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Le séquencage et l'assemblage de géenomes de référence a
partir de données PacBio et Oxford Nanopore
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Depuis 2015, les avancées des technologies de sequencage PacBio et Oxford Nanopore ont bouleverse les
projets de sequencages genomiques. Les chromosomes bactériens et les bras chromosomiques des
genomes eucaryotes peuvent étre assemblés en une seule sequence. La qualité des assemblages atteint si
ce n'est depasse les assemblages de reférences Sanger des annees 2000, les centromeres et telomeres
alors souvent non resolus deviennent desormais analysables. Les resultats sur plusieurs especes de
bacteries, champignons et plantes seront presentes afin d'illustrer les reussites de cette rupture
technologique mais aussi les cas qui restent encore non parfaitement resolus.
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