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CR réunion du 3 novembre

* Mise a jour du site web.
* Retours sur le pipeline draw.io

- Sarah :

* Remonter au NCBI les caractéres windowsiens dans les mitogénomes.

* Traiter les échantillons undeterminated en retirant les séquences non pairées.
* Ajout de graphs résultats dans le README.

* IGV sur les séguences consensus not Salmo.

- Prochaine réunion le



Visualisation IGV en ligne
du multimapping
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Visualisation IGV en ligne
du multimapping

Visualisations IGV en ligne pour quelques échantillons:

https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/igvjs_multifasta.html
https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/L2_6_TP1_S75_igvjs_multifasta.html
https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/L5_6_MB8_S31_igvjs_multifasta.html
https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/L9_14_SH1979-4-6843-a_S56_igvjs_multifasta.html
https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/L2_4_CD2_S74_igvjs_multifasta.html
https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/L5_11_MD14_S36_igvjs_multifasta.html
https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/L9_13_SH2000-99-390-b_S55_igvjs_multifasta.html

https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/L9_6_SH1979-4-6843-b_S53_igvjs_multifasta.html



Visualisation IGV en ligne
des consensus not Salmo

Pour /work/project/crucial/PALEOFISH/02_eager_notSalmo/Anguilla_bicolor_pacifica :
https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/consensus_not_salmo/Anguilla/igvjs_SCO_1354_Anguilla_bicolor_pacifica.html
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Visualisation IGV en ligne
des consensus not Salmo

Pour /work/project/crucial/PALEOFISH/02_eager_notSalmo/Brachymystax_lenox_tsinlingensis :
https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/consensus_not_salmo/Brachymystax_lenox_tsinlingensis/

igvjs_CD2_Brachymystax_lenox_tsinlingensis.html
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Visualisation IGV en ligne
des consensus not Salmo

Pour /work/project/crucial/PALEOFISH/02_eager_notSalmo/Coregonus/Coregonus_lavaretus :
https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/consensus_not_salmo/Coregonus/Coregonus_lavaretus/igvjs_EG10_Coregonus_lavaretus.html
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https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/consensus_not_salmo/Coregonus/Coregonus_lavaretus/igvjs_EG10_Coregonus_lavaretus.html

Visualisation IGV en ligne
des consensus not Salmo

Pour /work/project/crucial/PALEOFISH/02_eager_notSalmo/Thymallus_ligericus :
https://web-genobioinfo.toulouse.inrae.fr/~sigenae/sarah/mito/consensus_not_salmo/Thymallus_ligericus/igvjs_EG9_Thymallus_ligericus.html
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Visualisation consensus mpileup
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Réflexions autour du L11 7



Visualisation consensus mpileup
L11 7 Anguilla
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