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LE GENOME DE LA TOMATE SEQUENCE,
UNE MANNE POUR LES SELECTIONNEURS

Par Mondher Bouzayen et Mathilde Causse

Le déchiffrage de la séquence compléte du génome de la
tomate fournit une connaissance précise des régions fonc-
tionnelles, révélant I'ordre, I'orientation, les types et les
positions des 35000 genes identifiés. Cela permettra aux
scientifiques de déterminer les liens entre génes et carac-
teres et de mieux comprendre comment I'interaction des
facteurs génétiques et environnementaux, détermine la
santé et la stabilité des cultures. La séquence du génome
de la tomate servira de référence pour I'identification de
genes d’intérét chez d’autres plantes de la famille des
Solanacées qui constitue la premiere source légumiére au
niveau mondial a la fois en quantités produites et en valeur
économique. En effet, en plus de la tomate, plusieurs
especes issues de cette famille présentent un intérét agro-
nomique majeur comme la pomme de terre, le poivron et
l'aubergine. Cette famille est aussi une source importante

d’essences médicamenteuses.

La connaissance de la séquence du génome est une
ressource inestimable pour les sélectionneurs. Elle permet
désormais de disposer d’'un grand nombre de marqueurs
(SNP)' polymorphes, facilitant la sélection assistée par
marqueurs. Lidentification de nouveaux genes impliqués
dans la variation de caractéres d’intérét agronomiques est
égalemeﬂh\t facilitée tout comme les recherches translation-
nelles” via la comparaison des structures des génomes dont

le nombre ne cesse de croitre.

La connaissance des différences entre la séquence du
génome de la tomate cultivée et celle de son ancétre,
S. pimpinellifolium, apporte aussi un nouvel éclairage
sur les mécanismes qui ont permis la diversification de
I’espece au cours de I'évolution et son adaptation a de

I Marqueurs polymorphes: les marqueurs polymorphes sont des mar-
queurs du génome qui varient selon les individus

2 Recherches translationnelles: La recherche translationnelle (ou
recherche de transfert) se situe entre la recherche fondamentale et la re-
cherche appliquée, dans le cas présent par la comparaison des génomes déja

séquencés de différentes especes

LE SEQUENGAGE DU
GENOME PERMET
L'IDENTIFICATION DE GENES
D'INTERET CHEZ LA TOMATE
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nouveaux environnements. Le déchiffrage de la séquence
montre ainsi que le génome de la tomate a subi une expan-
sion brutale il y a environ 60 millions d’années, période
coincidant avec celle de I'extinction massive d’especes sur
la terre. Si la plupart des genes issus de ces événements
de duplication ont été perdus, plusieurs persistent encore
aujourd’hui et on note avec intérét qu’ils contrdlent
certains des caracteres les plus importants chez la tomate
comme l'accumulation de pigments et d’antioxydants au
cours de la maturation des fruits. La séquence du génome
ainsi que d’autres ressources sont accessibles sur le site de
Solgenomics (http://solgenomics.net).
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