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Introduction

Reséquençage de 1000 régions du génome de la vigne

- cartographie de la diversité SNP et indel
(identification SNP et carte génétique)

- évolution du polymorphisme le long du génome
(étude évolution génome et trace sélection)

- comparaison polymoprhisme entre espèces
- alimentation de projets à venir : 

DL-Vitis
GrapeReSeq
Génétique d’association
Trace sélection

27 V. Vinifera, 7 sylvestris et 12 espèces utilisées en amélioration



UMR 1097 Diversité et adaptation des plantes cultivées (Dia-PC) 
Montpellier 

UMR 1131 Vigne et Vins Santé de la Vigne et Qualité du Vin
Colmar

UMR 1165 Génomique Végétale, URGV
Evry 

UMR 1287 Physiologie et Génomique fonctionnelle de la vigne
Bordeaux

UR 1164 Génomique – Info (URGI) 
Evry

UMR 8618 FAMEVO – IBP  Université Paris-Sud / CNRS
Orsay

UR 1279 Étude du polymorphisme des génomes végétaux
Evry

Introduction
Equipes



A.1. Critères pour le choix des gènes

400 gènes candidats
(Evry, Montpellier, Bordeaux, Colmar)

(métabolisme du fer, résistance, taille de la baie, tanins…)

110 gènes dans deux régions QTL pour étude DL
(QTL tanins et taille de la baie)

500 gènes bien repartis – 19 chr + random

100 gènes pour remplir les trous physiques 
(>750M pb)

M&M



A.2. Filtres  utilisés pour la recherche automatique des 
amorces (V. Thareau, SPADS-Primer3) : 

- tm homogène (haut débit)

- évitement auto-hybridation amorces

- taille amplicon < 1300 puis 700

- spécificité de l’amplification

- match Unigenes (manuelle)

- maximiser le  % d’exon

- position

M&M



B. Cartographie

135 gènes dans Chr Un-random

Environ 42 gènes par chromosome

Distance min = 3k pb (2 gènes candidats)

Distance max = 3379k pb
(chr 2, désert génique)

Distance moyenne = 500k pb

(taille génome de la vigne = 460M pb)

M&M



QTL 
Tanins
2G pb 

55 probes

Cette carte a été construite à partir
des positions de 920 amplicons 
(moins le Chr random)

(seulement quelques chrs sont 
representés)

B. Cartographie
M&M



QTL 
Taille baie
55 probes

B. Cartographie

M&M



C. Echantillon étudié

CC24 - Est 17 + Sultanine

CC24 - Ouest 7 + Syrah

PN40024 1

CC24 - Cuve (15)

CC24 - Table (9+1)

V. sylvestris 7

Espèces Amérique 7

Espèces Asie 6

Total ADNs 47

Arroyo et al., Mol. Ecol. 2006 

M&M



Structure of the cultivated sample

(Structure)  : CC24 + Syrah + Sultanine

Cuve Ouest
Cuve Est
Table Est

C. Échantillon étudié M&M

D’après Le Cunff et al., 2008



Exemple d’un microsat hétérozygote

D. Qualité du reséquençage



Exemple d’un pseudogène qui co-amplifie

D. Qualité du réséquençage



D. Qualité du reséquençage – récapitulatif
(paramètre TPAR Phred)

52 542 100%
4 229 8%
6 658 13%

41 655 79%

1 116 100%
920 82%
700 63%
920 82%

9212 18%
1 675 3%

N séq illisibles à cause de l'hétérozygotie
N sequences illisibles pour d'autres causes

N gènes lus automatiquement (polymorfind)
N gènes lus manuellement
N genes exploitables
N genes sequencés

N. sequences lisibles
N. sequences mauvaise qualité 
N. sequences illisibles 
N sequences totales 



Exploitation bioinformatique et 
stockage des données



Analyse manuelle

Staden1h / gène

Analyse automatique

Polymorfind 1min / gène

920 gènes
700 920

Base de données 
MySQL

Parseur

Genalys

dump.txt outfile

BlastN +

annotation

Détection SNP

Mapping sur le génome 

(intron, exon, synonymes…)

Information individus / génotypage SNP / 
annotation SNP / séquences

Gevalt / Phase

outfile

Parseur

SeqLib

Reconstruction haplotypes

Calculs des indices de diversité

Outil comparatif des résultats :

- Détection SNPs

- Génotypage pour ces SNPs

Requêtes:

- Positions successives des SNP 

sur le chromosome

- Pourcentage de données 

manquantes pour chaque SNP

- Tri des SNP positionnés dans 

les exons

…



Extraction des 
informations à partir 

d’un alignement

dump.txt

issu de Staden



Génotypage

SNPs

sequence



Analyse automatique 
par Polymorfind

Comparatif 

des résultats



Exploitation des données : haplotypes, analyse de diversité



E. Premiers résultats

N. Genes 

utilised

Average 

N. 

available 

inds 

Missing 

genotype

s

Average 

sequence 

length

Average 

N. 

polymor-

phic sites

Average 

N.  

multialleli

c SNPs

Average 

N. Long 

InDels 

(>1)

CULTIVARS 609 24.7 9% 671.9 11.0 0.43 0.91
WILD 533 6.3 10% 671.2 6.3 0.12 0.91
ASIAN SPECIES 518 5.2 14% 672.8 12.3 0.31 1.00
AM. SPECIES 476 5.8 18% 675.9 14.1 0.46 1.03

% SNP 

dans 

exon

Average 

number  

haplotyp

es

Average 

heterozyg

o-sity

tW Pi D

CULTIVARS 54% 7.48 0.55 0.011 0.011 0.030
WILD 55% 3.29 0.45 0.016 0.017 0.103
ASIAN SPECIES 5.38 0.68 0.022 0.021 -0.111
AM. SPECIES 5.98 0.71 0.020 0.020 -0.149



Wild (4124 SNPs)
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Average Standard deviation Mediane

Cultivated 0.1102 1.0053 0.0412

East 0.0861 1.0192 -0.0336

West 0.2568 0.9367 0.3210

Wild -0.0425 1.1219 -0.2481

269 genes studied

E. Premiers résultats
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Stabilising
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Distribution of the Tajima’s D values (p=0.004)
(Wild and structured cultivated samples)

Only genes with 80% of valid genotypes in each groups were studied = 269 genes (for the time being)



R2 = 0.0882
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Selection acts on different genes in each group

Are these genes involved in QTLs, functions ? 

269 genes studied

Disrupted genes 
on East pop

Disrupted genes 
on West pop but 
stabilized on East pop

E. Premiers résultats

Scanner plot of Tajima’s D values in West and East populations



F. Perspectives
Comparer le DL entre 5 populations ayant des histoires évolutives différentes

5 populations avec des DL a 

priori contrastés

Sauvages Cultivées Pédigrés

Table 

Est

Cuve 

Est

Cuve 

Ouest

Pression de sélection 

différente sur la taille de la 

baie, sur le tanins?

Histoire évolutive différente

Estimation du 

taux de 

recombinaison? 

Apparentement 

connu

Pas de 

sélection 

humaine

⇒Modélisation variation du DL le long du génome? 

⇒Reconstitution histoire évolutive des régions?

En cours de construction
En cours de construction



Structure du DL, différentiation et trace de sélection

F. Perspectives



y = -0.0251Ln(x) + 0.3767

R2 = 0.1189
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y = -0.0395Ln(x) + 0.5846

R2 = 0.203
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Le r2 décroît lentement mais différemment dans les deux régions 

Il semble décroître moins vite dans la région tanins / taille MAIS le r2 moyen est moins 
élevé notamment pour des distances courtes (<25kb) 

y = -0.0346Ln(x) + 0.1578

R2 = 0.7582
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