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Variabilité des protéines de l'endosperme du pin maritime révélée par électrophorèse 
bidimensionnelle : interprétations génétiques, cartographie et relation avec des caractères 
quantitatifs 

Résumé
Ce travail suggère une description du génome du Pin maritime (Pinus pinasier Ait.) et envisage l'utilisation de
cette description pour l'étude de la variabilité de caractères quantitatifs.

Les performances de croissance des arbres constituant la population de base du programme d'amélioration du
pin maritime sont connues grâce à leurs aptitudes générales à la combinaison, évaluées en tests de 
descendances. Cette étude concerne 18 arbres de cette population, choisis pour couvrir la gamme de variation
des performances. La variabilité des protéines contenues dans les endospermes haploïdes (ou 
mégagamétophytes) de ces pins a été étudiée grâce à l'électrophorèse bidimensionnelle. Une douzaine 
d'endospermes par arbre ont été analysés et comparés.

À la suite d'une analyse systématique des variations observées, 84 locus sont décrits, impliqués dans des 
variations de position, de quantité ou de présence/absence des protéines. Des techniques de génétique 
humaine ont permis de construire une carte qui localise 65 locus sur 17 groupes de liaison et couvre 530 
centimorgans au total. Les méthodes d'estimation et de test de la liaison entre deux locus sont discutées. À 
partir des données de liaison obtenues, la taille du génome du Pin maritime a pu être estimée à environ 2000 
centimorgans. Sachant que les pins possèdent de grandes quantités d'ADN, une réflexion sur les différentes 
descriptions du génome, en terme de cartographie et de quantité d'ADN, est proposée.

La relation entre le poids des mégagamétophytes et les allèles exprimés dans ces organes haploïdes a été 
étudiée pour chaque locus. L'effet de certains locus a pu être mis en évidence. Le génotype diploïde des pins 
aux 84 locus a été confronté à leurs performances de croissance grâce à différentes techniques statistiques. 
Les résultats suggèrent que la variabilité des quantités de protéines pourrait être liée à la variation de 
caractères quantitatifs. Une réflexion sur l'étude des bases génétiques des caractères quantitatifs, sur l'intérêt 
et sur les limites de la recherche et de l'utilisation de locus à effets quantitatifs (QTL), notamment dans le 
cadre particulier de l'amélioration des arbres forestiers, est suggérée.

Mots-clés : pin - mégagamétophyte - électrophorèse bidimensionnelle - carte génétique – linkage -  taille du 
génome - QTL |

Seed protein variation in maritime pine (Pinus pinaster Ait.) revealed by two-dimensional 
electrophoresis: genetic determinism, mapping ans relation with quantitative traits.

Summary
The present work is intended as a step toward a description of the maritime pine genome (Pinus pinaster Ait.).
It initiates a study of quantitative traits variation using this description,

The growth performances of the trees composing the breeding population of maritime pine are known thanks
to general combining abilities measured in progeny tests. Eighteen trees representing the range of 
performances were sampled in this population. The variability of the proteins contained in the haploid 
endosperms (or megagametophytes) of these pines was studied by two-dimensional electrophoresis, An 
average of 12 endosperms per tree were analysed and compared.

After a systematic analysis of the variation observed, 84 loci were described, responsible for position or 
amount modifications or presence/absence of proteins, Human genetics techniques were used to build a map. 
Seventeen linkage groups were detected, which included 65 loci and covered 530 centimorgans, The methods 
used to estimate and to test for linkage between loci are discussed. The linkage data allowed us to estimate 
the genome length of maritime pine, It was found to be around 2000 centimorgans, Pines contain one of the 
greatest quantity of DNA per cell. Some considerations about the relationship between physical and genetic 
maps in angiosperms and gymnosperms are thus proposed.

The relationship between the weight of megagametophytes and the alleles expressed in these haploid organs 
was studied for every locus. The effect of three loci was detected. The diploid genotype of 18 pines for the 84 
loci was compared to their growth performances thanks to different statistical techniques, The results suggest
that protein amount variation could be related to quantitative traits, the usefulness and limits of quantitative 
trait loci (QTL), particularly for forest tree breeding, are discussed.

Keywords: pine – megagametophyte – two-dimensional electrophoresis – linkage map – QTL – genome 
length






















































































































































































