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Identification de locus lieés a la qualité du fruit par
génetique d'association chez la tomate —
projet VIP




La Qualité chez la tomate

Sante

l Ne peut se développer sans
des prendre en compte la qualité
organoleptique et
nutritionnelle des produits
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La tomate = espece modele pour les plantes a fruits charnus
Génome en cours de séquencage
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Introduction

Le Déséquilibre de Liaison
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d’association

Les collections de
tomates ne semblent pas

adaptees:




Histoire evolutive de la tomate

Temps

S. pimpinellifolium Allogame Facultatif

DOMESTICATION
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Diversité Phénotypique




Methodologie
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Analyse de diversite

Analyse en Coordonnées Principales sur les accessions a fruits colorés
[ S. lycopersicum cerasiforme
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Analyse de diversite
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Structure2.0
Hyp K = 4 groupes
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S. lycopersicum
var. cerasiforme

S. lycopersicum var. cerasiforme semble étre un échantillon
d’intérét pour les études d’association




Construction de Core collections

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

40% 76,9% 91,5%  98.5%

des alleles SSR capturés

Construction de collection
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CGIS

Faible polymorphisme moléculaire = Séquencage focalisé sur régions non
(1 SNP/4Kb décrit) codantes : Introns & régions intergéniques

Définition des fragments a séquencer :

Séquences Intergéniques » Utilisation Primer3

Geénes candidats positionnels
P T Utilisation CGIS
Marqueurs COS (Unigenes)

~ Unigéne
[T ] T 17 Blast sur CDS Arabidopsis
== Location des introns

Inférence sur Unigene

Design des amorces

> S

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



Sequencage allélique

Cartographie
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Identification de SNP

130 fragments sequencés

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

Frég. moy. de SNP | Longueur Fréquence Fréquence
sur 20 acc. fruits fragments Nb SNP dans SNP dans
colorés polymorphes (kb) | gNPs* | introns 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

Pourcentage du
polymorphisme

total

*singletons exclus

S. lycopersicum




Déseéquilibre de liaison sur le chromosome 2

Echantillon structureé
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Prise en compte de la structure pour éviter de détecter de fausses associations




Analyse d’association — differents modeles

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

Modeéle logistique (Pritchard, 2001)
Modéle Linéaire Généralisé prenant en compte la structure génétique : Q

Modéle Linéaire Mixte prenant en compte la structure et I'apparentement entre individus :
Q + Kou AFC + K (Yu et al. 2007; Zao et al. 2007)

Cumulative distribution of p-value in chromosome 2 association
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Analyse d’association sur chromosome 2

GLM sur 92 accessions, phenotypes = log(poids)
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Analyse d’association sur chromosome 2

MLM
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Analyse d’association sur chromosome 2

Gréace a I’'avancée du séquencage du génome de la tomate
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LD mapping pour un QTL clone — validation de I'approche

QTL pour nombre de loge :* D valuo<0.001

hel p-value<0.0001
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Clonage positionnel de Icn2.1

Validation du locus candidat (1800 bp), réduction de la région a deux SNPs non codants
Séquencage x96 = génotypage SNP + détection de trace de sélection




Géenotypage SNPlex™
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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
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