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CR réunion du 9 oct 2025
● Quel Thymallus est le plus proche phylogénétiquement de Thymallus ligericus dont le whole génome est disponible ? Cf. Joelle. Trancher entre Thymallus thymallus et 

Thymallus grubli.

● Pour l’Anguilla : NC_006535.3 Anguilla bicolor pacifica avec le whole génome GCA_039654925.2

● Pour Coregonus : le whole génome lavaretus GCA_964263955.1 contient la mito. Pour Coregonus oxyrinchus, Joelle regarde quel est le whole génome le plus proche 
phylogénétiquement.

● Pour Brachymystax, le second multimapping portait sur les génomes mito de lenox et tumensis. Seul le lenox est ressorti or nous avons uniquement le whole génome de 
Brachymystax lenox tsinlingensis donc relancer le second multimapping avec les génomes mito de tumensis NC_024674.1 et lenox tsinlingensis NC_018342.1. 
Comme cela, nous pourrons ensuite prender le whole génome Brachymystax lenok tsinlingensis qui est le seul disponible.

● Vérifier si les mito sont dans les scaffolds du whole génome du Brachymystax lenok tsinlingensis ? Les retirer sinon afin de ne pas les avoir en double et faire un 
cat du whole génome avec le génome mito. Car dans les autres whole génomes, habituellement, les mito sont identifiées comme chromosome dans le whole 
génome, pas pour le Brachymystax lenok tsinlingensis.

● Check question sur le NC manquant.

● Lancer Eager dès que Joelle aura fournit les espèces les plus proches pour Thymallus et Coregonus.

● Pour info, le rapport multiQC est  disponible via Eager : $ ls multiqc/

multiqc_data  multiqc_report.html
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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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Point d’avancement
Vérification de la liste des mitogénomes avec comparaison des listes entre le fichiers Excel et les répertoires MITOGENOMES du work → OK

Choix des whole génomes selon l’espèce la plus proche (mails Joelle 9 et 10 oct):
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Point d’avancement
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Relance du 2nd multimapping pour Brachymystax

Nous n’avions pas considérer la sous-espèce la première fois or le whole génome est celui de la sous-espèce donc j’ai relancé le 2nd 
multimapping avec Brachymystax tumensis et Brachymystax lenok tsinlingensis uniquement.

Brachymystax lenok tsinlingensis est majoritaire :
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Méthodologie pour vérifier si le mitogénome est 
compris dans le whole génome (scaffolds)
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Résultats : le mitogénome est – il compris dans le 
whole génome (scaffolds) ?

Espèces Génomes Inclus ?

Anguilla bicolor pacifica GCA_039654925.2_AngPac_1_genomic.fna
NC_006535.3.fna

OUI

Brachymystax lenox tsinlingensis GCA_030435695.1_ASM3043569v1_Brachymystax_lenok_genomic.fna
NC_018341.1.fna

OUI

Thymallus_ligericus GCA_023634145.1_f_Thymallus_Thymallus_.pri.20220222_genomic.fna
NC_056303.1.fna

OUI

Coregonus lavaretus GCA_964263955.1_fCorLav1.hap1.1_genomic.fna 
NC_002646.1.fna

OUI

Coregonus oxyrinchus GCA_964263955.1_fCorLav1.hap1.1_genomic.fna  
NC_020765.1.fna

OUI

- Exemple :



  9

Lancement de Nextflow nf-core/eager double pass
Répertoire de travail : /work/project/crucial/PALEOFISH/02_eager_notSalmo
→ Pas de mito notée NC retrouvée dans le whole génome, donc inclusion dans scaffolds => BAM vide => cat whole+mito et écarter les 
scaffolds (en cours).
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Mitogénomes dans whole génome
Identification des mitogénomes :
Anguilla : CM077320.2 Anguilla bicolor pacifica isolate HC-2024 mitochondrion, whole genome shotgun sequence
→ Remplacer le mitogénome NC_006535.3 par CM077320.2 
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Mitogénomes dans whole génome
Identification des mitogénomes :
Coregonus l.: 
→ Remplacer le mitogénome NC_002646.1 par OZ182204.1
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Mitogénomes dans whole génome
Identification des mitogénomes :
Coregonus l.: 
→ Remplacer le mitogénome NC_020765.1 par OZ182204.1
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Retrait des scaffolds dans whole génome
L’objectif est d’identifier puis d’écarter les scaffolds dans les whole génomes.
Brachymystax : pas de mitogénome, scaffolds.
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Retrait des scaffolds dans whole génome
L’objectif est d’identifier puis d’écarter les scaffolds dans les whole génomes.
Thymallus t. : pas de mitogénome, scaffolds.
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