Décryptage du génome du chéne pour mieux
comprendre les bases génétiques de d'adaptation
des arbres forestiers a leur environnement
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Récentes avancées en génomique des arbres forestiers
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DE LA RECHERCHE A L'INDUSTRIE

22 milliards de séquences
= 4,6 triards de nucléotides
= 2 770 metres d’ADN de chéne
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MOLECULAR ECOLOGY

Molecular Ecology Resources (2015) doi: 10.1111/175540998.12425

Decoding the oak genome: public release of sequence data,
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Work on the genome of a species of oak tree native from Europe (Quercus robur, the pedunculate oak) began in January 2012

It was conducted by a French consortium led by Christophe Plomion at INRA Bordeaux. Three years later, this genome has
been sequenced, assembled and annotated. The consortium characterized around 50,000 genes and estimated that 50% of
the 1.5 billion base pairs of this genome was made of repetitive elements.

This first oak genome assembled so far, provides a foundation to study the biology and evolution of these species. In particular,
it will allow to identify genes essential for the adaptation of these long-lived organisms to their environment, genes involved in
the symbiotic relationships between the mycelia of truffies and its root, genes responsible for the biosynthesis of wood
extractives such as tannins and whisky-lactone that gives their flavor and taste to alcohol and wine.
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Le genre Quercus

Distribution géographique
» ~ 600 especes



Distribution géographique
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Le genre Quercus
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Objectifs

Etablir une séquence de référence du génome du chéne

Comprendre sa structure, son évolution et son
fonctionnement

Comprendre les bases moléculaires des differences
adaptatives



Objectifs

1. Etablir une sequence de réference du genome du chéne



La complexité du génome du chéne : sa taille physique

Quercus robur : 2n=2x=24

Arabidopsis Populus Eucalyptus

: 74

150 450 600 740 3000 Mb/C

1.5Gb



La complexité du génome du chéne : son hétérozygotie

+ Au niveau le plus élémentaire :

¢ SNP
» 1 SNP/45 bp estimé par le reséquencage “‘“w‘_ _AG?
de 546 régions exoniques A A

'\\\\”l
» 1SNP /40 bp dans des régions intergéniques CA G

de 3 BAC alléliques séquencés

+ Au niveau de la macrostructure :
10kb

> De grandes insertions/délétions Haplotype 1
d’éléments trap.sposablles - Haplotype 2
dans 3 BAC alléliques séquencés

10kb S5kb




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), Pyroséquencage (450b) et lllumina 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 diploide V2n
Fusionner les deux H en une version haploide V1n

Aligner V1n sur une carte génétique—> 12 pseudo-
molécules




Résultat

_________ V2n(15Gb)  Vin (750 Mb)

Taille 1.4Gb 814Mb
assemblée

Nb de scaff 8 827 1 409
N50 scaff 0.8G

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



Objectifs

2. Comprendre sa SLTFUCTUre, son évolution et son
fonctionnement



Annotation

| de novo detection and classification
e Genome annotation
M=el=Ele] e Post processing, filtering...

* Training dataset

e Gene prediction (ab initio + combining)

: / e Functional annotation

Eléments transposables 329 5k génes (2.8kb — CDS 1kb)
—50.6% du génome
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Objectifs

2. Comprendre sa structure, son eVOl Ut|0n et son

fonctionnement
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Objectifs

2. Comprendre sa structure, son évolution et son

fonctionnement



Approches sans a priori:

» Le répertoire des génes du chéne est-il différent de celui des
autres plantes séquencées ?

» Quels sont les familles de génes en expansion chez le chéne?

» La caractéristique » ARBRE vs HERBACEE » se traduit-elle par un
répertoire particulier de genes ?

Approches avec a priori:

» annotation expertisée de certaines familles de genes/fonctions
cibles




Objectifs

3. Comprendre les bases moléculaires des différences
adaptatives |

_ == Transcriptome




Stratégie

G p
* Intégrer trois sources d’information
E
> > PLASTICITE ET HETEROGENEITE INTRA INDIVIDUEL
* Balayer IeS processus d . » ADAPTATION (synchronique/allochronique)
différentes échelles évolutives > SPECIATION

en tenant Compte des forces évolutives | » MUTATION DERIVE SELECTION MIGRATION

e Prendre en compte la contribution regulation

Polymorphisme
du polymorphisme de 'ADN et Ia %
régulation des genes

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




