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En 2020 : peu d’études publiées sur l’analyse génétique des polyploïdes

• Une étude américaine chez la truite arc-en-ciel montre l’efficacité d’une sélection sur 
individus diploïdes pour améliorer les performances de triploïdes ; la prise en 
compte de phénotypes de triploïdes améliorerait toutefois l’efficacité de la sélection 
(Leeds et al., 2019).

• Corrélation génétique 2n/3n de 0.79±0.05 du poids chez le saumon Atlantique 
(Kjøglum et al., 2019).

• Packages R FitTetra et FitPoly (Zych et al., 2019 - Wageningen)

• Méthode utilisant le package R mclust pour réaliser le clustering (Grashei et al., 2020)
Image : fitPoly



Le génotypage de diploïde : Axiom Analysis Suite (AXAS)

Axiom Genotyping Solution Data Analysis Guide

Bon génotypage d’un SNP diploïde Mauvais génotypage d’un SNP diploïdeVS

Diploïde : 2 chromosomes homologues  2 allèles  3 génotypes possibles (AA/AB/BB)

Triploïde : 3 chromosomes homologues  3allèles  4 génotypes possibles (AAA/AAB/ABB/BBB)
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I. Génotypage de triploïdes
1. Jeux de données

 Truites diploploïdes & triploploïdes de Bretagne-Truite

 Génotype de parents diploïdes (190 mères et 98 pères) - 57kSNP - AXAS

 Données brut d’AXAS pour 1232 descendants triploïdes - 38kSNP (57k réduit à 38k) :

 Pour chaque marqueur et chaque individu : 2 valeurs SA et SB

Nom d’un individu

Exemples de différents couples 

de valeurs pour un individu



I. Génotypage de triploïdes
1. Jeux de données

 Objectif : Bonne discrimination des individus suivant leur génotype réel

 Création de variable (cf. logiciel de traitement des signaux de fluorescence AXAS – Axiom Analysis Suite) :

 𝐶𝑜𝑛𝑡𝑟𝑎𝑠𝑡 = 𝑙𝑜𝑔2
𝑆𝐴

𝑆𝐵

 𝑆𝑖𝑔𝑛𝑎𝑙 𝑆𝑡𝑟𝑒𝑛𝑔𝑡ℎ =
𝑙𝑜𝑔2 𝑆𝐴 +𝑙𝑜𝑔2 𝑆𝐵

2



 Objectif : 

 Les génotypes avec peu d’individus (homozygotes de l’allèle mineur) doivent être identifiés

I. Génotypage de triploïdes
2. Clustering



 Objectif : 

 Les génotypes avec peu d’individus doivent être identifiés

 Demander à l’algorithme un nombre de clusters très supérieurs au nombre de génotypes différents attendus

 Les clusters doivent ne contenir qu’un seul génotype réel et chaque cluster doit être l’unique 

représentant d’un génotype donné

I. Génotypage de triploïdes
2. Clustering



 Objectif : 

 Les génotypes avec peu d’individus doivent être identifiés

 Demander un grand nombre de clusters à l’algorithme

 Chaque cluster doit être l’unique représentant d’un génotype

 Regrouper les clusters suivant leurs proximités pour n’en laisser qu’au maximum 4 et continuer suivant règle 

de proximité : DistanceClus1&Clus2 > 0.28*(1+mean(ContrastClus1,ContrastClus2))

I. Génotypage de triploïdes
2. Clustering



 Objectif : assigner à chaque cluster son génotype réel

 Soit en regardant la position des clusters les uns par rapport aux autres

 Soit en comparant les positions des clusters par rapport aux positions de clusters de 

référence

I. Génotypage de triploïdes
3. Génotypage



 Objectif : assigner à chaque cluster son génotype réel

 Soit en regardant la position des clusters les uns

par rapport aux autres

 Soit en comparant les positions des clusters

par rapport aux positions de clusters de référence

I. Génotypage de triploïdes
3. Génotypage

Positions des clusters de référence

Signaux 

observés pour 

un SNP donné



La méthode permet : 

 D’identifier les génotypes des individus

 D’identifier les marqueurs à ne pas utiliser

 ET…

I. Génotypage de triploïdes
Conclusion

Package GenoTriplo sur le CRAN     &     Papier Roche et al. (en préparation)

21715 PolyHighResolution 6233 NoMinorHomozygote 4377 MonoHighRes 4734 CallRateBelowThreshold 421 OffTargetVariant

553 Other



II. Assignation de parenté
1. Matrices d’exclusion/de vraisemblance

AA AB BB Missing

AA 0 0 1 0

AB 0 0 1 0

BB 1 1 2 1

Missing 0 0 1 0

AA AB BB AC BC CC Missing

AA 1 0 0 1 0 1 0

AB 0 0 0 0 0 1 0

BB 0 0 1 0 1 1 0

AC 1 0 0 1 0 1 0

BC 0 0 1 0 1 1 0

CC 1 1 1 1 1 2 1

Missing 0 0 0 0 0 1 0

AA AB BB AC BC CC Missing

AA 1 0 0 1 0 1 0

AB 1 0 0 1 0 1 0

BB 1 0 1 1 1 1 0

AC 1 0 0 1 0 1 0

BC 1 0 1 1 1 1 0

CC 2 1 1 2 1 2 1

Missing 1 0 0 1 0 1 0

AA AB BB Missing

AA 0 0 1 0

AB 0 0 1 0

BB 1 1 2 1

Missing 0 0 1 0

Dam
Sire

Dam
Sire

Dam
Sire

Dam
Sire

Descendants Diploïdes - AA Descendants Triploïdes - AAA

Descendants Diploïdes - AB Descendants Triploïdes - ABB



II. Assignation de parenté
1. Matrices d’exclusion/de vraisemblance

AA AB BB Missing

AA 1 0,5 e fA

AB 0.5 0.25 e 0.5*fA

BB e e e e

Missing fA 0.5*fA e fA
2

AA AB BB AC BC CC Missing

AA e 0.5 1 e 0.5 e fA

AB 0.5 0.5 0.5 0.25 0.25 e 0.5*(fA+fB)

BB 1 0.5 e 0.5 e e fA

AC e 0.25 0.5 e 0.25 e 0.5*fB

BC 0.5 0.25 e 0.25 e e 0.5*fA

CC e e e e e e e

Missing fB fA+fB fA fB 0.5*fB e 2*fA*fB

AA AB BB AC BC CC Missing

AA e 0.5*r 1 e 0.5*r e r*fAfB+fB²+r*fBfC

AB e 0.5-0.25*r 0,5 e 0.25*r e (1-0.5*r)*fAfB+0.5*fB²+0.5*r*fBfC

BB e 1-r e e e e 2fAfB*(1-r)

AC e 0.25*r 0,5 e 0.25*r e 0.5*r*fAfB+0.5*r*fBfC+0.5*fB²

BC e 0.5*(1-r) e e e e fAfB*(1-r)

CC e e e e e e e

Missing e 0.5*r*fA+(1-r)*fB fA e 0.5*r*fA e fA*(r*fAfB+fB²+r*fBfC)+fB²fA*2*(1-r)

AA AB BB Missing

AA 1 0.5*r e fA²+2fA(1-fA)*r*0.5

AB 0.5 0.5*0.5*r e (fA²+2fA(1-fA)*r*0.5)*0.5

BB e e e e

Missing fA 0.5*r*fA e (1-r)fA
3+r*fA²

Dam
Sire

Dam
Sire

Dam
Sire

Dam
Sire

Descendants Diploïdes - AA Descendants Triploïdes - AAA

Descendants Diploïdes - AB Descendants Triploïdes - ABB



II. Assignation de parenté
2. APIS 3n

~96 SNP nécessaires pour 100% assignation correct

Interface Shiny disponible



II. Assignation de parenté
Conclusion

Package APIS à jour et sur le CRAN     &     Papier Roche et al. (en préparation)



Conclusion et perspective

 Génotypage des triploïdes opérationnel

 Assignation de parenté descendants triploïdes efficace

 Possibilité de faire de la sélection génétique sur triploïde !

 CDD 4 mois INRAE-GABI-GenAqua : 

- Valorisation scientifique

- Estimation des valeurs génétiques chez les descendants 

triploïdes



Merci pour votre attention !

Avez-vous des questions ?

Julien Roche / JTIF / 11-12 octobre 2023


