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Un nouvel outil pour la sélection genétique de deux especes
d’esturgeons polyploides
(Acipenser baerii et Acipenser gueldenstaedetii) :
un panel de marqueurs SNPs pour la reconstitution du pedigree
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Contexte de |'etude

Les programmes de selection genétique nécessitent la connaissance de la genealogie des individus

Larve d’esturgeon sibérien 2 jour aprés ['éclosion = 1 cm

Park et al., 2013, https://doi.org/10.5657/FAS.2013.0025




Contexte de |'etude

2 grandes options pour contourner cette difficulte :

Fécondation artificielle et élevage en FAMILLES SEPAREES :
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Fécondation artificielle et éelevage en FAMILLES MELANGEES :
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Contexte de |'etude

L’ADN (a partir d'un bout de nageoire) permet d’identifier les parents des individus

n — EVOLUTION DES TECHNIQUES DE GENOTYPAGE
FranceAgriMer oe ke une

ETABLISSEMENT NATIONAL L ALIMENTATION I Marqueurs SNP (. Single Nucleotide Polymor ph/sm)

DES PRODUITS DE L'AGRICULTURE ET DE LA MER

Bureau des Ressources Completement automatisé
Génétiques
APACHE (2009-2010)
Kviar (2013-2015)

Moins onereux

Marqueurs microsatellites pour assignation a parenté




Les marqueurs SNP

GTAAC TTGCGTAG GA
” CATTG AACGCATCCT
’ GTAACTATTGCGTAG GA

CATTG AACGCATCCT




Developper les ressources genomiques

Séquencer et reséquencer Cartographier les
des génomes " séquences sur des génomes
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|dentifier des marqueurs

SNP

UNION EUROPEENNE

Localiser les SNP diploides
|dentifier les SNP respectant
les contraintes de fabrication

de la puce

Evaluer l'efficacite de
la puce
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Veérifier que les SNP
permettent
I'assignation a parenteé




L'obstacle de |la polyploidie

Pour les organismes diploides Pour les organismes octoploides @w
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Génotype AB

on recherche des marqueurs a
comportement diploide
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Developpement d'un outil de genotypage

S'STURGEON et 7 600 000 SNPs (puce 600K)
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Des données de puce au panel d’assignation

OBJECTIF:
Disposer de marqueurs SNP qui ressemblentaca =—»

Génotypage sur %8 ;3 familles baerii (élevage séparé)
puce 600 K ey 4 familles gueldenstaedtii élevage séparé) _ ‘_*8_0
(parents et descendants) g 280 gueldenstaedtii (élevage mélangé des familles) individus

4

v 93,5% d’individus conservés «-( La couverture de génotypage était insuffisante
v’ 84,2% d’individus conservés ™ pour les individus éliminés




Des donnees de puce au panel d'assignation

ON ELIMINE ON GARDE

25-28% de SNP mal génotypés
5” ’ e’ 9 P v’ 22,4% de SNPs (« PolyHighResolution ») e

v’ 20,1% de SNPs (« PolyHighResolution ») W




Des donnees de puce au panel d'assignation

PARMI LES SNPs CONSERVES

SNP a comportement diploide
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Selection des SNP pour assignation a parente

v' 1736 SNPs conservés | cmma-e
Filtres manuels | v 1095 SNPs conservés ~

comportement diploide

4

Filtre des erreurs mendeliennes sur familles connues

v’ 1674 SNPs conservés ——_—
v’ £61 SNPs conservés e A

pour l'assignation

4

100% d’assignation 4m Validation avec les familles Validation avec les familles mp 73,6% d'assignation

P4 séparées mélangées P

Hypothéses :

Nombre de marqueurs insuffisants pour distinguer des familles
plus nombreuses et « connectées (cf. demi-freres) ?

Probléme de tragabilité terrain ?




CO”C'USlOnS - PerSpECtIVES 7,2 milliards de paires de bases

ASSIGNATION A PARENTE

v 1538 SNPs "!‘-(

Panel AqriSeq bi-espéces ©= s diploides
v 975 SNPs gri=eq P P

“de, 2 500 SNPs pour
I'assignation « en routine »
SELECTION GENOMIQUE

v' Sélest’ accepté (appel a projet FEAMPA National) \,”‘"{'

I'Esturgeonniere
-

- identification de 140K SNPs utilisables pour la sélection génomique INRAZ

—> re-analyses des séquences et des génotypes 600K

—> puce de génotypage en moyenne densité (= 70K) -

—> Phénotypage et génotypage de nouvelles cohortes de baerii et guelden STURGEON

—> Contrdles qualité sur les génotypes ‘
—> Assignation a parenté, estimation des parametres génétiques

SYSAAF

—> Comparaison des évaluations génétiques et génomiques mmm) Rendez-vous aux prochaines JRFP pour les rlgsultats !




MERCI pour votre attention

Des questions ?
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