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Principe de la cartographie

» La cartographie génétique utilise les
propriétés de la recombinaison a la meiose

2 marqueurs
proches

plus souvent
ensemble




Introduction : Les cartes géenétigues

Representatlon d'un genome sous forme de balise
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Utilité des margueurs moléculaires

o analyser directement la variation génétique a
niveau de ’ADN :du phénotype au génotype

e S'affranchir des variations environnementales
 |lecture exhaustive du génome




Introduction : Lescarte: généetigue

Chremesame 331 By
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Carte =
Représentation
d’un génome

sous forme
de balises




Pour la construction d'une carte, on a besc

e d'une population de gametes en segrégation
(> 100 individus BC, HD, F2, RIL...)

Les populations degf 3@ AA
cartographie : X
ex du Backcross I

Parents

MH MH




Pour la construction d'une carte, on a besc

e d'une population de gametes en segregation
(> 100 individus BC, HD, F2, RIL...)

e de marqueurs polymorphe® Génotypage de tous les
Individus pour tous les marqueurs

 recherche des relations statistiques entre margueu
le pourcentage de recombinaison (r) donne une idee de
la distance génetique entre deux locus (d).




Des logiciels de cartographie

CiMapmaker (E. Lander, WhiteHead Institute, USA)

Plate-forme PC, Unix, MacIntosh
Colit Gratuit

Populations traitées F2, BC, DH et SSD
Fonctions Haldane et Kosambi
Méthode Maximum de vraisemblance
Avantage Vaste gamme de possibilités
Inconvénient  Plus de mises-a-jour

U Autres logiciels spécifiques

Joinmap (hétérozygotes)

Carthagene (populations connectées)




Une espece, plusieurs cartes

e | es distances entre 2 locus varient suivant :
le croisement, le sexe, I'environnement

e Les croisements inter-spécifigues donnent
des longueurs de carte souvent plus faibles
gue les croisements intra-specifigues




Intérét des cartes génetigues

Positionner sur les chromosomes des locus d’'in
agronomique, voire identifier les genes




Utilisation des cartes genétiquasur dudie
la génétigue de caracteres quantitatifs

e Variation continue
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Variation discrete Variation continue

e P=G+E+GxE

e Controles par plusieurs genes !
(Quantitative Trait Loqi, d’effets variables




Un caractere simple est un caractere gualitatif

S £ =
‘C- ,'.f\- :E\- "C-
I

— f’f v _f'f

[J Un seul gene differe entre les 2 parents.

[J Plusieurs genes different entre les 2 parents.




Cartographie des locus d'intérét : 2 cas

4

effectif |
en F2 I
R S

Ex: caractere simple

cartographie d'un locus :
gene majeur de résistance

M4 M5 M6

effectif
en F2

R s
Ex: caractere complexe

cartographie de QTL

LOD




Principe de I'analyse de QTL

On cherche s'il existe une liaison statistique
entre les alléeles aux marqueurs et le phénotype des plantes

Population en ségrégation pour le Marqueur A/a et la taille des plantes

On veut déterminer :
- le nombre de locus en cause,
- leur position dans le génome,
- leurs effets




Eléments nécessaires a la
détection de QTL

 Une descendance en ségrégation

* Une carte genétique de bonne gualité

e Une évaluation fiable du caractere




Les populations de
cartographie de QT {7 Parents

BC

2 classes : AA et AB

< XP2

genotypage en BC
phénotypage en BC ou mélange de BC1S1




Parents

cartographie de QT

HD

2 classes : AA et BB

ole
X [

Les populations de\g

F1

R RT

genotypage et phénotypage en HD




Parents

cartographie de QT

F2

3 classes: AA, AB, BB

ala
X

Les populations delg

i

genotypage en F2
phénotypage en F2 ou mélange de F3




Les populations de

cartographie de QTL ¥ . 11  Parents
Lignées

recombinantes RIL

2 classes : AA et BB




Les populations de
cartographie de QTL

F'1
Parents
hétérozygotes |y x [ o™

s

genotypage et phénotypage en F'1
une carte de chaque parent

Jusqu'a 4 classes : AC, AD, BC, BD




Eléments nécessaires a la
détection de QTL

 Une descendance en ségrégation

* Une carte genétique de bonne qualité

e pour chaque individu de la descendance, dispaser d
genotype a un ensemble de marqueurs regulierement
repartis sur les chromosomes (tous les 5-10 cM)

e Une évaluation fiable du caractere




Eléments nécessaires a la
détection de QTL
ne descendance en ségrégation
ne carte genétique de bonne qualité
ne évaluation fiable du caractere

e pour chaque individu de la descendance, dispaser d
phénotype pour le(s) caractere(s) considére(s)
— Dépend de I'héritabilité du caractere et la qualéé
I’évaluation du caractere

— Evaluation sur des familles (HD, S1, F3, TC, RIL)




L a matrice de données

Parents Dezscendance
P2 D1 D2 D3
Marqueur 1 B A A A
Marqueur 2 B B A B
Marqueur 3 B A A A
Marqueur 4 B A B A
Marqueur 5 B . B A
Caract. 1 18 35 23 13
Caract. 2 15 16 12 =
Caract. 3 150 167
Caract 3’ 201 245




Question :

Existe-t-il une liaison statistigue entre les &g
certains margueurs et le phénotype des plan




Analyse simple marqueur

Lignée Allele au Taille| ...Alléle au Taille
marqueur 1 de la| marqueur n de la
plante plante
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Recherche de QTL par Analyse Simple Marq

Valeur du Valeur du
caractere caractere
A

A W

X XX XX X X
X XXX XXX X

Geénotype Génotype

au marqueur au marqueur
AA AB BB M1 AA AB BB M2

N\ _/\ _/\ A A
LWAA = HAB = uBB UAA # [IBB

—5 e L
Pas de QTL lie a M1 1 QTL lie a M2




Les méthodes de détection de QT

e Analyse simple margqueur

« Analyse de variance, test de Student
e Regression

 Analyse par intervalle (interval mapping)

e maximum de vraisemblance
(Lander et Bostein, 1989, Genetics, 121:185-199)

e regression

(Knapp et al, 1989, TAG 19:583-592 ou Haley et Knott
1992, Heredity, 69:313-324)

* Analyse par intervalle composite (CIM)
* (Zheng, 1993, 1994; Stam et Jansen, 1993)




Analyse simple marqueur

e Testt classiqgue de comparaison de moyenne
Analyse de variance
» Modeéle: Yi=H+a +g

avec Y = phénotype de l'individu de la classe ggmqtye | au locus
considéré

1 =0, 1, 2 pour 3 genotypes possibles (cas d'yne F
a = effet du locus margqueur de géenotype |

— R= SG,/(SG, + SCG): part de variation phénotypique
expliguée par le marqueur au QTL




Dominance ?
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Cartographie par intervalle
(simple interval mapping ou SIM)

I

G — D
: I
rl r2
G Q D
—_—

* En des points régulierement espaces au sein
d’un intervalle on calcule:

— |la vraisemblance de I'existence d’'un QTL
— son LODscore

V(présence QTL)
LOD =
V(absence QTL)




Cartographie par intervalle
(simple interval mapping ou SIM)

e Choix d’'un seulil de LOD, au dela duquel

I'existence d’'un QTL est fortement probable

 LOD = 2 : existence d’'un QTL 100 fois plus
probable que son absence

LOD

LODscore = 2




Limites de la SIMhyp 1 QTL par groupe
si2 QTLs proches

Situation en
“coupling”

Situation en
repulsion

Qi(+)  Q2()




Cartographie par intervalle composi
(composite interval mapping ou CIM)

* Principe:
— elimination de l'impact des QTLs importants

* En pratique:
— premiere analyse: définition des “gros” QTL
(regression pas a pas, ascendante ou descendan

— choix des cofacteurs parmi les marqueurs de ces
QTL

— ré-analyse plus détaillée




Cartographie par intervalle composi
(composite interval mapping ou CIM)

e Avantages:
— Précision de localisation des QTL
(cas de 2 QTL sur le méme intervalle)

— Se libérer de 'effet des genes majeurs




Intérét de la CIM/SIM

Plus on détecte de QTL, meilleure est I'estimatierieur effe

"7 LoD 3.4 A LOD 3.4
R2=17 %  Re=13%

7
7

R2 gl | | TL =72 % S
global pourles 3 Q ’ h2 du caractére : 97




ex.

Epistasie HD
M?2

Comparaison de toutes les pairgs
de marqueurs 2 a 2

M2
B

pb de seulils
ex : 100 margueurs 5000 tests
a = 1% : 50 faux positifs
a =0.01 % : 0.5 faux positifs,
mais seulement les effets tres forts




Les logiciels de cartographie de QTL

QTLCartographer (RL, SIM, CIM)
F2, BC1, RIL, F'1, BC2

« Mapmaker/QTL (SIM) F2, BC1, RIL

Couplé a la cartographie
(Paterson et al, 1989)

 Nombreux autres plus spécifiques




Les parametres essentiels du disposi
= |les effectifs, les seulls, les populatio

Si possible augmenter le nombre
d'individus plutot que le nombre de
repétitions par genotype

=> plutot 1 rep/génotype dans
plusieurs environnements gue un seul
environnement précis




Puissance de détection des QTL?

o A effectif fixe, la puissance de détection d’'un
QTL varie:

— avec l'effet additif du QTL

— avec la variance intra-classe (classes genotypique
 fonction de l'effet du milieu
e fonction d'autres QTL controlant le caractere
 fonction de la distance du QTL aux marqueurs

* La puissance de detection et |la précision des

estimations augmente avec la taille de la
population




Puissance de detection de QTL en fonction
de I'néritabilité et de la taille de la population

10 QTL

Puissance

Q
O
=
[~
0n

4
3

a

h* (%)

d'aprés Beavis et al, 1988




Au-dela d'une densité minimale,

I'ajout de marqueurs n'apporte pas plus de précisi

Chromosome 4a

initial final
o %) 5 o o o S o pressure
0,0 CT063a : : 0,0 CT063a : : o
— elasticity
— firmness
— juiciness
15,2 TG049 15,2 TG049 _
mealiness
— skin
30,8 TG123 30,7 TG123
51,0 TG339 51,9~0 |- TG339
55,6 T0964
60,8 N4 cris1
58,3 CT192 62,8 \ T0954
63,2 ~/ CT192(MS81=ssr450)
62,5 H38M6 2f 650 TGe0s
69,5 MS82(ssr94)
67.1 16287 70,7 CT097
71,0 TG457 /» 715 MS90(ssr555)
74,1 TG208
1 1607 74,9 TG287
79,0 T1G457 -
81,7 MS02 /

82,9 TGO0O75




En deca d’une densité minimale en
marqueurs

« QTL non détecteés
— Surtout si effet faible

e 2 QTL liées au lieu d’'un si effet fort




Les parametres essentiels du disposi
= |les seulls

e LOD seull=2-37

score

e abaques de seulls suivant le nb de GL

seull

e Tests de permutation2 LOD
tenant compte

— de la matrice de génotypage (nb ind x nb m

— de la variance entre individus d’'une méme
classe génotypique.

Score




Les parametres essentiels du disposi
= |le type de population

* génotypes repétables

(HD, RIL, especes a multiplication végétative.
e variance intra-famille faible

(pb pour F3, S1, ...)
e evaluation de la dominance en F2




Ce gu'apporte I'analyse de QTL

 Permet de connaitre:

e nombre minimum de locus en cause
eur position dans le génome

eurs effets sur la variation du caractere

eurs caracteristiqgues genetigues (additivité,
dominance, épistasie...)

— leur stabilité (suivant I'environnement, ...)




Stabilité des QTL?

e || existe des interactions QTL x Environnement

» Affectent 'ampleur des effets observes, éventuellente
détection des QTL




Effet de I'environnement et de la genération sur ladé  tection de QTL

Copyright @ 1991 by the Genetics Socicty of America  Genetics 127: 181-197 ( January, 1991)

Mendelian Factors Underlying Quantitative Traits in Tomato: Comparison
Across Species, Generations, and Environments

Andrew H. Paterson,*' Susan Damon,” John D. Hewitt,"* Daniel Zamir,! Haim D. Rabinowitch B
Stephen E. Lincoln,** Eric 5. Lander,** 1 and Steven D. Tanksley*?
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Combien de QTL?

 Distribution le plus souvent “en L” des effets de

QTL impliqués dans un meme caractere

e Plusieurs a effet faible
* Quelques QTL a effet fort

* Il y a en réalité plus de QTL que ceux qgue I'on
détecte

 Effets faibles non détectes
e QTL liés
 QTL monomorphes ne ségrégeant pas / populationéstudi

 Des QTLs a effet negatif et positif cohabitent




Les informations apportées par la
cartographie de QTL

Quelgues exemples




Effet de 2 QTL de résistance a
Globodera pallida
ISsus deSolanum sparsipilum

R 3
Bernard Caromel s q}n !IIF*

UGAFL - Avighon




Nématodes a kyste = ravageurs importants c
pomme de terre en region temperee

2 especes de nematode a kyste
— Globodera pallida
— Globodera rostochiensis

Dommages severes : jusqu’a 70%
de chite du rendement

Parasite de quarantaine en Euro

Résistance oligogénique de haut’= « -~
niveau chez des especes apparel.~ . =~
(e.9. Solanum sparsipilum) e

Rousselle-Bourgeois and Mugniéry, 1995, Potato Res




Cycle de developpement des nematodes a kyste

Eclosion des J2, stimulée par
— _ les exsudats racinaires de
La 1&re mue e gad S pomme de terre.
dans I'ceuf. W SL R T
J2 en diapause. Y e Pénétration dans les racines.

Mort et

enkystement

des femelles. AN - P Migration des J2
Plusieurs o § vers le cylindre
centaines ey 2l s  central.

d’ceufs dans B /4l Induction d’'un
un kyste. Bl Syncytium.

Développement des
J4. Les corps des
femelles font éclater
I'épiderme des
racines

Détermination du
sexe soumise aux
conditions
environnementales

Mobilité

des males. = SeAT

Fécondation o SR Développement
des femelles. T Mg des J3 sexués.




2 QTLS deSoIanum sparsipilurahr. V et XI

LOD score LOD score

0 10 2030

S. spérs[pllum
Caspar H3 (2x) spl329.18 (2x)

S N F
| R2=12.7%

239 pseudo-F1 cl 2 -
pseudo J clones (2x) R?=76.6%

Artificial inoculation

spl329.18
Caspar H3

Chr. Xl
Ch. V spl329.18
spl329.18 _ el e
(69 cM) QTL detection method: CIM

Log,,(Number of cysts + 1) Pas de QTL sur la
carte Caspar H3
h2,=0.96

G. pallida population Chavornay




Gpa\/sspl

GpaV g, WS
GpaXl “¢ S

et GpaXFP,, ont un effet additif

N=67

I M = 475.0 kystes

o

Number of clones

0ONOOONOLD
Sa<S — b

GpaV °g

. M = 126.6 kystes
Gp&Xl sl

N=39

%2}
Q
c
9o
(&S]
Y—
o
S
(D)
o]
S
>
2

GpaV g

GpaxXI Sspl M = 14.5 kystes

N=52

Number of clones

GpaV g
Gan | Ssp|

M = 1.7 kystes
N=32
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ocag OO

Number of clones

N~
N~
Alleles aux QTLs —
(S

nombre moyen de kyste (log)




Effets mecanistiqgues des QTL

v Effet sur le développement du parasite
v' Spectre d’action
v Réseau de genes régulés




Quelle étape du cycle du nématoom
est affectee par les QTL ?

e clones avec les 4 combinaisons

alléliques aux QTLs '

e |Inoculation en boite dBetri

» Dissection des racines 15 jours apr |
Inoculation et comptage

— nombre de femelles : nombre de males :
nombre de juvéniles




Gpa\s,, et GpaXFg, affectent le developpement
et le sex-ratio d&. pallida '

Alleles aux QTLs : l Sensible
D Résistant

GpaV °gp
GpaXl >4,

-

I 06D 31.137 +

58% juvéniles
7% Males >> % Femelles
+ NECROSE

v v
59
5
55
2 g
s 8

CASPAR H
96D.31.69

% males augmente B Femelles
avec R? du QTL

uvéniles/
femelles

)

~90 % de Males
femelles

o/o de
males

I I B juvéniles

combinaisons




Evaluation dispectr d’actior des QTI
GpaVs,, etGpaxF,

Lufness
Dudingston
Grown East Craig 8 populations
Rookmaker > G. pallida
Audierne

Chavornay

Perpignan
Pukekoé

2 a 3 clones par combinaison aux 2 QTLs
Inoculation avec 5 kystes par plante

Comptage des kystes formés 4 mois apres
Inoculation




Les 2 QTL ensemble maintiennent un faible nomi
de kyste quel que soit la population @epallida

Allele aux QTLs : Sensible
Résistant

"220-1040 kysfeﬂ_‘

dans les sensibl [ ]

3 a 10 fois moins de kysfe
que dans les sensibles

Forte mterachon B Pukekoé
QTL* popula*l'lon

= 1N _R\

< 4 kystes quelle:| Ml Perpignan

ue soit la population

Lufness

N
&

B Chavornay

N

JgLog)

M Audierne
B G.East Craig

=

Rookmaker

Nombre de kyste

Duddingston

~ combinaison allélique




ldentification de genes reqgulés par les QTL

e Analyses transcriptomiquescDNA-AFLP + Q-RT-PCR

» 30 TDF identifies

» 7 genes regulés lors de l'interaction
G. pallida/ GpaV,-R et/ouGpaxXl 4,-R
» Reégulation dépendante des combinaisons de QTL

Peroxidase 4DPI

Jolivet et a/ 2007 ’
Claverie et a/ in prep Z

R5R11 R5S11 S5R11 S5S11




Conclusion

 Malgreé son faible effet (12.7 %), le QTL GpaXI -
— Modifie le mécanisme conféré par le QTL majeur GpaV s,
— Amplifie et stabilise I'action du QTL majeur GpaV s,

— Augmente le spectre d'action du QTL GpaV sy,

Cumuler les deux QTL dans une méme variéte

 Des marqueurs PCR flanguant les deux QTL ont
été developpés pour la SAM




= e® La qualité du fruit de tomat
Sy :., UGAFL M. Causse

Mécontentement des consommateurs
La tomate comme modele pour les fruits char

De nombreuses composantes
- Taille, forme, couleur, fermeté
- Composition du Fruit (sucres, acides, aromg
- Qualité Sensorielle (saveur, arome, texture
- Valeur santé (pigments, vitamines)

}

Cartographie
de QTL




Cartographie de QTLs de
gualité du fruit de tomate

dans une descendance
Intraspécifique




Descendance intraspécifique

Cervil Levovil Pds = 125 g

Pds=7¢g
SSC = 8.8 Bx " X " SSC =5 Bx
AT=11.8 meq " AT=5.1 meq

aromatique

150 Lignées Recombinantes




Recombinant Inbred Lines




Carte Géneétique

« 90 RFLP
e« 30RAPD  wmmmp 85 % du génome
« 170 AFLP

Saliba-Colombani et al., Genome (2000)




Mesures Instrumentales

Composantes physiques et chimiques
=» poids du fruit, fermeté, couleur

=» sucres, acides, carotenoides

=» 18 composes volatils aromatiques




Analyses sensorielles

56 juges sélectionnes et entraines

=>» saveur
e sucree, acide, intensité aromatique

=>» aromes
 citron, citrus, bonbon,
e pharmaceutique

=>» texture

« ferme, fondante, farineuse, juteuse
« peau difficile a avaler




Variation dans la descendance




Cartographie de QTL

Localisations
Effets
Relations entre composantes

Theése de V. Saliba-Colombani, 2000




QTLs de composantes Physiques et Chimiques

Acidité

Acidité Poids Fermeté

Fermeté Sucres

Acidité

EEE
Poids
Acidité

Sucres
Fermeté Acidité
Sucres

Saliba-Colombani TAG 2001




QTLs de caracteristigues sensorielles

t Acide, citron

Pharma

Agrume

‘ Acide Farineux
Peau difficile

Farineux

Juteux

2 Fondant

Farineux

Ferme Ferme

Citron | Acide Juteux
Fondant 11 Fondant

Ferme Pharma
9
s Fondant

Causse TAG 2001




Les mesures instrumentales peuvent-elles
remplacer les mesures sensorielles ?

Tk

3
Causse J Exp Bot 2002 saveurs & composition




Conclusion : Des QTL ...

=>» Pour la majorité des caracteres

« De 1 a 6 QTL par caractere
Malgré la variation entre juges

« Des regroupements de QTL

Sensoriel & Instrumental
Mais les mesures sont complémentaires

« Des QTL a effets forts
Les alleles Cervil apportent les fortes valeurs de qualité




Sélection assistéee par

marqueurs




Dans quels cas la SAM est-elle
avantageuse

»EXxpression tardive du caractere

»Influence des conditions environnementales et/ou d'infection
> Difficultés de conservation du pathogene

»EXxpression récessive de certains genes

»Complexité d'expression combinee de plusieurs genes (effet
de masquage)

Solution

La sélection assistée par marqueurs permet le suigdes genes et le
tri précoce des plantes apres croisement naturel




Utilisation de genes ou QTL de
résistance en sélection

»Cumuler les genes de différentes sources de resista  nce
& étudier leur complémentarité

»Combiner differents mécanismes de résistance a un mé  me parasite
% durabilité de la résistance

»Associer les alleles favorables des géniteurs résis  tants et sensibles
L transgressions, épistasies

»Cumuler des résistances a plusieurs parasites
»Gerer les liaisons défavorables entre caracteres ag  ronomigues et resistance

>etc...




GAFL V. Lefebvre

Marker assisted selection : transfert + recombinatiorof QTLsS
from different genitors (resistance toPhytophthora capsici)

| Recipient J Donor QTL confidence
genome genome interval




L'utilisation des marqueurs permet une sélection
plus precise et plus exhaustive des facteurs genétiq ues
favorables et connus.

INEGES

 Construction de génotypes « sur mesure »
—>certaines constructions ne sont pas réalisables
par eévaluation phéenotypique (effet masquage de gene s)

« Gain de temps

 Possibilité de sélectionner contre parasite exotique ou de guarantaine
(contrble de la résistance a posteriori)

Limites

* Investissement préliminaire plus important :
-> analyse phénotypique + moléculaire des descendances

* On ne construit que ce que I'on connait  a priori
* Nouvelles contraintes liees au marquage moléculaire

* Ne permet pas de seélectionner pour de nombreux car  acteres complexes
- sélection récurrente phénotypique + marqueurs




Synthese des QTL et synténie




Organisation genomique des locus de resistance Iehez
piment

Me4
Me7
Mel

iMeB

Résistances monogéniques  TMV, TSWV, Potyvirus, Meloidogyne, Xanthomonas
m Clusters de génes récessifs ou dominants

Résistances polygéniques : Phytophthora, Leveillula, CMV, Potyvirus




Synténie chez les Solanaceae
_pbour les locus de resistance

S

;';.irm ?3@@ €2\ €

pot-1
Lv
Ol-qtl2

ILt-P9 Ol-qtl3

CT106— CT100

PVY & TEV IYHE T,

(Potyvirus) (Leveillula taurica

& Lefebvre et al, 2003, TAG

Oidium lycopersici)

-

TG483
TG586—— TG586

Phy-P5
e a5 fios
Mi3 CT135

MfaxIl s i

Meloidogyne Phytophthora
(M. incognita & M. fallax) (P. capsici & P. infestans) Pflieger et al, 2001, TAG
Djian-Caporalino et al, 2001, TAG




Combien de genes dans un QTL ?

un QTL = un intervalle sur une carte genetique
si 1000 cM = 40.000 genes, 1 cM ~ 40 genes
= 10 cM ~ 400 genes

Parmi ces 400 genes, 1 a n somtablesetagissensur le
caractere




Vers la caractérisation des QTL

o Cartographie fine de QTL
e Clonage de genes/QTL

« exemple chez le riz: QTL pour photopériode =
facteur de transcription

e exemple chez la tomate: Lin5 = invertase

o Utilisation de genes candidats
e probleme du choix des genes
* si positif: forme de validation du QTL

e a compléter par des études biochimiques et de
transformation




Example of QTL cloning : Lin5

* Brix9-2-5 : a major QTlcontrolling soluble sild content in frui
Brx9 : (R? ~ 20 %)
stable over the years

* Fine mapping and cloning of Lin5
e Screen 7000 F2 : 1L9-2-5 x L. esculentum
» 145 recombinants & screen new markers in the region
* Precisely map the QTL
within a recombination hotspot of 484 bp
carrying an invertase gene (Lin5)

Brix9-2-b = Linb

Fridman et al. 2000




Example of QTL cloning : Lin5

TG225 91N 915 CP44

| v v |

%N/
l l BAC 91

[ ¥
Nbrec. 2 2

Rec groups Nb rec effect
a] I 1 7
a2 I
bl . 3
h2 ] ]

Brix 9-2-5 Fridman et al. 2000




Example of QTL cloning : Lin5

SNP &c AT TccTAT AG GC TC TC CT GA

Brx effect (%)

[
L

—

: Brix 9-2-5 g / 0O 10 20 30
B i—- -

Lin5 Fridman et al. 2000




Conclusion g

De nombreuses études de recherche de QTL, M

— des dispositifs souvent peu puissants (effectbbsgje
meioses, environnements)

=» des effets surestimes; pb de stabilite des QTL

— des colocalisations frequentes de QTL (pleiotropie
linkats) =» carto. fine

— Epistasie rarement déetectée dans les populations;

mais frequente en NILs (fonds géenétique; effets 8¢
gu'additifs)
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Believe it or not, QTLs are accurate!

Adam H. Price

Table 1. The distance between original QTL peak position and subsegquently tagged or cloned genes in plant species

Species Trait Gene or tagged locus Mapping population® Distancetooriginal LOD  Refs
peak (ch)

Major QTLs

Arabidopsiz Flowearing time 182 RlLs

Heading date

Grain waight

“Abbraviations: BC., backeross 1: BCgF;, selled backzross 2: BIL. backoross inbrad lines: DH, double haploids: RICL, recomibi nam inbred & hromosa me lines: RIL, resombinan
inbrad limes. Mate, bacauss potato is inbresding, an F, i= a segregating population.
"Position bassd on mean positien of multiple trais or trait s cresns,



Conclusion g

Une génétigue remise au gout du jour par le

développement

des margqueurs moléculaires

Un pont entre la genétique quantitative et la

genétique menc
Des problemes

élienne
nio-statistigues complexes

Un apport dans
genomes

Des promesses

'analyse fonctionnelle des

Importantes pour la sélectio
assistée par marqueurs (SAM)




