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AERTEERE e (=0 NG VRl K0 =P nternational Gioat Genome Cans
federates existing projects on SNP detection in order to produce a high density
SMP chip. The deadline for ordering this 50K SNP is September the 30th, 2011
and the chip will be available at the end of year 2011, This first effort to give
access to a high density genotyping tool may be completediin the future by
other contributions and the tool may evolve regarding the needs of the
International Community. If you are interested in ardering this tocl, please
contact - - (IGGC co-coordinator, INRA), W=k

(IGGC co-coordinator, IMAU/KIZ/BGI) and (@il\% (L0155 (llumina
Scientist/Agriculture Consortia Manager lllumina, Inc.)

Data Processing

¥ University of Utrecht, Netherlands . Essential Steps

(H. Heuven ! M. Groenen) ¥ Centralisation of the data at
Reduced Reprasentation Libraries of INRA, France
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lllumina chips available by
beginning of December 2011
Milestones: First of July SMP




Genome de reference

Assemblage produit par les chinois :
- 285 375 scaffolds/contigs => longueur totale = 2 662 629 614 pb
- avec des longueurs de 100 pb a 18 937 182 pb
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8003662
3625631
2612763
1974692
1569703
1255186
1019234
846833
699994
566426
462580
369791
288968
215986
165550
120051
82356
55979
36858
22432
14110
9527
6838
5442
4352
3640
3280
3001
2806
2651
2503
2361
2213
2054

Bejing Genome Institute / Kumming Institute of Zoology / Inner Mongolia Agricultural University,
China (W. Zhang, W. Wang)
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Tesidennees

INRA (Ph. Mulsant / R. Rupp / C.Moreno) :
RRL of 6 goats (454) and whole genome sequencing (HiSeq) of 13 Alpine, Saanen and Creole

Malaysian Agricultural Research and Development Institute,
Malaysia & DNA Landmarks, Canada (JJ Abdullah / TP Yu) :

Whole genome sequencing of 3*20 Boer, Savanna and Kacang meat and indigenous goats

University of Utrecht, Netherlands (H. Heuven / M. Groenen)
RRL of 17 Saanen dairy goats. 120 millions of 32 bp paired-ends sequences

Autres : EST + genes d'intéerét
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///e%i//p/é{ﬁe//—/données INRA (et hollandaises)
, | / | » samtools merge

v y y
j/ //,,/ / e Créole.bam
| | |

]
= # PROJETS RUNS DOWNLOAD a oK
—— recherche

Filtre

Projet CAPRISNP BWA aln - qualité de mapping > 30
Etude de polymorphisme entre différents individus de chévre aprés digestion et séquencage d'ADNg. S a m tO O I S S O rt = a I I g n e m e nt u n I q u e
41 run(s) et 2 analyse(s) ont &té réalisées sur le projet CAPRISHP.

L'ensemble des données brutes et des résultats d'analyses occupent 315.57 Gb d'espace disque pour lensemble du projet. I I I

samtools mpileup
bcftools view

}

Runs réalisés :

Afficher Ei v |é1érnenh par page Rechercher ;

Mam .

A

Nomdu Date v Espéee & Description % Séquenceur %

Mature des A Hombrede ,  Taille totale
projet ¥ 5 @

1 Type 7
& données e ¥ séquences ces

du run

Saanen.bcf Créole.bcf

Filtre
- vcfutils.pl varFilter
- SNPs homozygote A+ S + C

varFilter :

- profondeur min 6 + + +
- profondeur max 100

- min. allele minoritaire 2

Alpine.bcf

1/8 FlowCell A
- Lane 6

Concentration 7pM - Taille

3126 CAPRISNP 12-07-11  Chevre oDNA insert 2650

174 131 888

HiSeq 2000

1/8 FlowCell A . - Gt Concentration 7pM - Taille

Alpine.bcf Saanen.bcf Créole.bcf
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Les données -1-

B Nb read1
H Nb read2

BAM filtré read1
H BAM filtré read2

120 000 000

Créoles Alpines (10) Saanens (5 + 8)

(6 lanes — 3 indiv.) | (10 lanes — 7 indi (Holl. 5 lanes)
100,000,000 (INRA 8 lanes - 6 indiv.)

80 000 000

60 000 000

40 000 000

20 000 000

| o

Ub39_s_77

0026 s 6
0026 s 7
0026 s 77
1333 s 5
1333 s 7
1871 s 7
S126 s 66
S126_s 666
S127 s 5
Us14 s 7
Holl_ s 2
P102 s 5
P189 s 3
R185 s 8
T104 s 6
T136 s 6
Us39 s 7

@ P. Bardou - Genotoul - 7 octobre 2011




NS

@

Les données -2-

Taux de couverture par race

B ALL reads

B ALL BAM filtré
BAM filtré read1

B BAM filtré read?2

Saanen Saanen_Holl
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Données malésiennes

CerpIPElRE’ = doNNEES EXIErNES

x  Alignement BWA (bwasw)

x Extraction de la position des

SNPs

x Construction du fichier pour
chargement dans la base de

données
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EST

Alignement BWA (bwasw)
Validation par alignement SIM4

Extraction de la position des
SNPs

Construction du fichier pour
chargement dans la base de
donnees



lesidennees externes

W Initial
© H |Localisé
Unique

M [nitial
M Localisé

N
4000000 L
(o)

3500000

4 001 890

3 596 652

D
o)
o
N~

3000000

2500000

2000000

1500000

1000000

1476 768
1 320 358

500000

1073 183

(2] )] < M
N~ NN

Savana Kacang Genidov LGS ltaliens  Espagnols Américains

P. Bardou - Genotoul - 7 octobre 2011




L

Chiargementeniioase e donnees

#Chrom Pos Race Ref A C G T createDB.pl

__

alleles | allele type | dist prev | dist next | frame
scaffoldl | 54| T 1| 0.500 | AT
scaffoldl | 130 | C 2| 0,167 | TC
scaffoldl | 131 | A 2| 0.500 | AG
scaffoldl | 152 | A 2| 0,15 | AG
scaffoldl | 153 | T 2| 0.300 | TG
scaffoldl | 200 | G 2| 0.500 | AG
scaffoldl | 251 | € -1 | 0.167 | TCG
scaffoldl | 322 | A 2| 0.15 | AC
scaffoldl | 439 | A 2| 0.15 | AG
scaffoldl | 506 | G 2| 0,300 | AG
scaffoldl | 854 | A 2| 0.167 | AG
scaffoldl | 894 | T 2| 0.167 | TC
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#Chrom

Pos

Race Ref

createDB.pl

de donnees

Table des SNPs

chrom | pos | ref base | alpine | hoer | creole | est | saanen | savana kacang | 1llumina | category | infinium | maf | alleles | allele type | dist prev | dist next | frame
sc chrom | pos | ref base | alpine | buer | creale | est | saanen | savana kacang| ar T le, 54T 0
Hmooooooooos docoooo ocoooooooc doooooooa doooooa dbocoooooa dbooooo dboooooooa dbocoooooooooooa 1 TC | 2 | 76 |
 gcaffoldl | 54| T | A | | | | AT B 2| L]
5¢ | AG | 2 | 21 |
. scaffoldl | 130 | C | cT | | | | | 16 | 2| ]|
sc scaffoldl | 131 | A | AG | AG | | | | AG E 2 | a7 |
sc gcaffoldl | 152 | A& | | | | | | AG | 766 3 |
* scaffoldl | 153 | T et Q| . | G 50 2
o scaffoldl | 200 | G | & | | | | AG | AG G | 2|
sc scaffoldl | 251 | C | T | car | | | CT | car | AG |
s¢ scaffoldl | 322 | A | | AC | | | | \TC |
scaffoldl | 439 | A | | &G | | | |
scaffoldl | 506 | G | &G | &G | | | |
scaffoldl | 854 | A | G | | | | AG |
scaffoldl | 894 | T | CT | | | | |



de donnees

| #Chrom Pos Race Ref createDB.pl Table des SNPs

S — p

/|

chrom | pos | ref base | alpine | boer | creole | est | saanen | savana kacang | 1llumina | categery | infinium | maf | alleles | allele type | dist prev | dist next | frame:
___________ +______+__________+________J.,,,,,,J-,,,,,,,,J-,,,,,J-,,,,,,,,J.,,,,,,,,,,,,,,,J-,,,,,,,,,,J-,,,,,,,,,,J.,,,,,,,,,,J-,,,,,,,J.,,,,,,,,,J-,,,,,,,,,,,,,J.,,,,,,,,,,,¢,,,,,,,,,,,¢,,,___,/
scaffoldl | 54| T | A 1llumna | category | infinium | maf | alleles | allele type | dist prev | dist next | frame s
scaffoldl | 130 | C Lo e o e e e I CIC AN T e Fooeaaa moooooooo ooooooooooooo + -
scaffoldl | 152 | A |
scaffoldl | 153 | T | Gr | 20 | 2| 0.167 | TC | 2 |
scaffoldl | 200 | G | A | 11 | 2| 0.500 | AG | 2 |
scaffoldl | 251 | C | T | 20 | 2| 0.125 | AG | 2 |
scaffoldl | 322 | A |
scaffoldl | 439 | A | | 1 | 5 | 0.300 | TG | . |
scaffoldl | 506 | G | a6 | 11 | 2 | 0.500 | AG | 2 |
scaffoldl | €54 | A | G | 1, | -1 | 0.167 | TCG | 3 |
scaffoldl | 894 | T | T | 0 | 7 | 0.175 | AC | . |
| 20 | 2| 0.125 | AG | 2 |
| 11 | 2 | 0.300 | AG | 2 |
| 20 | 2 | 0.167 | AG | 2 |
| 13 | 2 | 0.167 | | 2 |

p

(O =
T



INGmRerderSINP par categoerie avant filtrage

11 924 638 entrées dans la table avec :
- 1229 120 Indels
- 10 695 518 SNPs

1: EST 4000 000

3 et 4 : Hétéroz. dans 4 races

5 et 6 : Hétéroz. dans 3 races EELULY
2 500 000

10 : Hétéroz. S et A

11 : Hétéroz. (Aou S) m b SNP

et (C ou B ou KS)
12 : Hétéroz. C et (B ou KS)
13 : Hétéroz. Aou S

| 272615
20 : autres 6 871 71 82560 074

90 : INDEL
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////// | Selectionides SNPs

 Sélection des SNPs :

7 Table des SNPs / résent sur un scaffold > 10 000 pb

Sélection + Tri

Y

SNPs triés
par catégorie
et MAF

Répartition

SNPs

| SNPs
alternatifs

sélectionnés
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v

B| allélique
/ Frame » minimun de 20 pb
MAF > 0.2
+ lllumina > 0.8
¢ Infinium II

~ Tri de la sélection :

v Catégorie croissante
v MAF décroissante

Avec X = 28 500 pb
2 700 000 000 /60 000 =45 000 pb

)



Sélection + Tri

Y

SNPs triés
par catégorie
et MAF

Répartition

SNPs

sélectionnés

SNPs
alternatifs

Selection des  SINPs

[ a4 ” / 4
%Q/eﬁzti P/ggz/?N/?s/

/W}éosent un scaffold > 10 000 pb
i v Bi-allélique

V/«/Framg/» minimun de 20 pb

o’ > 0.2
v lllumina > 0.8
v Infinium Il

71' ri de la sélection :

v Catégorie croissante
v MAF décroissante

Vo
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Sélection + Tri

Y

SNPs triés
par catégorie
et MAF

Répartition

SNPs

sélectionnés

SNPs
alternatifs

Selection des  SINPs

[ a4 ” / 4
%Q/eﬁzti P/ggz/?N/?s/

/W}éosent un scaffold > 10 000 pb
i v Bi-allélique

V/«/Framg/» minimun de 20 pb

o’ > 0.2
v lllumina > 0.8
v Infinium Il

71' ri de la sélection :

v Catégorie croissante
v MAF décroissante

Vo

Lo ]
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Sélection + Tri

Y

SNPs triés
par catégorie
et MAF

Répartition

SNPs

sélectionnés

SNPs
alternatifs

Selection des  SINPs

[ a4 ” / 4
%Q/eﬁzti P/ggz/?N/?s/

/W}éosent un scaffold > 10 000 pb
i v Bi-allélique

V/«/Framg/» minimun de 20 pb

o’ > 0.2
v lllumina > 0.8
v Infinium Il

71' ri de la sélection :

v Catégorie croissante
v MAF décroissante

Vo

Lo ]
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6OIO00ISINPSI = Par categorie

5 races =>~38%
1:EST 4 races => ~78%
2 : Hetéroz. dans 5 races 3 races => ~96%
3 et 4 : Hétéroz. dans 4 races
5 et 6 : Hétéroz. dans 3 races

10 : Hétéroz. S et A
11 : Hétéroz. (Aou S)
et (C ou B ou KS)
12 . Héteroz. C et (B ou KS)
13 : Hétéroz. Aou S

20 : autres
90 : INDEL
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GON000'SNESs = Par categorie et « frame »
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o
60,000 SNPs - MAF - Score illumina
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60000 SNPs = Repartition

250000

200000

13532 150000
100000
0992 50000

5155

2000
1259
934 821

7893
6430
5271
4297
2214
1311
681 534 817
379
olll.- Il.-2_231i4124261012144510828

10000 20000 30000 40000 50000 60000 70000 80000 90000 100000 111000 120000 130000 140000 150000
5000 15000 25000 35000 45000 55000 65000 75000 85000 95000 105000 115000 125000 135000 145000 >150000
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i
é/ 60000 SINPSI= Pourcentage: pal race

97,45

Alpine

96,69

Saanen

75,22

Savana_kacang Milk (A, S)
Meat (C, B, KS)

72,22 69,06

Boer
Creole

1 684 SNPs EST

88,6

100
90
80

70
60
50 48,16
40
30 27,61
20 16,33
AnalN I
0
Boer Saanen Meat (C, B, KS)

Creole Savana_kacang M|Ik (A, S)
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GO0 SNEs = IRepartion vs UMD3

x 3 316 scaffold/chr. => Longueur totale = 2 670 405 961 pb
x 30 chromosomes => 2 660 906 405 pb

x | ocalisation bovine des 60 000 SNPs :
> 99 084 SNPs localisés avec bwa bwasw (150 / SNP / 150)

10937

10000 20000 30000 50000 60000 70000 80000 90000 100000 111000 120000 130000 140000 150000
5000 15000 25000 3500 5000 55000 65000 75000 85000 95000 105000 115000 125000 135000 145000 >150000
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zemegions = 150/000ph

5000000

4500000

4000000

3500000

3000000

2500000

2000000

1500000

1000000

500000
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