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Les déterminants génétiques de la qualité

Qu’est ce que la qualité ?
* Conservation (gene Rin)
* Aspect (forme, taille, ...)
e Organoleptique (Sucres, Vitamine C, ...)

Quelle est I'architecture génétique des caracteres ?
« Nombre de genes
* Mode(s) d’action
e Héritabilité
 Marqueurs liés

* Quelles sont les approches adaptées ?
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Quelles sont les approches ?
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GWAS : Intérét et principes

Objectif:
trouver des liens statistiques 8
entre phénotype(s) et génotype
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Approche méthodologique (3)
MLM s MLMM




De précédents travaux de GWA

e Constitution d’'une core coIIectio@

20 SSR | 360 Acc : Ranc et al., 2008

e ‘GWA’ sur le chromosome 2 (FW).@

353 SNPs | 90Acc : Ranc et al., 2012

e GWA (8 phénotypes) @

192 SNPs | 188 Acc: Xu et al., 2012




Approche méthodologique (1)
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Approche méthodologique (2)

* Phénotypage (2007 & 2008)
— GC-MS: métabolites primaires (MPI, Golm)
— Dosage : ASA, DHA, Sucres

* Bio-Analyse
— Matrice de génotype : Plink!
— Structure, apparentement : Admixture, Spagedi
— GWAS : MLMM (Segura et al., 2012, Nat. Gen.)
— Visualisation : snp.plotter, corrplot [R] packages



Analyse des phénotypes
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PC1 (37.8%)

Etude de la structure de population

N=163 Acc | 5995 SNP T
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= Forte structure de population (Q=2)
= Structure liée a la taille du fruit
= Apparentement moyen faible (k=0.07)
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Parametres estimés par le modele
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Apport du modele multilocus
ex: la teneur en malate
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Malate content measured in 2008

Density

GWA pour la teneur en malate (1)

(A) Year effect on the measurement of malate content (B) Malate content in each species
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GWA pour la teneur en malate (2)

(F) Partition of variance at each step of MLMM

(E) Qaplot for Optimal model according to mbonf o
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(G)Allelic effect for the associated SNP on chromosome 2 (H) Allelic effect for the associated SNP on chromosome 6
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Figure 31 A focus on the malate level results. (A) Correlation for the malate level over the two years of sampling in the collection of 163 accessions; (B)



A l'échelle locale...

(A) . Chromosome 2 (B) . Chromosome 6
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Validation via I'approche Magic (1)

12 Genotypes Sampling| 8 €nomes parentaux resequencés (GAIl, EPGV Projet MagicTomSNP)
8parental lines +4FL | =3 Depth : 9x-26x (7-17x after cleaning & mapping)
Coverage >90% per line
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Proteome Détection de SNP (VarScan) :
| min quality = 30, min coverage = 8, P-value = 1e-3, allelic freq=0.9

‘ Tanseriplome |3, 80 000 & 1,500,000 SNP par lignée line

Genome => > 4.10° SNP

=» Développement d’un panel de 1536 SNP (cartographie de liaison)
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Malate
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Validation via I'approche MaAGic (3)
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A retenir |

Méthologie
— Amélioration des modeles de GWAS
— Effet important de la structure de population
— Qualité primordiale du phénotypage
Résultats
— Architectures génétiques tres variables (1 a 9 loci)
— Identification de candidats potentiels ‘sérieux’

— Validation par des approches paralleles (MAGIC +
GWA)



Perspectives

GWAS

— Validation fonctionnelle de(s) candidat(s) : Tilling,
RNA/

— GWA par utilisation des haplotypes
— Utilisation de la puce SNP en SELGEN (?)

MAGIC

-  RNAseq : étude transcriptomique (fruit)
- GBS low coverage (1-3x) : cartographie
- Interactions GXE (stress hydrique)
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