Comprendre les bases moléculaires des différences 

adaptatives



La complexité du génome du chêne : sa taille physique

Quercus robur : 2n=2x=24

740 Mb/C150 3000 450 600 

Arabidopsis Populus Eucalyptus                     Quercus

1.5Gb



Au niveau le plus élémentaire : 

� 1 SNP/45 bp estimé par le reséquençage

de 546 régions exoniques

� 1 SNP / 40 bp dans des régions intergéniques

de 3 BAC alléliques séquencés

Au niveau de la macrostructure :

� De grandes insertions/délétions

d’éléments transposables

dans 3 BAC alléliques séquencés

10kb

10kb 5kb

Haplotype 1

Haplotype 2

La complexité du génome du chêne : son hétérozygotie



Stratégie

• Couvrir les deux haplotypes 2x750Mb=1.5G
– > 100 x

• Produire des longues séquences pour mieux séparer 
les deux haplotypes
– En 2012: Sanger (600 pb), Pyroséquençage (450b) et Illumina chevauchants (170b)

– En 2014: Moleculo (lecture synthétiques, 5kb)

• Séquencer les extrémités de longs fragments (ponts)
– Banques de 150kb (BAC), 3-5kb, 5-8kb, 8-11kb

• Assembler une version diploïde V2n

• Fusionner les deux H en une version haploïde V1n

• Aligner V1n sur une carte génétique� 12 pseudo-
molécules



Résultat

V2n (1.5 Gb) V1n (750 Mb)

Taille 

assemblée

1.4Gb 814Mb

Nb de scaff 8 827 1 409

N50 scaff 0.8G 1.3Mb

N50: la moitié de la taille du génome est contenue ds des scaff d’au moins 1.3 Mb
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Annotation

Eléments transposables

�50.6% du génome
�29.5k gènes (2.8kb – CDS 1kb)



Navigation dans le génome du chêne



Objectifs

1. Etablir une séquence de référence du génome du chêne

2. Comprendre sa structure, son évolution et son 

fonctionnement

3. Comprendre les bases moléculaires des différences 

adaptatives







Objectifs

1. Etablir une séquence de référence du génome du chêne

2. Comprendre sa structure, son évolution et son 

fonctionnement

3. Comprendre les bases moléculaires des différences 

adaptatives



Approches sans a priori:

� Le répertoire des gènes du chêne est-il différent de celui des 

autres plantes séquencées ?

� Quels sont les familles de gènes en expansion chez le chêne? 

� La caractéristique » ARBRE vs HERBACEE » se traduit-elle par un 

répertoire particulier de gènes ?

Approches avec a priori:
� annotation expertisée de certaines familles de gènes/fonctions 

cibles
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Génome Transcriptome



Stratégie
• Intégrer trois sources d’information

• Balayer les processus à 

différentes échelles évolutives 

en tenant compte des forces évolutives

• Prendre en compte la contribution 

du polymorphisme de l’ADN et la 

régulation des gènes 

• S’appuyer sur des dispositifs in situ et ex situ

E

PG

� PLASTICITE ET HETEROGENEITE INTRA INDIVIDUEL

� ADAPTATION  (synchronique/allochronique)

� SPECIATION

� MUTATION DERIVE SELECTION MIGRATION

régulation
Polymorphisme


