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OBJECTIF ET MISSIONS DE LA PLATEFORME GENTYANE

Objectif : offrir un ensemble de technologies de pointe dediées au génotypage et au séquencage haut débit

Conseil et expertise en génotypage et séquencage a = — — — | Recherche et développement de nouveaux outils
haut débit = ® - répondant aux attentes des utilisateurs

Appui aux recherches conduites dans les différentes = e Réalisation de prestations pour le compte de I'INRA et
équipes de l'unité GDEC T d’autres organismes publics et privés

EQUIPEMENTS

Séquencage HD : y 107 | Génotypage HD : { wa®® \\ |, Appareils environnants :
= Roche 454 GS Junior S A B8y | = Affymetrix Axiom GeneTitan A = = 5 robots de pipetage (Beckman,
- |llumina MiSeq _ % = - lllumina BeadXpress | - Hamilton) de 8 a 384 canaux
- | ‘ - Applied 3730XL = /4 = 25 thermocycleurs (384 et 96)

Extraction ADN: Génotypage SSR : Génotypage SNP chimie Kaspar:
En plagues 96 En plaques 384 Lecture : LightCycler 480, plaques 96 ou 384
Métabisulfite, billes magnétiques sbeadex Lecture : Séquenceur Applied 3730XL — de 1 a plusieurs centaines de SNP
robotisées sur Beckman FxP, = = Marquage direct ou M13 ‘ — Y Lecture : Fluidigm Biomark
Qiagen Biosprint ou —— Prise en charge possible a \ WO A T Multiples de 48 SNP
LGC genomics Oktopure = \:Em= toutes les étapes \V A S sur 48 échantillons
Ref : Lydia Jaffrelo - Ref : Géraldine Philippe B @7, Ref : Lydia Jaffrelo

Génotypage SNP lllumina: Génotypage SNP Affymetrix Axiom : Séquencage HD:
Lecture sur lllumina BeadXpress _ecture sur Affymetrix Axiom GeneTitan Deux séquenceurs : Roche 454 GS Junior
Chimie Golden Gate Veracode e Ultra haut dédit et lllumina MiSeq
De 48 a 384 plex SNP 1 y - De 1500 a 2,6 millions de SNP 3 De 40 Mb a 16 Gb, de 100 000
sur multiples de =l T minimun 480 échantillons .\ a 50 millions de reads
480 échantillons E | A\ Plaques 96 et 384 ! de 300 & 600pb
Ref : Lydia Jaffrelo Lics = Ref : Lydia Jaffrelo Ry L - Ref : Véronique Gautier

ACCESSIBILITE

La plateforme GENTYANE traite aussi bien des projets internes a I'UMR que des projets régionaux et nationaux INRA. Son activité est également ouverte a d’autres
établissements publics, aux universités, ainsi gu’au secteur priveé et organismes internationaux.
Pour vos demandes, contacter le responsable de |la plateforme a I'adresse suivante : charles.poncet@clermont.inra.fr

GESTION DES DONNEES

Les résultats bruts ou analysés sont déposés sur un serveur informatique, le lien est alors transmis au client par mail. Les données sont téléchargeables dans les 9 jours
suivants. Concernant le stockage des données informatiques, celles-ci seront conservées en standard 3 mois.

RESULTATS EMBLEMATIQUES

Génotypage tres haut débit SNP en microarray Axiom sur Affymetrix GeneTitan Extraction automatisée d’ADN LGC Genomics OKTOPURE
Manipulation entierement automatisée sur robot Beckman Biomek FxP Débit : 16 plaques 96 / jour
Débit : 5 puces 96 ind x 1500 a 650 000 SNP par semaine — " Qualité optimale compatible avec toutes les technologies
Soutien a deux projets Investissement d’Avenir : U hell Différentes especes ont été testées : Blé, Orge, Avoine, Colza,...
BREEDWHEAT : 100 puces x 96 ind x 420 000 SNP =4 000 000 000 données A\ =M Pois rendement:50 ul a 250 ng/pl pour 50 mg de feuilles
AMAIZING : 3 puces x 96 ind x 600 000 SNP = 173 000 000 données S == Cédre rendement : 50 pl & 40 ng/pl pour 50 mg daiguilles
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