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Introduction

» Génome de grande taille (épinette blanche)
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» Plus de 27000 genes identifies, 32000
genes préedits

> Peu d’informations sur la fonction de ces
genes.

(Gl, 2000, IHGSC, 2004, Tuskan et al. 2006, Rigault et al. 2011),






A lintérieur de I'individu,
» Le génome ne change pas peu importe les
» Le transcriptome change selon les
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» Le transcriptome est le reflet de 'activité du
génome




Objectif

» Caractériser le transcriptome (groupes de co-expression et leurs
fonctions) de I'épinette blanche
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Geénes

» Groupes de co-expression
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Geénes
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Reésultats
> 99% (sur 23853) de génes ont été détectés dans au moins un tissu

» 24 groupes de co-expression de 108 a 1792 genes variables a
travers les tissus
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» un groupe d’expression de genes invariables a travers les tissus

* Transcription, traduction

* Apoptose

49% non annotés _ _
4792 —> Fonctions cellulaires de base



Conclusions

» Le transcriptome est organisé n groupes de co-expression.

» Les groupes de co-expression rassemblent les tissus selon leur type
ou leur réle physiologique.

» Les genes invariables sont associes au métabolisme de base
et les genes variables au métabolisme secondaire.



TAKE HOME MESSAGE

Le phénotype intermediaire
peut étre analysé pour préedire
le rOle de genes



Et apres?

Genes

l

Fonctions

l

Caracteres économiquement
intéressants

l

Programme d’amélioration des arbres
(Sélection assistée par marqueurs)
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