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RÉSUMÉ    
Le développement d’une core collection consiste à sélectionner, au sein 
d’une collection ayant un effectif plus ou moins important, un petit panel de 
génotypes qui représente la diversité génétique disponible dans la collection 
de départ, avec un minimum de redondance. Cette étude présente le déve-
loppement d’une core collection de 48 génotypes, représentative de la di-
versité génétique d’un panel de 350 variétés tétraploïdes de pomme de terre 
(Solanum tuberosum L.). Elle a été établie en utilisant des données de géno-
typage par marqueurs microsatellites (SSR) et la stratégie M qui maximise la 
diversité allélique. Cette core collection constitue un panel d’un grand intérêt 
qui a été exploité jusqu’à présent dans le cadre de deux projets de recherche : 
d’une part, pour évaluer la possibilité d’exploiter la puce SNP SolCAP pour 
caractériser les ressources génétiques maintenues au sein du CRB BrACySol, 
et, d’autre part, pour évaluer la variabilité structurale et morphologique des 
grains d’amidon de pomme de terre.
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ABSTRACT    

Developing a core collection consists in selecting, in a more or less large col-
lection, a small panel of genotypes representing the genetic diversity avai-
lable in the initial collection, with minimum redundancy. This study presents 
the development of a core collection of 48 genotypes representative of the 
genetic diversity of a panel of 350 tetraploid varieties of potato (Solanum tu-
berosum L.). It was built using microsatellite marker genotyping data (SSR) 
and M strategy which maximizes allelic diversity. This core collection forms a 
panel of major interest that has been exploited up till now in the framework of 
two research projects: on the one hand to assess the possibility of exploiting 
the SNP SolCAP array to characterize the genetic resources maintained in BRC 
BrACySol, and on the other hand, to assess the structural and morphological 
variability of potato starch grains. 
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Introduction 

Les collections de ressources génétiques ont pour objectif 
de conserver la diversité génétique des espèces cultivées 
et apparentées. Elles sont constituées progressivement, 
au gré des programmes de recherche qui exploitent 
cette diversité pour des études taxonomiques ou à des 
fins d’amélioration génétique des plantes cultivées. Elles 
comprennent des échantillons provenant de missions de 
collecte, des génotypes créés dans les programmes de re-
cherche, des variétés anciennes ou récentes (Van Treuren 
et al., 2009). La plupart de ces collections ont des effectifs 
importants, ce qui rend leur maintien et leur caractérisa-
tion coûteux et chronophages. 

Ces difficultés peuvent être surmontées en sélectionnant 
un petit panel de génotypes aussi représentatifs que pos-
sible de la diversité génétique disponible avec un mini-
mum de redondance. Ce concept a été proposé par Fran-
kel et Brown (1984) sous le terme de « core collection ». 
Odong et al. (2013) ont identifié trois types de core col-
lections en fonction de leur finalité : des core collections 
qui représentent (1) tous les génotypes de la collection 
initiale, (2) les génotypes extrêmes de cette collection ou 
(3) la distribution des génotypes dans cette collection. Les 
deux premiers types ont pour objectif de représenter la 
diversité génétique de la collection initiale, le troisième 
type représente le profil de distribution de la variabilité 
présente dans la collection initiale.

Des core collections ont été développées pour un grand 
nombre d’espèces sur la base de données passeport, de don-
nées agro-morphologiques ou de données moléculaires. 
Dans la plupart de ces études, l’échantillonnage est réalisé 
en se basant sur une analyse de structuration génétique de 
la collection initiale et en déterminant le nombre de géno-
types à retenir dans chaque groupe (Franco et al., 2006). 
Schoen et Brown (1993) ont décrit une autre méthode, 
appelée stratégie M, dans laquelle les marqueurs molécu-
laires sont utilisés pour sélectionner les individus à inclure 
dans la core collection, en maximisant la richesse allélique 
de chaque marqueur. Franco et al. (2006) ont montré, chez 
le maïs, que cette méthode permettait d’obtenir les indices 
de diversité les plus forts.

En ce qui concerne la pomme de terre, différentes core col-
lections ont été définies au sein des cultivars traditionnels 
andins appartenant à Solanum tuberosum groupe Andige-
num (Huaman et al., 2000 ; Chandra et al., 2002 ; Gopal 
et al., 2013) ou à S. phureja (Ghislain et al., 1999), au sein 
des espèces sauvages S. microdontum (Bamberg et Del Rio, 
2014) ou S. demissum (Del Rio et Bamberg, 2020). Gopal 

et al. (2013) ont montré que la stratégie M permettait 
d’obtenir une meilleure couverture de la diversité que les 
méthodes basées sur la classification hiérarchique. 

Le travail présenté ici a porté sur le développement d’une 
core collection représentant la diversité génétique du pool 
des variétés «  modernes  » de pomme de terre, cultivées 
hors d’Amérique du Sud. Cette core collection a été définie 
en exploitant des données de génotypage obtenues à partir 
de marqueurs microsatellites et en utilisant la stratégie M 
(Esnault et al., 2016). Des exemples d’utilisation de cette 
core collection sont également présentés.

Matériels et méthodes

Matériel végétal

Le Centre de Ressources Biologiques BrACySol (INRAE, 
UMR IGEPP, Ploudaniel) conserve une grande collection 
de pommes de terre maintenues végétativement sous 
forme de clones. Cette collection comprend environ 1 200 
variétés, anciennes ou récentes, originaires de différentes 
parties du monde. En utilisant les données phénotypiques 
disponibles dans la base de données Europotato (http://
www.europotato.org), 350 variétés ont été sélectionnées 
de manière à représenter des phénotypes extrêmes pour 
21 caractères morphologiques (descripteurs de la plante 
ou des tubercules), agronomiques ou technologiques. Ce 
panel de 350 variétés sera appelé collection initiale dans 
cet article.

Génotypage

Un total de 26 marqueurs microsatellites (SSR), développés 
par Kawchuk et al. (1996), Milbourne et al. (1998), Ghislain 
et al. (2004) ou Feingold et al. (2005) ont été sélectionnés 
pour leur niveau de polymorphisme et leur position sur le 
génome (Tableau 1). La collection initiale a été génotypée 
avec ces 26 marqueurs SSR. Le génotypage a été réalisé 
sur la plateforme Gentyane (INRAE, Clermont-Ferrand). Les 
allèles ont été identifiés par leur taille.

Définition de la core collection 

Le logiciel MSTRAT v4.0 (Gouesnard et al., 2001), qui met 
en œuvre la stratégie M, a été utilisé. Les données de 15 
marqueurs SSR ont été utilisées en tant que variables ac-
tives pour définir la core collection, et les données des 11 
autres marqueurs SSR ont été utilisées en tant que variables 
cibles, pour tester l’efficacité de la méthode (Tableau 1). Les 
marqueurs SSR utilisés en tant que variables actives ont été 
choisis de manière à représenter chacun des chromosomes, 
et en tenant compte de leur niveau de polymorphisme et 
de la facilité de lecture des profils. Les génotypes porteurs 
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d’allèles rares (présents chez une seule variété) ont été in-
clus dans le noyau. Pour la sélection des autres variétés, 100 
répétitions de 40 itérations ont été réalisées. La core collec-
tion qui présente la plus grande richesse allélique, pour les 
variables actives et les variables cibles, a été choisie. 

Résultats

Au sein de la collection initiale de 350 variétés, chaque 
marqueur SSR a révélé entre 3 et 19 allèles, avec une moy-
enne de 11,5 allèles par marqueur (Tableau 1). Au total, 
299 allèles différents ont été identifiés, dont 33 présents 
chez un seul génotype. Les 28 variétés avec ces 33 allèles 

rares ont été intégrées dans la core collection. La plus pe-
tite core collection, qui inclut tous les allèles des variables 
actives (187 allèles), comprend 53 génotypes. Cette core 
comprend 96,6  % des allèles des variables cibles (112 
allèles). Pour des raisons pratiques, liées aux formats de 
génotypage, la taille retenue pour la core collection a été 
de 48 génotypes. Toutefois, la core de 48 génotypes qui a 
été définie, appelée core 48, capte la majeur partie de la 
richesse allélique initiale, puisqu’elle comprend 99,5 % des 
allèles actifs et 96,9 % des allèles cibles. Son niveau élevé 
de diversité est confirmé par un taux d’hétérozygotie élevé 
(H0 = 0.75).

Tableau 1 : Liste des marqueurs SSR utilisés en variables actives ou variables cibles, nombre total d’allèles et nombre d’allèles 
rares révélés par chacun de ces marqueurs

VARIABLE NOM DU SSR CHROMOSOME NB TOTAL D'ALLÈLES NB D'ALLÈLES RARES

ACTIVE

STi043 1 7 2

STi029 2 12 2

STM3011 2 13 1

STi050 3 9 1

STM3016 4 9 1

STPoAc58 5 17 0

STi059 6 12 1

STM0031 7 18 1

SSR1 8 13 3

STM1016 8 10 0

STi057 9 14 0

STi023 10 17 2

STM2005 11 9 4

STi028 11 12 2

STM1097 12 15 4

CIBLE

STM2030 1 3 0

STi024 2 11 2

STi060 3 4 0

STi012 4 9 2

STi006 5 16 0

STM0028 7 14 2

STi044 8 7 1

STM1021 9 19 0

STM1040 10 8 1

STi018 11 10 1

STi051 12 11 0
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Discussion

La diversité génétique présente au sein de la collection 
Pomme de terre du CRB BrACySol est très exploitée par la 
communauté scientifique et par les sélectionneurs (1 400 
diffusions en moyenne par an). Cette collection a déjà été 
évaluée pour un certain nombre de caractères agro-mor-
phologiques, en particulier pour la résistance à différents 
bioagresseurs ou pour des caractères de qualité du  
tubercule. Toutefois, les besoins futurs de l’agriculture  
demanderont d’évaluer la diversité disponible pour de nou-
veaux caractères, en lien par exemple avec le changement 
climatique ou de nouvelles utilisations. La caractérisation 
phénotypique et génotypique de grandes collections n’est 
pas toujours possible. La core 48 a été developpée afin de 
disposer d’un panel sur lequel il peut être envisagé de faire 
une première analyse de diversité génotypique ou de vari-
abilité sur des caractères agro-morphologiques nouveaux.

Ainsi cette core collection a été exploitée jusqu’à présent 
dans le cadre de deux projets de recherche.

Le premier projet avait pour objectif d’évaluer la possibil-
ité d’exploiter la puce SNP SolCAP 8K pour caractériser les 
ressources génétiques maintenues au sein du CRB BrA-
CySol. En effet, la puce SolCAP a été développée par une 
équipe américaine (Hamilton et al., 2011) à partir de don-
nées de séquençage de variétés américaines. Avant de 
l’utiliser sur de grands effectifs, il était important de s’as-
surer que les SNP positionnés sur cette puce étaient aussi 

présents et polymorphes dans notre matériel végétal. Ain-
si, la core 48 étant représentative de la diversité présente 
au sein de notre collection de variétés, elle constituait un 
panel de variétés intéressant pour faire cette analyse. Les 
résultats ont montré que la puce SolCAP était un outil per-
tinent pour caractériser nos collections et, depuis, elle a 
été utilisée sur 260 géniteurs améliorés dans le cadre du 
projet LDPot, financé par le métaprogramme SelGen et 
piloté par INRAE UMR IGEPP.

Le deuxième projet, porté par l’Institut Français des 
Matériaux AgroSourcés (Projet ANR PoStaTic), avait pour 
objectif d’étudier les caractéristiques de l’amidon de 
pomme de terre pour la production de bioplastiques. Une 
analyse de la variabilité structurale et morphologique des 
grains d’amidon de pomme de terre a ainsi été réalisée en 
évaluant les génotypes de la core 48 pour différents car-
actères : taille et forme des grains d’amidon, composition 
en amylose et amylopectine et structure de la chaine d’ami-
don. Les résultats ont montré qu’il existait des différences 
significatives pour ces caractères au sein de la core 48. La 
caractérisation des grains d’amidon de pomme de terre a 
été poursuivie dans le cadre du projet ANR TapStar, piloté 
par la même équipe.

La core 48 s’est donc révélée être un outil d’un grand in-
térêt. Afin de conserver cette collection à long terme, elle a 
été intégrée dans la cryobanque qui est en cours de consti-
tution au sein du CRB BrACySol (Voir article de C. Souchet et 
al. dans ce numéro).  n
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