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La Qualité chez la tomate

Recommandé par le Programme National Nutrition 
Santé

Ne peut se développer sans 
prendre en compte la qualité
organoleptique et 
nutritionnelle des produits

La tomate = espèce modèle pour les plantes à fruits charnus
Génome en cours de séquençage



Identification des bases moléculaires

Construction de populations
F2, BC, HD

X

Cartographie
fine

Cartographie
physique

Clonage

Validation
fonctionnelle

Détection de QTL

Approche récente pour la découverte d’allèles
d’intérêt et la validation de gènes candidats.

Développée pour la génétique humaine et adaptée 

aux plantes cultivées allogames

Qu’en est il des plantes cultivées 
préférentiellement autogames comme la 
tomate?

Linkage Mapping Association Mapping



Introduction

Le Déséquilibre de Liaison

DL = 0 DL = max

DL Fort Faible

Resolution

Nb de marqueurs 
requis

Approche de 
génétique 
d’association

faible

faible

“whole-
genome scan”

élevée

élevé

gène candidat

Les collections de 
tomates ne semblent pas 
adaptées:

- Faible diversité moléculaire

- Autofécondation � Fort DL attendu



Histoire évolutive de la tomate
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Methodologie

Carto QTL

Gènes
Candidats

Echantillonnage
core collections

Analyse diversité
Structure

Marqueurs

Phénotypage

Structure

Amplification
séquençage

DL

Etudes
d’association

4 panels
SNPlex™

360 accessions
130 Solanum lycopersicum
144 S. l. cerasiforme
66 S. Pimpinellifolium

20 sauvages éloignées

Détection
polymorphismes

x24

x96
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Analyse en Coordonnées Principales sur les accessions à fruits colorés

S. lycopersicum var. cerasiforme = 
“continuum”

entre tomate cultivée et S. pimpinellifolium

Analyse de diversité
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S. lycopersicum

S. lycopersicum

var. cerasiforme

S.

pimpinellifolium
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Structure2.0

Hyp K = 4 groupes

domestiquées
petits fruits

domestiquées
gros fruits

admixture

S. lycopersicum var. cerasiforme semble être un échantillon 
d’intérêt pour les études d’association

sauvages
Insertion style 
50-50%

sauvages
Insertion style 
100%

Analyse de diversité



24 32 64

40% 76,9% 91,5% 98.5% des  allèles SSR capturés

Construction de Core collections

Construction de core collections emboîtées de S. lycopersicum var. cerasiforme
avec un algorithme de maximisation de la diversité allélique

8

allèles SSR

traits phénotypiques

+

8 S. l. cerasiforme

9 S. lycopersicum
3 S. pimpinellifolium
1 S. chmielewskii
1 S. habrochaites

1 S. pennellii

1 S. chesmaniae

56 S. l. cerasiforme
7 S. lycopersicum
9 S. pimpinellifolium

24 96

Construction de collection 
de travail pour détection de 
polymorphismes (cc24) et 
(cc96) analyses de diversité



CGIS

Définition des fragments à séquencer :

Marqueurs COS (Unigènes)

Gènes candidats positionnels

Séquences Intergéniques

Séquençage focalisé sur régions non 
codantes : Introns & régions intergéniques

Faible polymorphisme moléculaire
(1 SNP/4Kb décrit)

Utilisation Primer3

Utilisation CGIS

Unigène

Blast sur CDS Arabidopsis

Location des introns

Inférence sur Unigene

Design des amorces

CGIS: an information system used for designing primers of candidate genes using Arabidopsis whole genome and 
Solanaceae EST databases, Bres C., Bouchet J.P. Nucci L., Caromel B., Lefebvre V. , 2005 , Triennal Conference of the EAPR



Séquençage allélique

1- Chromosome (1 mk / 8 cM) 

2 - Carto fine (1 mk / cM)

3 - BAC
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S. lycopersicum

S. lyc. cerasiforme

S. pimpinellifolium

8%

43%
49%

Identification de SNP

130 fragments sequencés

- 91 gènes candidats fonctionnels (qualité du fruit) sur 24 individus (tous chr)
- 62 gènes candidats et fragments “neutres”sur 96 individus (que chr 2)

Pourcentage du 
polymorphisme
total

Fréq. moy. de SNP 

sur 20 acc. fruits 

colorés

Longueur

fragments 

polymorphes (kb)
Nb

SNPs*

Fréquence

SNP dans

introns

Fréquence

SNP dans

exons

Total (+ S. pimpi) 130 (70 kb) 395 1 / 120 bp 1 / 360 bp

S. Lycopersicum (9) 78 1 / 620 bp 1 / 1800 bp

S.l. cerasiforme (8) 328 1 / 130 bp 1 / 380 bp

*singletons exclus
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Prise en compte de la structure pour éviter de détecter de fausses associations
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N = 64 S.l. cerasiforme

Déséquilibre de liaison sur le chromosome 2

Effet de la structure 
génétique sur l’étendue 
du DL

Echantillon structuré

Echantillon non structuré

N = 96 S. sp.



Analyse d’association – différents modèles

Génétique d’association ~ détection de QTL sur populations naturelles.

Modèle logistique (Pritchard, 2001)

Modèle Linéaire Généralisé prenant en compte la structure génétique : Q

Modèle Linéaire Mixte prenant en compte la structure et l’apparentement entre individus : 
Q + K ou AFC + K (Yu et al. 2007; Zao et al. 2007)

Cumulative distribution of p-value in chromosome 2 association 

for SSC
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Soluble Solid Content 
= corrélé avec contenu en sucre

MLM : sur 92 accessions avec log(poids) en covariable

Analyse d’association sur chromosome 2
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Analyse d’association sur chromosome 2
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Grâce à l’avancée du séquençage du génome de la tomate

GC : snRNP

GC : fructose biphosphate aldolase



LD mapping pour un QTL cloné – validation de l’approche

lcn2.1 : 2 vs 4 carpelles
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Génotypage SNPlex™

4 panels dessinés = 192 SNPs
génotypés sur 360 accessions (prévision de 300 
supplémentaires : cc Zamir)

SNPs répartis sur génome et GC
2 en cours d’analyse
2 en commande



GnpSNP

Soumission 
dans la base 
de données 
GnpSNP
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