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Introduction

IDecux hypotheses:

BET du IIV6 et de Dmel s’expriment ?

B Surexpression des ET induite par infection
virale ?




Les jeux de Donn¢es

RNAseq (short reads) DNAseq(long reads)
Carcasses Ovaires
mock Infectée par mock Infectée par Génome du virus 1IV6
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Pipeline de traitement des données utilisees
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Analyse des donnees RNAseq
(short reads)



TPM des lectures en condition IIV6
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Variations des niveaux d’expression des TE en conditions IIV6 (Dmel : carcasses)

Variation du niveau d’expression des TE en condition infectée par IIV6 Vs contrdle
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Variations des niveaux d’expression des TE en conditions IIV6 (Dmel : ovaires)

TPM des lectures en condition ITV6
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Variation du niveau d’expression des TE en condition infectée par IIV6 Vs controle
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Résultats DESeq2 des ET différentiellement exprimes entre les conditions
experimentales dans les carcasses et dans les ovaires.

Target_id | Basemean Log2FC P_value Target_id | Basemean Log2FC P_value

359512,61 5,51E-24 1,37E-22 Con42_md

gl gl

Con3_gyps 19471,87 3,29E-63 2,45E-61 Con3_gyps 65,82

y Yy
UnFmclCl 5125,16 2,38E-130 | 3,55E-128 UnFmclCl 38,49
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Image IGV des reads alignes sur le consensus de con3 gypsy#LTR/Gypsy
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Présence des sites d’€pissages pour les reads alignés sur TE con3 gypsy
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Image IGV de con42 mdgl#LTR/Gypsy
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ET différentiellement exprimés chez ET différentiellement exprimés chez

Dsim en condition infectée Dmel en condition infectée
* Con2 gypsy * Con3 gypsy
* Conl0 unFmclCluster019 RLX * Con42_mdgl
-incomp_COR e UnFmclCluster039 RLX-
incomp COR

Bonne nouvelle !!!

Piste sur la surexpression des ET chez Drosophila.



Analyse des.d nnéesq)NAseq (long ;‘eads) |




Controle qualité et stat alignement des reads DNAseq sur les génomes

* Score Q = seuil de qualite des lectures nanopore.
* Nombre de lectures: 62284
* 99,8 % > Q10

I Génome

[1ve 43,26%
Dmel 57.91%
Lectures avec soft-clipping 399 soit 0,64 %

et 1,48 %



IGV lectures alignées partiellement avec soft-clipping sur le génome de
référence de IIV6 (ET conl10 3S18#LTR/Pao)

IIV6_genomic.fna ‘v‘ ‘NC_003033.1 ‘v‘ ‘NC_003038.1:5.379-5.847
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Read length = 1427bp
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Lectures soft-clippées correspondant aux ET

Eléments transposables Sites d’insertion génome IIV6 Code CIGAR sur la séquence Identité (%) Taille reads alignés
consensus

Conl0 _3S18 (Inséré en amont) : 5686 6S16M1D16M2110M1I5M1D36M 249 pb
1D70M3I1M1195M
Conl4 F-elements 51882 : (Inséré en aval) 447S23M1D68M1D350M3D98M 67 1089 pb

1D242M14D72M1D166M3D70M

Conl6_blood (Inséré en amont) :1806 2S5135M11191M1D373M1D220M 77 1604 pb
3D14M3D54M5D73M1D65M1D4
EM1D13M3D39M1D14M1D80OM
1DS1IM3I1M11233M5421S

Con3_invider2 59559 : (Inséré en aval) 54M1D11MI1D116M1D33M2D18 35 1106 pb
M1D49M1D20M2D79M1D91M 1
D21M1D89IM2D185M7D3M8D29
TM2D40M1883S

Con25 1360 135490 : (Inséré en aval) 4547TM2D29M1D148M1D13M2D 20 564 pb
T™1D24M3D24M8D4M3D14M1
D42M1D110M1D26M1D8M6D14
M1D3M4D21M3D10M3D7M217
M1927S



ET différentiellement exprimés chez
ET détectés dans le génome de IIV6 ~ Dmel en condition infecteée

* Conl4 F-¢léments  Con3 gypsy
* Conl0 3SI18 e Cond42 mdgl
* Conl6 blood * UnFmclCluster039 RLX-

* Con3 invider2 incomp_COR

- Con25 1360



Conclusion

BDcux hypotheses:

BET du IIV6 et de Dmel s’expriment ? x

B Surexpression des ET induite par infection virale ? «
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Variations des niveaux de transcrits des TE en conditions IIV6 (Dsim : carcasses)

Variation du niveau d’expression des TE en condition infectée par I[IV6 Vs controle
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Variations des niveaux de transcrits des TE en conditions IIV6 (Dsim : ovaires)

Variation du niveau d’expression des TE en condition infectée par IIV6 Vs controle
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IGV lectures alignees partiecllement sans soft-clipping sur le

genome de réference de I1IV6

L =[x
File Genomes View Tracks Regions Tools Help
IV6_genomic.fna |v||NC_003033.1 |v||NC_003038.1:65.005—95.017 Oonm = 9. Elrrrilvirrrrrnn
30 kb
70 kb 20 kb 70 kb
1 1 1 —
]l: = . I = — —1Click and drag to zoom in, | T o T IO T m i Ii
iL - o |- I [ [ Il I-- I o H H S
‘- -IT - -I- T —-II L Il I- H H
_Il 1T I' | < H u H
| o | MIIEI |- I H o H H | T —
| I 1 = oo I - I HINT I =
> I I T o T H I!. JI-F - - ]
| 1 1 H o H H -I
1 I - —
E | - - o Bl o 1 I Gl
o i | | II o | I
Il
H £y = HIiI
I---IIII-I]IEI- Ir :
- II - I |
alr_iive_uni_sorted. barn |
II1 o 1
1
1] I -
I

B

T_- I__ - II
IF---I I-E II-I-4
I

- . = Lk

el

[ (]




	Diapositive 1 STAGE M1 BIOINFORMATIQUE LBBE UCBL Juin 2024
	Diapositive 2 Introduction
	Diapositive 3 Introduction
	Diapositive 4 Les jeux de Données
	Diapositive 5 Pipeline de traitement des données utilisées
	Diapositive 6 Analyse des données RNAseq (short reads)
	Diapositive 7 Variations des niveaux d’expression des TE en conditions IIV6 (Dmel : carcasses)
	Diapositive 8 Variations des niveaux d’expression des TE en conditions IIV6 (Dmel : ovaires)
	Diapositive 9 Résultats DESeq2 des ET différentiellement exprimés entre les conditions expérimentales dans les carcasses et dans les ovaires.
	Diapositive 10 Image IGV des reads alignés sur le consensus de con3_gypsy#LTR/Gypsy
	Diapositive 11 Présence des sites d’épissages pour les reads alignés sur TE con3_gypsy
	Diapositive 12 Image IGV de con42_mdg1#LTR/Gypsy
	Diapositive 13
	Diapositive 14 Analyse des données DNAseq (long reads)
	Diapositive 15 Contrôle qualité et stat  alignement des reads DNAseq sur les génomes
	Diapositive 16 IGV lectures alignées partiellement avec soft-clipping sur le génome de référence de IIV6 (ET con10_3S18#LTR/Pao)
	Diapositive 17 Lectures soft-clippées correspondant aux ET
	Diapositive 18
	Diapositive 19 Conclusion
	Diapositive 20
	Diapositive 21
	Diapositive 22 Variations des niveaux de transcrits des TE en conditions IIV6 (Dsim : carcasses)
	Diapositive 23 Variations des niveaux de transcrits des TE en conditions IIV6 (Dsim : ovaires)
	Diapositive 24 IGV lectures alignées partiellement sans soft-clipping sur le génome de référence de IIV6

