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Résumé 
Un kit de marqueurs SSR est utilisé en routine dans 5 laboratoires français pour identifier les variétés 
de pomme de terre par leur empreinte génétique. L’information sur les profils moléculaires doit être 
échangée entre les partenaires de façon interactive. Une plateforme internet (IdeAle) a été construite 
par le service informatique de la FN3PT. L’accès au site se fait en mode sécurisé (https) par identifiant 
et mot de passe. Les données sont cryptées et localisées chez un hébergeur professionnel français. La 
base de données contient les profils de 939 variétés et 342 hybrides. La base contient de l’information 
pour 30 marqueurs : 7 de la procédure FN3PT/EPR utilisée pour la certification des plants et 23 
spécifiques d’un projet Inra d’analyse de diversité génétique. Ces marqueurs représentent 551 allèles. 
1483 profils ont été publiés. 10 nouveaux allèles du kit d’identification variétale ont été identifiés grâce 
au travail réalisé sur une partie de la collection de variétés gérée par l’Inra. La portabilité des marqueurs 
de ce kit sur plusieurs systèmes de révélation a été évaluée. 

Mots-clés: plant de pomme de terre, identification variétale, marqueurs microsatellites, profils 
moléculaires, base de données 

 

Abstract: Building a multi-users databasis for a better management of genetic fingerprints of 
potato varieties produced as seeds in France 
A set of SSR markers is routinely used in 5 French labs for identification of potato cultivars by their 
genetic fingerprint. Information on molecular profiles has to be exchanged interactively. An internet 
platform named IdeAle was designed by FN3PT IT department. Login and password are needed to 
access the platform (https). Data are encrypted and hosted in a professional French data center. The 
database is now containing the profiles of 939 varieties and 342 hybrids. Information concerning 30 
markers is available: 7 of the kit in use in the seed certification labs and 23 markers used in the 
molecular description of the Inra collection. 551 alleles are represented and 1483 profiles were 
published. 10 new alleles were added to the previously known pannel routinely in use thanks to the 
analyses of the Inra varieties collection. Transferability of the markers to various revelation systems was 
evaluated. 

Keywords: seed potatoes, cultivar identification, Single Sequence Repeat markers (SSR), molecular 
profiles, database  
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Utilisation des outils moléculaires pour la caractérisation des ressources 
génétiques et l’identification variétale  
Les marqueurs moléculaires sont utilisés de façon courante pour gérer et caractériser les ressources 
génétiques et identifier les variétés. Pour la gestion des ressources génétiques de pomme de terre en 
particulier, l’utilisation des marqueurs moléculaires aide à décrire la diversité génétique présente au sein 
des collections (Braun et al., 2004/5; Braun and Wenzel, 2004/5; Dehmer, 2010; Esnault et al., 2010; 
Gavrilenko et al., 2010; Ghislain et al., 2006; Ispuzùa et al., 2007; Sukhotu et al., 2005). Cette 
caractérisation permet aussi de mieux comprendre l’origine des espèces et des variétés cultivées ainsi 
que les relations taxonomiques (Jacobs et al., 2008; Love, 1999; Spooner et al., 2005a; Spooner et al., 
2005b; Van den Berg and Groendijk-Wilders, 2007). L’utilisation de données moléculaires combinée 
avec la description phénotypique des collections rend possible la construction de collections noyau ou 
core-collections (Chandra et al., 2002; Esnault et al., 2012; Huaman et al., 2000) et les travaux basés 
sur la génétique d’association (D'Hoop et al., 2010; D'hoop et al., 2008; Gebhardt et al., 2004).  

Pour l’identification des variétés cultivées, les outils moléculaires peuvent être utilisés de façon 
complémentaire à la description phénotypique. De nombreuses études ont été publiées à ce sujet. On 
peut citer -de façon non exhaustive-, des travaux sur le Pelargonium (Becher et al., 2000), la rose 
(Esselink et al., 2002; Zhang et al., 2001), la carotte (Briard et al., 2001), la pêche (Aranzana et al., 
2001), l’épinard (Khattak et al., 2007), la fraise (Brunings et al., 2010). Pour la pomme de terre, 
l’identification des clones permet de gérer efficacement les collections en permettant la détection de 
doublons, de problèmes d’étiquetage, d’inversion (Bamberg et al., 2001; del Rio et al., 2006; Perazzo et 
al., 2000) ainsi que de vérifier d’éventuelles anomalies relevées lors d’inspection visuelles. Des 
problèmes de fraudes sont parfois évoqués (Kandemir et al., 2010) voire détectés (Lopez Vizcon et 
Ortega, 2012). Si l’utilisation des marqueurs moléculaires pour identifier les variétés ne pose pas de 
problème, l’utilisation de ces outils pour la DHS (Distinction Homogénéité Stabilité) reste encore en 
discussion. L’utilisation des caractéristiques biochimiques a été approuvée par l’Union pour la 
Protection des Obtentions Végétales (Camlin, 2001). Un groupe de travail UPOV réfléchit à l’utilisation 
des marqueurs moléculaires pour la protection des variétés (Working Group on Biochemical and 
Molecular Techniques, and DNA-Profiling in Particular (BMT)). La pomme de terre est, avec la rose, un 
des modèles choisis par ce groupe (Marhadour et al., 2007; Marhadour et al., 2004; Reid, 2007). Dans 
certains cas, il est proposé de combiner l’information moléculaire avec l’information phénotypique pour 
gérer les collections de références nécessaires à la DHS (Bonthuis, 2011; Lombard et al., 2001). Dans 
une étude réalisée sur la tomate, les auteurs proposent d’utiliser, pour la DHS, des marqueurs liés à la 
résistance à certaines maladies (Arens et al., 2010). 

Différents types de marqueurs moléculaires ont été utilisés pour l’identification variétale : AFLP (Arnaud 
et al., 2001; De Riek et al., 2001; Zhang et al., 2001), RAPD (Bernet et al., 2003; Briard et al., 2001), 
ISSR (Briard et al., 2001; Crespel et al., 2009), RFLP (Görg et al., 1992). Le consensus est désormais 
plutôt à l’utilisation des marqueurs microsatellites (SSR) essentiellement pour des raisons de 
reproductibilité (Chakrabarti et al., 2006; Jones et al., 1997; McGregor et al., 2000) et de niveau 
d’hétérozygotie (Powell et al., 1996). Les qualités nécessaires pour qu’un système de marquage soit 
efficace pour l’identification variétale sont en effet multiples: stabilité environnementale, fiabilité et 
reproductibilité expérimentale, coût raisonnable, simplicité et rapidité (Schneider et Douches, 1997; 
Sosinski et Douches, 1996). Avec l’évolution technologique, on peut maintenant envisager l’utilisation 
des marqueurs de type SNP (Cordeiro et al., 2006; De Koeyer et al., 2010). 

Pour l’identification des variétés de pomme de terre, plusieurs types de marqueurs ont aussi été testés, 
arrivant rapidement à l’utilisation généralisée des marqueurs microsatellites. Un grand nombre de kits 
de marqueurs ont été publiés, dont la composition en marqueurs varie (Tableau 1). Les systèmes de 
révélation utilisés sont aussi variés : acrylamide suivie d’une coloration au nitrate d’argent, agarose et 
coloration au Bromure d’Ethidium, séquenceur capillaire. 
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L’Office Communautaire des Variétés Végétales a financé un projet de construction de base de 
données moléculaire microsatellites et phénotypique des variétés de pomme de terre impliquant les 
Pays-Bas, l’Ecosse, la Pologne ainsi que l’Allemagne. Ce projet s’est déroulé entre 2006 et 2008, le 
document final ayant été rendu public en 2010 (Anonymous, 2008). Le kit utilisé est composé des 9 
marqueurs (Reid et Kerr, 2007) dont 3 sont communs avec le kit français. 

Tableau 1. Récapitulatif des différentes études destinées à identifier les variétés de pomme de terre à l’aide de 
marqueurs microsatellites. 

Nombre de marqueurs Nombre de variétés Référence 
1  18 (Provan et al., 1996) 
3  73 (Kawchuk et al., 1996) 
7  24 (Schneider et Douches, 1997) 

18  90 clones (Ghislain et al., 2000) 
2  12 (Ashkenazi et al., 2001) 
3  50 (Corbett et al., 2001) 
4  37 (Norero et al., 2002) 
4  17 (Coombs et al., 2004) 
5  207 (Moisan-Thiéry et al., 2005) 
9  780 (Anonymous, 2008; Reid et al., 2011) 

24  741 variétés et races locales (Ghislain et al., 2004) 
3  71 (Mathias et al., 2007) 
2  24 (Rosa et al., 2010) 
5  15 (Kandemir et al., 2010) 
9 217 (Côté et al., 2013) 

 

Le système utilisé en France : caractéristiques et applications 
Pour la France, un kit de marqueurs issu d’un travail réalisé en collaboration entre la filière plants et 
l’Inra (appel d’offre CTPS terminé en 2004) a été publié en 2005 (Moisan-Thiéry et al., 2005). Au 
moment de sa publication, le kit était constitué de 5 marqueurs et permettait d’identifier 207 variétés. Au 
début du présent projet, 562 variétés étaient référencées avec ce même kit et deux nouveaux 
marqueurs étaient en cours d’ajout (Tableau 2). 

Tableau 2. Description du nombre d’allèles déterminés par le les marqueurs du kit d’identification au début du 
projet (*marqueurs en cours d’ajout) 

Marqueur Nombres d’allèles Chromosome Poids moléculaire approché (pb) 
STM2005 7 XI 150-200 
SSR1 14 VIII 200-230 
STM1097 9 VII 230-280 
Lemalx 5 V 120-140 
STM2020 10 I 140-160 
STGBSS* 10 VIII Environ 120 
STM5136* 12 I 210-250 
 

Le kit est utilisé sur plusieurs sites : 2 laboratoires du Comité Nord (station de testage d’Achicourt (62) 
et station de création variétale de Bretteville du Grand Caux (76)), le laboratoire de Bretagne Plants à 
Hanvec (29), le laboratoire de l’Inra de Ploudaniel (29) où du personnel de la FN3PT est détaché, le 
Service Commun des Laboratoires SCL à Lille (62). Les profils sont obtenus en utilisant une procédure 
commune dans laquelle la numérotation des allèles est précisée et les profils des variétés témoins 
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décrits. Un laboratoire suisse réalise également des analyses avec le même kit (Agroscope Changins, 
Marhadour et al., 2011).  

Un peu plus de 1500 tests sont réalisés chaque année.  

La méthode est utilisée pour : 

• tester les départs de multiplication et les premières générations de la production de 
plants de pomme de terre en France dans les Etablissements Producteurs Régionaux 
(EPR) 

• contrôler les collections in vitro des EPR ainsi que la CNVS (Collection Nationale 
Variétale et Sanitaire) gérée par la FN3PT 

• réaliser des tests ponctuels (certification, litiges, …) 
• réaliser des tests en points de vente (SCL)1. 

Dans le schéma de production de plants, les empreintes génétiques sont utilisées en appui aux 
inspections visuelles, notamment en cas de doute ainsi que pour les collections et les premières 
générations (Le Hingrat, 2012). La méthode est intégrée dans les procédures du Service Officiel de 
Contrôle2. Comme l’identification par marqueurs microsatellites ne permet pas de distinguer un mutant 
éventuel de son clone d’origine, un contrôle visuel des plants en végétation dans un champ de 
conformité des souches est mené chaque année sur le matériel de sélection. 

Depuis 2003, la méthode et les laboratoires sont régulièrement évalués par un essai interlaboratoire 
organisé par le Gnis/Soc. Des échantillons sont prélevés sous numéro par un inspecteur et envoyés 
aux participants qui doivent identifier les variétés. 

 

Nécessité de disposer d’un outil informatique adapté pour gérer les données et 
les analyses 
Avec l’appropriation de la procédure par les différents laboratoires partenaires, l’augmentation du 
nombre de variétés identifiées (207 en 2005, 562 en 2008, 939 en 2013) et le nombre croissant de tests 
réalisés chaque année, des limites au système avaient été identifiées. Ces limites concernaient 
principalement la mise à jour du fichier commun contenant les profils génétiques.  

D’autre part, le transfert de connaissances entre l’identification variétale et la caractérisation des 
ressources génétiques est intéressant dans les deux sens : connaître les marqueurs montrant le 
maximum de diversité lors des analyses de ressources génétiques, aider à la gestion des collections 
lorsqu’elles contiennent des variétés cultivées. Ce transfert de connaissances n’avait pas encore eu 
lieu. 

 

Objectifs du projet 
L’objectif du projet était de construire un outil informatique pour : 

• améliorer la coordination et la réactivité des partenaires habituels de l’identification variétale 
pomme de terre,  

• améliorer la traçabilité des analyses et échantillons,  
• faciliter les échanges d’informations sur les empreintes génétiques de pomme de terre entre les 

analyses de diversité (ressources génétiques) et d’identité. 

                                                        
1 La méthode de référence dans le cadre de ces tests étant l’électrophorèse des protéines, les marqueurs microsatellites 
sont utilisés en cas de doute ou de non-conformité détectée. 
2 Protocole relatif au contrôle de l’identité variétale pour le matériel de départ des plants de pomme de terre 
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Cet outil informatique a été nommé IdeAle (Acronyme d’Identification et Variétale) au cours du projet. 

Présentation de l’outil IdeAle et des données 
Solution technique retenue 

Après l’étude des besoins et des fonctionnalités attendues (partage, temps réel, sécurisation), trois 
architectures générales avaient été envisagées : plateforme internet, plateforme client/ serveur (C/S), 
architecture hybride avec un serveur web sans site internet et une plateforme C/S. La solution 
finalement retenue a été de construire le système autour d’une plateforme internet. L’accès au site https 
se fait à l’aide d’un login et d’un mot de passe. Le site est localisé chez un hébergeur français. Les 
données sont cryptées. Différents niveaux d’habilitation sont prévus. La base de données est articulée 
autour de plus de 60 tables et permet de faire des recherches sur les profils. 

Spécificités de l’outil 

Le système permet de gérer simultanément des données confidentielles (hybrides) et des données 
communes (variétés). C’est un système où l’utilisateur décide des données qu’il va mettre à disposition 
des autres selon des critères tels que la confidentialité mais aussi de leur fiabilité. 

Les données mises à disposition de tous sont vérifiées avant publication par un super-administrateur en 
fonction de la cohérence, du contenu et de la reproductibilité des données d’un laboratoire à l’autre. 
Cette phase de publication peut induire des reprises éventuelles d’essai. 

Le système permet également de prendre en compte les correspondances entre différents systèmes de 
révélation (Nitrate d’Argent, séquenceur à gel, séquenceur capillaire), sous réserve que les 
correspondances aient été validées auparavant et renseignées (cf infra). 

Contenu de la BDD  

Les données actuellement en ligne représentent 1281 génotypes dans la base commune dont 939 
variétés et 342 hybrides ou génotypes sous numéro. 1483 profils sont publiés et ont été obtenus à partir 
de 30 marqueurs : 7 de la procédure FN3PT/EPR et 23 spécifiques d’un projet Inra d’analyse de 
diversité génétique (projet Corpotato, (Esnault et al., 2010)). Ces marqueurs représentent 551 allèles 
révélés par 3 systèmes différents (voir infra). 

 

Analyse de la portabilité des marqueurs du kit entre les différents systèmes et 
identification de nouveaux allèles 

Justification 
Dans les laboratoires des Etablissements Producteurs Régionaux et au laboratoire du SCL de Lille, la 
révélation des marqueurs est réalisée par une coloration au nitrate d’argent (Moisan-Thiéry et al., 2005). 
Cette méthode présente l’avantage de ne pas nécessiter d’équipement coûteux. Elle est cependant 
assez sensible aux variations de l’environnement (qualité de l’eau, température, …) et n’est plus 
adaptée lorsque le nombre d’échantillons à analyser devient trop important. D’autre part, les substances 
chimiques utilisées sont nocives (formaldehyde, …) sans que des produits de substitution soient 
disponibles. 

Pour révéler les marqueurs microsatellites, il est également possible d’utiliser un séquenceur à gel (type 
LI-COR®) ou un séquenceur capillaire (type ABI). Ces modes de révélation sont adaptés à de grands 
effectifs, permettent un multiplexage plus important des marqueurs mais nécessitent un investissement 
plus coûteux. 

Avec l’augmentation du nombre d’échantillons à tester, il est important de prévoir l’évolution de la 
technique actuelle vers l’un ou l’autre des systèmes. Pour cela, il est nécessaire de connaître la 
portabilité des marqueurs d’un système à l’autre afin de pouvoir tirer parti des données acquises par les 
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laboratoires professionnels. Par portabilité, on entend l’identification possible des mêmes allèles d’un 
système à l’autre pour un marqueur donné. Cette portabilité doit être évaluée car les conditions de 
séparation (gel d’acrylamide, polymère dans les capillaires) ainsi que les conditions de révélation 
(coloration chimique, excitation laser, détection de fluorescence) sont différentes. Par ailleurs, l’étape 
d’amplification par PCR pourrait également induire des changements par rapport à la méthode d’origine, 
les amorces utilisées étant marquées (Infra Red Dye ou fluorochrome). 

Des analyses préliminaires réalisées sur le site Inra de Ploudaniel par la FN3PT montrent que la 
portabilité semble bonne entre le nitrate d’argent et le séquenceur à gel de type LI-COR®. Ces 
analyses ont cependant porté sur un nombre réduit d’échantillons. Une autre analyse comparative avait 
pu être réalisée en 2007 entre les données FN3PT/EPR et des données provenant de la SASA (Service 
& Advice for Scottish Agriculture). La comparaison avait porté sur 102 variétés et deux marqueurs 
(SSR1 et STM2005) révélés au séquenceur capillaire. Par ailleurs, les données FN3PT/EPR ont pu être 
comparées avec des données suisses (Agroscope Changins, E. Droz communication personnelle). La 
comparaison a porté sur les profils de 30 variétés obtenus avec 4 marqueurs sur séquenceur de type 
LI-COR®. Les comparaisons ont été à chaque fois globalement satisfaisantes, laissant penser que les 
marqueurs semblent portables d’un système à l’autre. Ceci nécessitait cependant d’être confirmé en 
étendant la gamme variétale et en analysant le kit complet sur les 3 systèmes de révélation possibles. 

Dans le cadre du projet, la portabilité des marqueurs a été testée sur une gamme étendue de 
génotypes grâce à l’implication de l’équipe Inra. Pour cela, les profils des variétés communes au projet 
Inra Corpotato (Esnault et al., 2010) et à la base de données FN3PT/EPR ont été comparés. La 
comparaison a porté sur 7 marqueurs microsatellites incluant les marqueurs de la procédure actuelle et 
3 systèmes de révélation (nitrate d’argent, séquenceur LI-COR®et séquenceur capillaire). La collection 
représentant une gamme variétale étendue au delà du matériel européen, le travail devait également 
permettre de révéler de nouveaux allèles. 

Matériel et méthode 

Un génotypage complet des 350 variétés du projet Corpotato (Centre de Ressources Biologiques 
BrACySol) a été réalisé pour 7 marqueurs (Tableau 2) sur séquenceur capillaire à la plafeforme de 
génotypage GENTYANE (Inra Clermont Ferrand) et sur séquenceur LI-COR® sur le site Inra de 
Ploudaniel. Le génotypage a été réalisé dans les deux cas en marquage direct des amorces forward. 

L’étude des correspondances entre allèles a porté sur les 184 variétés communes entre le projet 
Corpotato et la base de données préexistante FN3PT/EPR. 

Les données de génotypage acquises de novo ont été comparées aux données acquises par les 
laboratoires professionnels. La comparaison a porté sur chaque allèle de chaque marqueur et a 
consisté à identifier les correspondances possibles entre allèles d’un système à l’autre.  

Résultats 

Concernant la portabilité des marqueurs entre le système acrylamide/nitrate d’argent et le séquenceur 
capillaire, seuls 2 marqueurs (STM1097 et SSR1) sont complètement transférables c'est-à-dire que 
tous les allèles sont révélés de la même façon dans les deux systèmes (Tableau 3). Trois autres 
marqueurs présentent une bonne portabilité globale à l’exception de quelques allèles (STM2005, 1 
allèle ; lemalx, 2 allèles et STM5136, 2 allèles). Les allèles des deux marqueurs restants (STM2020, 
STGBSS) ne sont que peu ou pas portables. 

Concernant la portabilité des marqueurs entre le système acrylamide/nitrate d’argent et le séquenceur 
LI-COR®, la portabilité est bonne pour tous les marqueurs à l’exception d’un allèle du marqueur lemalx 
et d’un allèle du marqueur STM2020 (allèle 7, Figure 1). 

Le génotypage des 350 variétés avec les 7 marqueurs du kit a permis d’identifier 10 nouveaux allèles 
(résultats de séquenceur LI-COR®, Tableau 3 et Figure 2). Deux d’entre eux ont pour le moment été 
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reproduits dans la procédure habituelle. Ils avaient également été observés en utilisant le séquenceur 
capillaire. 

Tableau 3. Résultats de la comparaison des différentes méthodes de révélation pour chaque marqueur du kit 
d’identification, en terme de nombres d’allèle portables d’un système à l’autre. Le nombre de nouveaux allèles 
identifiés sur la totalité du test de 350 variétés de la collection Inra est aussi indiqué (séquenceur LI-COR®). 

 Comparaison AgNO3/Séquenceur 
capillaire 

Comparaison 
AgNO3/Séquenceur LI-COR® 

 

Marqueurs Allèles 
portables 

Allèles non 
portables 

Allèles 
portables 

Allèles non 
portables 

Nouveaux allèles 
identifiés 

STM2005 6 1 7 0 1 
SSR1 11 0 11 0 3 
STM1097 9 0 9 0 0 
Lemalx 3 2 3 1 0 
STM2020 2 6 9 1 2 
STGBSS 7 3 9 0 2 (+1à confirmer) 
STM5136 10 1 9 0 1 
 

Figure 1. Diversité allélique pour le marqueur STM2020 révélé sur séquenceur LI-COR®. Les chiffres indiqués 
correspondent au codage des allèles (Illustration Inra). 

 
Figure 2. Diversité allélique pour le marqueur STM5136 révélé au nitrate d’argent. Les chiffres indiqués 
correspondent au codage des allèles. L’allèle codé 35 correspond à un nouvel allèle identifié dans le cadre du 
projet (Illustration Comité Nord). 

 

 

Conclusion 
Cette analyse montre que la portabilité des marqueurs de la procédure habituelle ne semble pas 
évidente vers le séquenceur capillaire sauf pour deux marqueurs SSR1 et STM1097. Le marqueur 
SSR1 faisait partie de la comparaison avec les données de la SASA. Par contre, le marqueur STM2005 
faisait aussi partie de la comparaison alors que dans notre étude, un des allèles n’est pas portable. Les 
analyses sur séquenceur capillaire devraient donc être au moins en partie répétées pour confirmer nos 
conclusions. 
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La portabilité des marqueurs de la procédure habituelle sur le séquenceur à gel est plus évidente : seuls 
deux 2 allèles présentent des différences de révélation entre les deux systèmes. Ces allèles posaient 
déjà quelques difficultés dans la procédure habituelle.  

 

Perspectives  
Le projet a permis de concevoir et construire l’architecture générale de l’outil tel qu’imaginé lors de 
l’étude des besoins. Il reste cependant des modules à perfectionner et certaines fonctionnalités à 
construire (gestion des échantillons ADN, données de référence).  

Le travail réalisé sur la portabilité des marqueurs d’un système à l’autre permet de privilégier l’évolution 
de la technique vers l’utilisation d’un séquenceur de type LI-COR®. Les raisons tiennent à : 1) la 
possibilité de continuer à travailler avec le même panel de marqueurs avec quelques aménagements, 2) 
la possibilité de gérer plus facilement des nombres plus importants d’analyses grâce au multiplexage et 
3) à la suppression de l’étape de coloration.  

Depuis plusieurs années, le réseau français construit autour de la méthode d’identification travaille à sa 
reconnaissance : communications sur la méthode, essais inter-laboratoire, ... La procédure commune a 
été récemment remise à jour avec l’ajout de deux marqueurs supplémentaires et transmise au 
Gnis/Soc. L’utilisation « habituelle » de la procédure est le contrôle des départs de multiplication de 
plants de pomme de terre. Les collections sont contrôlées et des tests ponctuels sont réalisés chaque 
année en cas de doute ou de mélange. La méthode est également utilisée depuis quelques années 
pour le contrôle de certains lots VATE lors de l’inscription des variétés en France. La FN3PT a participé 
à la rédaction de la norme AFNOR NF V 03-045 « Principes de sélection et critères de validation des 
méthodes d’identification variétale par analyses d’acides nucléiques » étendue au niveau international 
(Iso 13495 novembre 2013) . 

Comme indiqué dans la partie introductive, il existe différents kits de marqueurs microsatellites utilisés 
avec différents objectifs et selon différentes méthodes de révélation. Notre kit se caractérise par son 
efficacité (petit nombre de marqueurs, grand nombre de variétés identifiées). Il est adapté à l’utilisation 
principale que nous en faisons : identification des variétés pour sécuriser le schéma de production de 
plants de pomme de terre en France. Des kits comportant un plus grand nombre de marqueurs sont 
utilisés pour décrire des collections, comme le kit issu du projet financé par l’OCVV (Anonymous, 2008). 
Par ailleurs, le projet OCVV se poursuit afin de mettre à jour la base de données avec les nouvelles 
variétés passant à l’inscription en Europe. Enfin, un projet européen est en cours pour identifier 500 
vieilles variétés de pomme de terre ayant des identifiants non fiables (homonymies, synonymie, mêmes 
noms utilisés de façon répétée…) avec 12 marqueurs microsatellites. Ceci entre dans le cadre de la 
construction d’une collection AEGIS (Banque de gènes virtuelle européenne http://aegis.cgiar.org/) de 
variétés de pomme de terre. La France a pu intégrer le projet grâce au versement d’une liste nationale 
de variétés au Traité International sur les Ressources Phytogénétiques pour l’Alimentation et 
l’Agriculture (TIRPAA, FAO). Ceci devrait permettre d’améliorer la concertation entre les équipes 
européennes impliquées dans l’identification moléculaire des variétés de pomme de terre. 
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