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CR réunion du 16 oct 2025
● Mise à disposition des scripts dans une foge INRAE : Forge : https://forge.inrae.fr/bios4biol/mt_paleofish

● Présentation des résultats du second multimapping Brachymystax 

● Présentation des résultats de recherche des mitogénomes dans les whole génomes.

● Lancer des pipelines Eager avec les mitogénomes précédemment définis.

https://forge.inrae.fr/bios4biol/mt_paleofish
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Rappel résultats des multimapping
4    Undeterminated
5    Autres que S. salar et S.trutta
32  S. salar
47  S. trutta
_________
88 échantillons

L11_7_SCO_1354_S70:NC_006531.1:182488 → Anguille
NC_006535.3 164611  Anguilla bicolor pacifica

L0_4_EG9_S84:NC_012928.1:19566 → Thymallus thymallus
NC_056303.1 12714 Thymallus ligericus

L2_4_CD2_S74:NC_018341.1:5799 → Brachymystax
NC_018341.1 727  Brachymystax lenok

L0_5_EG10_S85:NC_020762.1:38793   → Coregonus
L7_14_22d_S48:NC_020762.1:1255682
L0_5_EG10_S85 : NC_002646.1 6117  Coregonus lavaretus
L7_14_22d_S48 : NC_020765.1 186123  Coregonus oxyrinchus
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Méthodologie pour la préparation des whole 
génomes

Deux cas de figure :

1/ Retrait des scaffolds avec seqtk puis ajout du mitogénome avec cat

2/ Modification du nom de la circular target dans le pipeline de lancement Eager
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Résultats du double pass Eager

Espèces Liens vers les séquences consensus Commentaires

Anguilla bicolor pacifica smaman@genobioinfo1 
/work/project/crucial/PALEOFISH/02_eager_notSalmo/Anguilla_bicolor_pacifica/
03_eager_only_genotyping $ ls consensus_sequence/
SCO_1354.fasta.gz  SCO_1354.fasta_refmod.fasta.gz  
SCO_1354.fasta_uncertainty.fasta.gz

sort 
S70.rmdup.reheader.bam (1)

dos2unix et retrait ^$MS 
dans le mitogenome

Brachymystax lenox tsinlingensis smaman@genobioinfo2 
/work/project/crucial/PALEOFISH/02_eager_notSalmo/Brachymystax_lenox_tsinl
ingensis/03_eager_only_genotyping $ ls consensus_sequence/
CD2.fasta.gz  CD2.fasta_refmod.fasta.gz  CD2.fasta_uncertainty.fasta.gz

-

Thymallus_ligericus smaman@genobioinfo1 
/work/project/crucial/PALEOFISH/02_eager_notSalmo/Thymallus_ligericus/
03_eager_only_genotyping $ ls consensus_sequence/
EG9_S84.fasta.gz  EG9_S84.fasta_refmod.fasta.gz  
EG9_S84.fasta_uncertainty.fasta.gz

sort 
S84.rmdup.reheader.sam (1)

Coregonus lavaretus smaman@genobioinfo1 
/work/project/crucial/PALEOFISH/02_eager_notSalmo/Coregonus/Coregonus_la
varetus/03_eager_only_genotyping $ ls consensus_sequence/
EG10.fasta.gz  EG10.fasta_refmod.fasta.gz  EG10.fasta_uncertainty.fasta.gz

dos2unix et retrait ^$MS 
dans le mitogenome

Coregonus oxyrinchus smaman@genobioinfo1 
/work/project/crucial/PALEOFISH/02_eager_notSalmo/Coregonus/Coregonus_o
xyrinchus/03_eager_only_genotyping $ ls consensus_sequence/
22d.fasta.gz  22d.fasta_refmod.fasta.gz  22d.fasta_uncertainty.fasta.gz

dos2unix et retrait ^$MS 
dans le mitogenome

(1) BAM contient des reads non alignés (NO_COOR) qui ne sont pas regroupés à la fin du fichier, ce qui empêche la création de l’index
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Partage des scripts dans la forge INRAE

https://forge.inrae.fr/bios4biol/mt_paleofish
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Partage des scripts dans la forge INRAE

Arborescence inspirée du work du projet PALEOFISH.
Ajout de fichiers README et des scripts
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Scripts de mise en forme de fichiers

Les nombre de reads par échantillon post fastp est disponible ici (généré par ./count_reads_cleaned_sample.sh): 
/work/project/crucial/PALEOFISH/01_detect_species_1st_mapping_against_39_MT_Salmo/RES/count_reads_cleaned_sample.txt

La compilation des fichiers idxstats est disponible dans le fichier: /work/project/crucial/PALEOFISH/01_detect_species_1st_mapping_against_39_MT_Salmo/STATS/
compilation.txt généré par le script build_matrix.py 
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Scripts de mise en forme de fichiers
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