Le transcriptome du corail rouge Corallium rubrum : a la recherche d
d'adaptation et d'acclimatation locales
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Echantillonnage en hiver : mémes
conditions thermiques a 5 m et 40 m

e 6 individus de 5 m
* 6 Individus de 40 m

2 Jardin commun en aquarium (1 mois)

3 Séquencage transcriptomes
i.e : ensemble des genes exprimés par un individu

Peut-on trouver des
signaux

. Objectif : diminuer les différences
d'adaptation locale ?

physiologiques entre individus issus de
profondeurs différentes.
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Présence de différences génétiques

Résultats

48 000 contigs (séquence d'ADN exprimée)

1- Recherche de genes différentiellement exprimeés entre profondeurs
1.e : genes sur-exprimeés a une profondeur par rapport a l'autre

Objectif : Sélectionner des genes candidats
potentiellement impliqués dans I'adaptation locale
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mmmp 212 contigs différentiellement exprimés
(p.value < 0,01)
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Parmi ces 212 contigs : différentes
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2- Analyse du polymorphisme entre profondeurs
Les contigs peuvent : - étre identiques chez tous les individus
- présenter de légeres differences de sequences (SNPs) entre individus
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Ces contigs pourraient intervenir dans l'adaptation aux conditions environnementales locales

Objectif : chercher les contigs identiques chez tous les individus
de la méme profondeur, mais différents entre profondeurs
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C'est le cas pour 1640 SNPs correspondant a 746

contigs dont 474 dans le cadre de lecture
1.e : donc potentiellement traduits en protéines

Conclusion

Différences élevées : différentiel
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Maintien de différences d'expression entre d'expression détermine génétiquement :

profondeurs malgré I'acclimatation en j ardin<
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Différences moyennes et faibles : maintien d'un
d'un différentiel d'acclimatation individuelle a
moyen terme ?

Perspectives : séquencer ces genes candidats chez plus d'individus pour confirmer ces hypotheses.
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