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Principaux résultats :

Le sapin pectiné (Abies alba) est un conifére majeur des écosystemes alpins. Grace a un
financement de type participatif auquel ECCOREV a contribué, son génome a été séquenceé et
publié. La taille du génome du sapin est de 18,2 Gb, ce qui est plutot faible en comparaison
des quelques coniferes déja séquencés, notamment les pins.

Les séquences obtenues ne se recouvrent encore que treés partiellement. Ainsi, le nombre de
séquences différentes mais que I’on peut relier les unes aux autres (les « scaffolds ») est d’un
peu plus de 37 millions (loin des 2n = 24 chromosomes !). Chaque scaffold a une taille
moyenne de 480 paires de bases. Malgré cette assemblage fragmentaire, la composition du
génome du sapin a pu étre estimée a un peu plus de 50 000 genes, qui ont pu étre annotés. Le
génome chloroplastique a lui été¢ assemblé en totalité. Il se compose de 120 908 paires de
bases.

Cette ressource, encore incomplete (comme c’est le cas de la plupart des coniféres possédant
des giga-génomes) mais correctement annotée, servira de base pour la construction d’un panel
de génotypage indispensable en génétique des populations, en génétique quantitative et
fonctionnelle et dans un objectif de suivi pour la conservation de 1’espece.
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Suite donnée au projet (contrats plus vastes, bourses de thése...):

Deuxiéme phase du séquencage (toujours avec une approche collaborative, multipartenaire
dans le cadre de AFORGEN), réduction du nombre de « scaffolds », analyse de la diversité
génétique en lien avec la diversit¢ phénotypique, notamment la croissance radiale,
identification des genes portant des traits fonctionnels caractéristiques de cette espece, comme
sa capacité a survivre et croitre a I’ombre, en sous-bois.
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