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Lupin blanc (Lupinus albus) 

Domestication en Grèce 
Antique (4000 ans) 

Na#ve	 Introduced	

•  Forte teneur en protéines et 
fibres 

•  Sans gluten 
•  Faible teneur en huile et 

amidon  
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Production de racines protéoïdes 

Carence en phosphate 
 
 
Physiologie 
-  Sécrétions (protons, 

acides organiques...) 
-  Transport phosphate 
 
 
Organe 
-Induction forte de 
racines latérales 
-Exploration/surface 
échange 
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Séquençage et assemblage du génome 

PacBio	Sequel	
Illumina	

HiSeq	3000	 Bionano	Irys	

Séquençage	
short-reads	

Séquençage	
long-reads	

Carte	op#que	

207X 174X 138X 

Stratégie	 2n	=	50	
567Mb	(cytométrie	de	flux)		

Taille	des	chromosomes	
12.5Mb	to	23.5Mb	>	434Mb	

	
Taille	des	superscaffolds	
17kb	to	1.5Mb	>	8.8Mb	

Taille	assemblage	
445Mb	

49	con#gs	
ü  25	chromosomes		
ü  1	mitochondrial	
ü  1	chloroplasEque				
ü  22	superscaffolds	

N50	=	17Mb	

Assemblage	

Annota#on	

38	258	gènes	
3129	ARN	nc	

Données	transcriptomiques	sur	10	organes	

Analyse	BUSCO							Score	92.8%	

Coll.	Jérôme	Gouzy	et	Erika	Sallet,	Plateforme	de	BioinformaEque	du	LIPM	et	Hélène	Bergès,	CNRGV	(Toulouse)	



5 Toulouse,	France	–	17	&	18	octobre	2018	

Duplications et séquences répétées 

Filtrage	pour	blocs	>	50kb	

GENES 
CRM 
SATELLITE 
Chromovirus 
TEKAY 
Copia SIRE 

Lupinus angustifolius

Lupinus albus

Medicago truncatula
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Variabilité génétique et phénotypique 

AMIGA	 LD037	

14	j	

22	j	

Lupins	de	
printemps	

Lupins	
d’hiver	

Lupins	
anciens	
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Crible d’une population mutagénisée 

WT ccr 

Identification de mutants 
-  Production constitutive de 

racines protéoïdes 
-  Identification de gènes en 

cours ! 
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