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I] Introduction 
 

La fraise est un fruit très populaire et sa consommation est en général plus élevée 
que sa production. Cette production de fruits est à haute valeur ajoutée pour de nombreux 
pays et sa production en Europe représente 19% de la production mondiale en 2014. La 
filière fraisicole en France occupe la 3ème place en chiffre d’affaire au sein de la filière fruit 
après la pomme et la poire et avant la pêche-nectarine (INTERFEL). Ce fruit est le 8ème 
plus consommé par les ménages français (données FranceAgriMer, 2014).  

Pour maintenir la compétitivité de la filière européenne, une haute qualité de 
production doit être assurée. Aujourd’hui, les sélectionneurs européens comme le Ciref ou 
Planasa poursuivent cet effort en recherchent des variétés produisant des fraises de qualité 
et dont le rendement permette le retour sur investissement. Mais il faut continuer à 
développer des systèmes de production innovants ainsi que des stratégies de sélection 
modernes dans un panel d’environnement varié. La grande influence de l’environnement sur 
la production de fraise impose des programmes de sélections variétales adaptés à chaque 
pays voire à chaque grande région de pays. 

Un programme de sélection chez le fraisier étant sur 10 ans, l’utilisation de 
marqueurs dans la sélection s’impose pour raccourcir et optimiser le processus de création 
variétale. Le génome du fraisier cultivé présente la particularité génétique d’être octoploïde 
(2n = 8x = 56) (Darrow, 1966), ce qui rend plus complexe de développement de marqueurs 
moléculaires liés à des caractères d’intérêt agronomiques. Cependant, des améliorations 
techniques ont été apportées ces dernières années dans le génotypage haut débit chez 
cette espèce (Bassil et al. 2015 ; Sanchez-Sevillla et al. 2015), ce qui permet de rechercher 
efficacement les zones du génome intervenant dans les critères clés du fraisier dont la 
qualité du fruit (Lerceteau-Köhler et al. 2012). Une fois ces zones identifiées grâce à la 
construction d’une carte de liaison génétique et à une approche QTL (Quantative Trait Loci), 
les marqueurs sélectionnés les encadrant doivent être validés chez des ressources 
génétiques puis utilisés en sélection assistée par marqueur pour créer de nouvelles variétés 
de haute qualité organoleptique. 

II) Objectifs de stage 
La fraise est un fruit très populaire et sa consommation est en général plus élevée 

que sa production. Cette production de fruits est à haute valeur ajoutée pour de nombreux 
pays et sa production en Europe représente 19% de la production mondiale en 2014. 

Le sujet de mon stage s’inscrit dans le cadre d’un projet européen : GoodBerry 
(https://goodberry-eu.eu/). Ce projet a pour but de renforcer la compétitivité d’une production 
européenne en identifiant des facteurs génétiques et moléculaires permettant de maintenir 
des rendements et une qualité du fruit élevée, dans un contexte de changement climatique. 
L’objectif de mon stage est d’étudier les effets du génotype (G), de l’environnement (E) et de 
leur interaction (GxE) pour différents caractères agronomiques clés du développement du 
fraisier, tel que le stolonnage, la taille du pétiole, la hauteur du plant et la floraison.  

La stratégie mise en place pour caractériser ces effets est une analyse exploratoire 
suivie d’une recherche de QTL. Cette stratégie s’appuie sur une population en ségrégation 
mise en place dans 5 pays différents, représentant des environnements contrastés (France, 
Allemagne, Pologne, Espagne et Italie) et étudiée sur deux années consécutives. Cette 
population est issue du croisement entre deux génotypes octoploïdes, ’Candonga’ et ‘Senga 
Sengana’ qui sont respectivement adaptées au sud de l’Espagne et à l’est de l’Europe. 
L’étude de cette population dans cinq pays différents permettra également d’étudier les 
effets Environnement et l’interaction Génotype x Environnement. 



  



 

II] Matériels et méthodes 

1) Matériel végétal 
La population en ségrégation étudiée pour l’identification de QTL liés à des 

caractères agronomiques est issue du croisement entre deux variétés hétérozygotes non-
remontantes `Candonga’ et `Senga Sengana’, de 126 descendants. Les variétés `Candonga’ 
et `Senga Sengana’ ont été choisies pour leur adaptation à des environnements très 
contrastés. 

Candonga, également appelée Sabrosa, est une variété espagnole très populaire, de 
la société Planasa (Huelva, Espagne). Elle est cultivée au sud de l’Espagne pour produire 
des fraises de bouche et est réputée pour sa forme conique, sa fermeté, facilitant le 
transport, et sa résistance aux pathogènes (fruitgrowing.it). 

Senga Sengana est une variété allemande ancienne, obtenue en 1954 par Dr. von 
Sengbusch, par croisement entre `Markee’ et `Sieger’. Elle est adaptée à l’Europe centrale et 
de l’est. Elle est utilisée comme fraise d’industrie. Elle est résistante aux basses 
températures mais n’est pas très ferme, de plus elle est sensible au botrytis. 

Le croisement a été réalisé en 2015 et les plants issus de culture in vitro des 126 
descendants et des parents devaient être multipliés in vitro dès 2016 pour être plantés cette 
même année. Cependant, pour le premier cycle de production en 2016-2017, seuls 35 
descendants ont pu être multipliés in vitro et les parents étaient issus de multiplication 
classique par stolon. Pour le deuxième cycle de production, 2017-2018, l’ensemble de la 
population a été multipliée in vitro. Par année, pour chacun des génotypes, 10 plants ont été 
distribués à chacun des 5 pays impliqués dans cette étude : Allemagne (Dresden), France 
(Douville), Italie (Ancone), Espagne (Huelva) et Pologne (Skierniewice). 

2) Phénotypage 
Dès le début du projet, un protocole harmonisant les notations entre les pays a été 

mis en place. Le phénotypage concernait des mesures liées au cycle de développement du 
plant et à la qualité du fruit. Dans mon rapport, je m’intéresserai aux caractères de 
développement du plant. 

Les notations ont été réalisées soit en pépinière soit en production de fruits. En 
pépinière, des mesures de pétioles à différentes dates ont été réalisées pour rendre compte 
de l’entrée du plant en dormance. En production de fruits, la date de reprise de croissance 
du plant a été notée quand les jeunes feuilles en cours de développement étaient visibles. La 
vigueur du plant a été évaluée par la hauteur et le diamètre du plant, et la taille du pétiole de 
la plus jeune feuille étalée. La date de floraison était celle de l’apparition de la première fleur 
ouverte au stade anthèse. Le nombre de stolons a été compté en jours longs au moment de 
la production de fruits. Les stolons émergeant en continu, plusieurs notations ont été 
réalisées ce qui permet d’avoir une mesure en début de stolonnage et une donnée cumulée 
sur l’ensemble de la période d’observation (juin-juillet en France). 

Afin de pouvoir réaliser une analyse plus complète des données, je m’intéresserai 
aux mesures effectuées dans tous les pays ou presque : date de floraison (cycle 1 et 2), 
nombre de stolons (cycle 1), longueur du pétiole (cycle 1 et 2), hauteur du plant (cycle 1 et 
2). 

 

 



  



3) Analyse exploratoire des données phénotypiques 
Après avoir reçu et/ou repris une partie des données, une analyse exploratoire a été 

réalisée sur les données phénotypiques des cycles 1 et cycles 2 à l’aide du logiciel R version 
3.4.3. Ces analyses statistiques ont pour but d’observer des différences entre génotypes 
(descendants et parents) et voir l’effet de l’environnement sur la floraison, le stolonnage, et la 
longueur du pétiole. 

Des boxplots ont été réalisés à l’aide du package ‘ggplot2’ pour comparer la 
distribution des phénotypes dans chaque pays, ainsi que pour comparer la distribution de 
chaque génotype au sein de tous les pays. La normalité des données a été étudiée à l’aide 
d’un test de Shapiro-Wilk. Les données ont également été transformées pour se rapprocher 
de la normalité, en appliquant un logarithme et la racine carrée. 

Après avoir vérifié la normalité des résidus par un test de Shapiro-Wilk, ainsi que 
l’égalité des variances avec un test de Bartlett, des analyses de variances ont été effectuées 
afin de voir l’effet génotypique, l’effet de l’environnement, ainsi que l’effet de l’interaction 
génotype-environnement. L’héritabilité au sens large a également été calculé. 

Des calculs de corrélations entre les pays pour chaque type de notation ont été 
obtenus avec la fonction cor(), avec la méthode de Spearman, afin de voir les pays avec le 
plus de similitudes et de différences. 

Le modèle AMMI (Additive Main effects and Multiplicative Interaction) est un modèle 
de structuration de l’interaction très répandu pour étudier les interactions GxE (Ly, 2016).  
Dans ce modèle, les composantes du signal d’interaction sont identifiées par une Analyse en 
Composantes Principales (ACP) pour les distinguer du bruit résiduel. L’approche AMMI 
considère en fait une famille de modèles AMMI-k, où un modèle AMMI comprend les k 
termes d’interactions liés aux k premières composantes principales de l’interaction GxE. 
Ainsi, le modèle AMMI intègre l’analyse de la variance (ANOVA) pour les effets additifs et 
celle des composantes principales (ACP) pour les effets multiplicatifs de l’interaction. Ce 
modèle permet d’identifier les génotypes se comportant de façons stable ou au contraire très 
contrastée dans les différents environnements (valeur ASV (AMMI Stability Value) attribuée 
à chaque génotype). Les modèles AMMI ont permis de délimiter avec succès des méga-
environnements (Annicchiarico, 2002). L’équation du modèle de l’AMMI (Gauch, 1992) est la 
suivante : 

𝑌𝑔𝑒𝑟 = µ +  𝛼𝑔 +  𝛽𝑒 +∑(𝜆𝑛𝛾𝑔𝑛𝛿𝑒𝑛) +  𝜌𝑔𝑒 +  𝜀𝑔𝑒𝑟 

 Où 𝑌𝑔𝑒𝑟 est la valeur observée du génotype g dans l’environnement e pour r 

réplicats, µ est la moyenne générale,  𝛼𝑔 l’effet principal du génotype (moyenne du génotype 

– moyenne globale), 𝛽𝑒 est l’effet principal de l’environnement, 𝜆𝑛 est la valeur pour l’axe n 

de l’IPCA (valeur singulière caractérisant la part de l’interaction expliquée par le terme n), 

𝛾𝑔𝑛 est la valeur du vecteur propre du génotype g pour l’axe n du IPCA, 𝛿𝑒𝑛 est la valeur du 

vecteur propre de l’environnement e pour l’axe n de l’IPCA (scores associés au génotype 

précisant les contrastes mis en cause dans le terme n), 𝜌𝑔𝑒  est la résiduelle ,et 𝜀𝑔𝑒𝑟  est 

l’erreur. Ainsi, ∑(𝜆𝑛𝛾𝑔𝑛𝛿𝑒𝑛) modélise l’interaction par une somme de termes multiplicatifs, 

chaque terme étant le produit d’une fonction des génotypes (𝛾𝑔) par une fonction des milieux 

(𝛿𝑒)(Brancourt-Hulmel et al., 1997). 

 La représentation visuelle en «biplot » (Gabriel, 1978) est également un avantage 
majeur du modèle AMMI, pour aider à l’interprétation des interactions GxE. Les génotypes et 
les environnements sont projetés sur les 2 axes principaux de l’ACP ; les génotypes étant 
représentés par des points et les environnements par des axes passant par l’ordonnée à 
l’origine. Ainsi, la visualisation de génotypes à hautes performances à proximité d’un  



  



environnement (ou axe) particulier permet de déterminer quels génotypes seront meilleurs 
dans quel environnement. L’analyse grâce au modèle AMMI a été effectuée à l’aide des 
fonctions AMMI() et AMMI.contour() du package ‘agricolae’. Lorsque les données de 
seulement deux pays étaient disponibles, l’analyse AMMI était impossible. Une corrélation a 
donc été réalisée à la place. 

4) Construction des cartes de liaison génétique 

4.1) Choix des marqueurs DArT 

La carte de liaison génétique a été réalisée à l’aide de marqueurs DArT (Diversity 
Arrays Technology) à partir d’une technologie développée par la société CAMBIA 
(http://www.cambia.org/). Des fragments générés par restriction et représentant la diversité 
d’un groupe de diversité sont clonés. Cet ensemble est appelé 'représentation' et représente 
en général 0.1% à 10% du génome. Un échantillon aléatoire des clones polymorphes de la 
banque est sélectionné, séquencé sur 69 pb et placé sur une puce (array). La puce est 
ensuite hybridée avec les différents ADN étudiés. Deux types de données sont fournies : des 
marqueurs SilicoDArTs (dominant) qui sont extrait « in silico » du génome, et des marqueurs 
SNP.  

La séquence associée à chaque marqueur permet de le positionner sur le génome 
diploïde. La société avait fourni la position sur le génome fraisier alors disponible (F. vesca 
V2.0a1). En collaboration avec un des partenaires européens (IFAPA Espagne), le 
positionnement a été repris sur la dernière version du génome (v4.0.a1). 

En début de stage, un nom a été attribué à chaque marqueur Ce nom intègre un 
ensemble d’informations. Afin de sélectionner les marqueurs qui serviront à la construction 
de la carte de liaison génétique, un filtre sur la qualité des marqueurs a été réalisé sur deux 
critères : (1) la proportion d’individus pour lesquels un génotype 1 ou 0 a été attribué (les 
autres étant manquants, "-" (call-rate) et (2) la proportion de paires de tests de répétition 
pour lesquelles le score du marqueur est cohérent (RepAvg). Un deuxième filtre a été 
appliqué sur la ségrégation des marqueurs et seuls les marqueurs ségrégant comme simple 
dose (SD) ont été conservés. Pour cela, un test de Chi² a été réalisé pour tester les 
ségrégations des marqueurs avec des hypothèses de SD ou de multi doses (MD) 
(Lerceteau-Köhler et al. 2003).  

Les marqueurs ségrégant 1:1 (P>0.01) et étant présents chez le parent femelle 
‘Candonga’ ou chez le parent mâle ‘Senga Sengana’ étaient considérés comme SD femelle 
ou mâle respectivement. Ces marqueurs (respectivement de type SD x ND et ND x SD avec 
ND pour nulli dose) ont été utilisés pour construire séparément les cartes femelle et mâle. 
Les marqueurs ségrégant 3:1 et présents chez les deux parents ont ensuite permis de 
mettre en parallèle des cartes femelle et mâle pour identifier les correspondances entre les 
groupes de liaison des deux cartes (marqueurs de type SD x SD). 

4.2) Construction des cartes de liaisons génétiques 

Dans le but de réaliser la carte génétique, des groupes ont tout d’abord été créés sur 
Joinmap 5 (Van Ooijen, 2006) en incluant tous les marqueurs femelle et mâle, pour trouver 
la correspondance entre les marqueurs mâles, femelles et présent chez les deux, et attribuer 
un nom aux groupes de liaisons pour la carte suivante. Les paramètres utilisés sont : une 
population « CP » (population résultant du croisement entre deux parents hétérozygotes), 
création des groupes basés sur l’indépendance du LOD (LOD de 5 à 16, avec un pas de 1). 

Une fois les correspondances trouvées, les marqueurs mâles et femelles sont rentrés 
indépendamment sur JoinMap, sans les marqueurs présents chez les deux parents, afin de 
réaliser les cartes génétiques. L’ordre et la distance des marqueurs a été calculé avec les 
paramètres de cartographie suivant : algorithme MLM (Maximum Likelihood Mapping), avec  



  



10000 itérations maximum, longueur de burn-in chain de 10000 et une longueur de 
chaine de 1000 par cycle de Monte Carlo.  

Afin de valider ces cartes obtenues avec une autre approche, des cartes génétiques 
ont été réalisées avec la méthode de régression, en conservant les paramètres par défaut et 
sans 3ème round pour gagner du temps Des cartes de liaison génétique avec une sélection 
très stringente de marqueurs ont également été réalisées pour quelques groupes de liaison 
génétique. 

Pour chaque groupe de liaison, les positions génétiques (cM) et physiques (pb) ont 
été comparées, afin d’ordonner les marqueurs dans le bon sens par rapport à l’ordre 
physique, d’étudier la cohérence entre les positions physiques et génétiques, et de 
supprimer éventuellement des marqueurs aberrants et isolés dans la carte. Pour faciliter 
l’identification de ces marqueurs aberrants, les marqueurs en couplage/répulsion ont été mis 
sur une même phase. 

5) Détection de QTL 
Un trait quantitatif est une caractéristique qui peut être associée à des facteurs 

génétiques ou environnementaux. Un QTL (Quantitative Trait Loci) fait référence à des 
gènes ou positions de l’ADN qui contribuent à la variation d’un caractère quantitatif. 

Le principe de la détection de QTL est d’observer dans une descendance issue d’un 
reproducteur hétérozygote pour un marqueur donné s’il existe une éventuelle liaison 
statistique entre les allèles à ce marqueur et le phénotype des plantes. Si une différence 
existe entre les deux groupes de descendants ayant reçu l’un ou l’autre allèle de ce parent, 
elle est expliquée par la ségrégation des allèles au marqueur, et signifie qu’un gène affectant 
ce caractère se situe près du marqueur. 

La détection de QTL a été réalisée à l’aide du package ’qtl’ du logiciel R. La détection 
a été faites sur chaque caractère pour chaque pays et chaque année d’essais. La recherche 
de QTL a été réalisée grâce à la carte de liaison génétique construite. 

 Dans un premier temps, la méthode de détection de QTL Simple Interval Mapping 
(SIM) a été utilisée, grâce à la fonction sim.geno() du package. Il faut tout d’abord créer une 
grille de génotypage, afin d’avoir des marqueurs tous les 2cM, et de créer des marqueurs 
fictifs si besoin. La méthode du SIM teste la présence de marqueurs chaque 2cM, entre 
chaque marqueur adjacent. A chaque position un LOD score est calculé, qui représente la 
probabilité d’avoir un QTL. Un LOD seuil est calculé à 5% et 10% avec la fonction scanone(), 
permettant de révéler un QTL par groupe de liaison lorsque le LOD d’un marqueur dépasse 
ce seuil. Dans cette étude, un seuil à 10% est utilisé. 

 

 

 

 



 

Figure 1 : Récapitulatif des données phénotypiques acquises au cours des deux cycles C1 et 
C2. 

Tableau 1 : Test de normalité des données (test de Shapiro-Wilk). 

.  

 

Tableau 2 : Moyennes et écarts-types des parents pour chaque notation. 

Candonga SengaSengana Test t Candonga SengaSengana Test t Candonga SengaSengana Test t Candonga SengaSengana Test t Candonga SengaSengana Test t

C1 225.56 (1.67) 222.5 (2.72) 0.0097 86.67 (10.30) 82.00 (4.00) 0.4079 188.89 (0.78) 184.33 (2.78) 0.0002 232.7 (1.49) 230.33 (1.41) 0.00255 4 AMMI

C2 210.80 (0.79) 210.10 (1.62) 0.2697 31.10 (9.19) 41.20 (7.73) 0.0163 184.00 (5.19) 174.40 (4.55) 0.0003 3 AMMI

Stolons première date C1 2.33 (1.32) 7.3 (2.75) 0.0001 1.67 (1.87) 3.44 (1.66) 0.0492 2.57 (0.54) 2.25 (1.28) 0.5323 3.00 (0.82) 4.89 (1.62) 0.0045 4 AMMI

Stolons totaux C1 10.22 (4.21) 20.40 (8.98) 0.0068 22.00 (12.36) 18.00 (9.29) 0.4489 14.57 (3.21) 19.88 (3.52) 0.0096 47.20 (8.92) 62.11 (16.78) 0.0251 4 AMMI

C1 1.92 (0.39) 3.33 (0.90) 0.0007 2.27 (0.40) 1.64 (0.48) 0.0084 2 Corrélation

C2 13.48 (1.50) 12.03 (1.33) 0.5253 7.78 (2.15) 5.23 (0.96) 0.0732 2 Corrélation

Longueur du pétiole

printemps
C2 6.50 (0.38) 4.95 (0.58) 0.0043 34.50 (3.32) 28.50 (0.58) 0.0343 2 Corrélation

C1 22.78 (4.60) 30.80 (6.11) 0.0052 18.44 (4.75) 3.25 (1.26) 7E-05 15.72 (1.35) 17.17 (2.47) 0.1437 11.30 (0.57) 12.20 (0.57) 0.0372 19.00 (1.56) 20.00 (1.22) 0.1422 5 AMMI

C2 10.25 (1.84) 8.08 (1.16) 0.0346 43.13 (7.34) 37.63 (1.80) 0.2322 2 Corrélation

Longueur du pétiole 

dormance

Hauteur du plant

Date de floraison

Analyses

statistique

nombre de

pays
FranceAllemagne Italie PologneEspagne



L’inconvénient du Simple Interval Mapping est que cette méthode ne permet de 
trouver un seul QTL par groupe de liaison. Afin de remédier à ce problème, si un QTL a été 
détecté par SIM, on utilise ensuite la Composite Interval Mapping (CIM), pour révéler 
d’autres QTL potentiels qui seraient masqués par le fort effet du premier QTL trouvé en SIM. 
La fonction cim() est utilisée. 

Pour chacun des QTL identifiés, les marqueurs flanquant sont déterminés par la méthode de 
décroissance du LOD (fonction « lodint() »).Des calculs du pourcentage de variation 
phénotypique observée expliquée par le QTL (R²) sont également effectués grâce à la 
fonction fitqtl(). L’effet du marqueur et l’effet d’additivité sont calculés avec les fonctions 
effectplot() et effectscan() respectivement. 

III] Résultats 

1) Analyse exploratoire des données phénotypiques 

1.1) Description des données 

Les données étudiées lors de mon stage sont celles du WP3 du projet GoodBerry qui 
étudie l’architecture génétique de différents caractères agronomiques à partir d’une 
population en ségrégation issue du croisement Candonga x Senga Sengana. Afin de 
disposer de tableaux de données dans un format compatible avec le logiciel R, j’ai poursuivi 
la mise en forme des données des différents pays des cycles 1 et 2. Ce travail avait été initié 
par Mélyne Falcon en CDD sur le projet. J’ai également acquis de nouvelles données par 
des notations réalisées sur le site de Douville en France (reprise de la croissance, date de 
floraison, taille du pétiole en production).  

Les données phénotypiques disponibles pour les analyses exploratoires et QTL sont 
résumées dans la figure 1. Ces données regroupent des notations réalisées sur le cycle 1 
(2016 – 2017) sur 35 descendants et les deux parents et sur le cycle 2 (2017 – 2018) sur les 
126 descendants et les deux parents. Les notations ont été réalisées soit sur la partie dite 
« pépinière » (partie du cycle qui inclue l’initiation florale et l’entrée en dormance), soit sur la 
partie « production de fruits ». Les notations étaient liées soit au développement végétatif : 
nombre de stolons, tailles du pétiole lors de son entrée en dormance ou en production, 
hauteur du plant, soit à la floraison : date de floraison. 

Les distributions des différents caractères ne suivent pas une loi normale excepté : le 
nombre total de stolons en Allemagne, la longueur du pétiole au printemps au cycle 2 en 
France, la hauteur du plant en France au cycle 2 (tableau 1). 

Une transformation des données en logarithmes et en racine carrée ne normalise que 
très peu de données, les données brutes non transformées ont donc été gardées pour 
effectuer les analyses. 

Sur l’ensemble des caractères, les parents montrent des comportements très 
contrastés (Tableau 2). En résumé, les plants de Candonga sont plus petits (hauteur du 
plant) que ceux de Senga Sengana excepté en Espagne bien que sa longueur de pétiole en 
France et en Espagne soit plus grande que celle de Senga Sengana (pas de données pour 
les 3 autres pays). Candonga produit moins de stolons que Senga Sengana excepté en 
France (pas de données pour l’Espagne). Les dates de floraison de ces deux génotypes sont 
similaires au sein d’un pays avec au plus 4 jours de différence excepté pour le cycle 2 en 
France et en Espagne où ces variétés ont 10 jours de différence (précocité de Candonga en 
Espagne et le contraire en France). 

La population montre une grande variation avec des extrêmes très différents 
(Tableau 3), principalement pour la date de floraison en cycle 2, la hauteur des plants et la 
production de stolons. 



Tableau 3 : Individus ayant les valeurs les plus faibles et les plus fortes pour chaque 
caractère (les individus communs à plusieurs pays pour chaque trait sont en couleurs) 

 

 

Figure 2 : Distribution du nombre de stolons par pays à la première date de notations du 
cycle 1. 

 

Figure 3 : Corrélation multiple du nombre de stolons à la première date de notation entre 

pays au cycle 1. 

Stolons première date Stolons totaux
Longueur du pétiole

printemps

Génotype avec moyenne: C1 C2 C1 C1 C1 C2 C2 C1 C2

la plus faible H005 (217.38) H102 (197.8) Candonga (2.33) Candonga (10.22) H062 (1.13) NA NA H062 (17.63) NA

la plus élevée H071 (226.86) H041 (218) H085 (14.75) H085 (39.13) H083 (3.55) NA NA H081 (37.86) NA

la plus faible H005 (80.67) H120 (24) NA NA NA NA H048 (2.3) SengaSengana (3.25) H038 (3)

la plus élevée H082 (154) H64 (65.89) NA NA NA NA H051 (7.75) H082 (20.5) H025 (13.75)

la plus faible H083 (180) H033 (156.3) Candonga (1.67) SengaSegana (18) H062 (0.37) H041 (2.63) H062 (22.63) H062 (9.28) H062 (31.75)

la plus élevée H049 (191.6) H116 (195.1) H123 (10.89) H085 (42.33) H049 (3.44) H095 (20.3) H067 (43) H081 (17.61) H067 (55.25)

la plus faible NA NA H034 (1.44) H034 (3.14) NA H038 (3.18) NA H082 (6.1) NA

la plus élevée NA NA H085 (29) H085 (58.6) NA H007 (10.3) NA H094(15.9) NA

la plus faible H094 (227.20) NA H062 (2.4) H062 (43.6) NA NA NA H062 (11.3) NA

la plus élevée H053 (234) NA H076 (10.8) H106 (84.5) NA NA NA H081 (24.7) NA

Longueur du pétiole 

dormance
Hauteur du plant

Espagne

Italie

Allemagne

France

Date de floraison

Pologne



1.2) Stolonnage (nombre de stolons) 

Les stolons sont produits à partir des méristèmes axillaires (Tenreira et al. 2017) 
situés sur les axes en croissance (Costes et al. 2014). La notation de la première date de 
stolons montre ainsi la capacité du plant à générer très tôt ou pas de nouveaux axes en 
croissance dédiés au stolonnage. Le nombre total de stolons montre la capacité du plant à 
émettre des stolons sur l’ensemble des nouveaux axes produits en fin de saison de 
production de fruits.  

La distribution du nombre de stolon à la première date du cycle 1 montre que les 
pays ont noté de manière similaire sauf l’Italie dont le nombre plus élevé peut être dû à une 
notation plus tardive (fig.2). On remarque que Candonga est le génotype le moins stolonnant 
dans 2 pays (France et Allemagne), à l’inverse, H085 a le nombre de stolon le plus élevé 
dans 2 pays également (Allemagne et Italie) (Tableau 3). La corrélation multiple entre les 
pays montre que les coefficients de corrélations les plus élevés sont entre l’Allemagne et la 
Pologne (0.48), et entre l’Allemagne et l’Italie (0.45) (fig.3). 

Pour le nombre de stolons totaux, la France, l’Allemagne et l’Italie ont des nombres 
de stolons totaux similaires, et la Pologne a un nombre de stolons plus élevé (Annexe 1A). 
La distribution des génotypes et des parents (Annexe 2A) montre que les deux parents 
Candonga et Senga Sengana produisent peu de stolons comparés à certains descendants 
qui en produisent presque trois fois plus (e.g. H052).  

On observe une forte corrélation entre la première date de notation et la somme de 
toutes les notations. Néanmoins les données de la Pologne présentent un nuage de points 
séparé des autres données dû au nombre supérieur de stolons totaux par rapports aux 
autres pays (fig.4). 

L’analyse de variance montre un effet significatif des génotypes, et des pays, ainsi 
qu’un effet significatif de l’interaction génotype-pays pour les deux données de stolonnage, la 
première date de notation et le stolonnage total au cycle 1 (Annexe 3). 

L’ACP effectuée sur le stolonnage total par le package AMMI sur R (fig. 5) indique 
que sept génotypes réagissent de façons différentes selon les pays (valeurs élevées d’ASV : 
H034, H052, H059, H072, H083, H106 et H124). Concernant la première date de notation 
(Annexe 4A), seul H085 se comporte différemment dans les pays. Sur la figure 6 on peut voir 
qu’un génotype avec un fort ASV, comme H124, a un rang très changeant au sein de 
chaque pays, il est peu productif en Allemagne et Italie, et très productif en France et 
Pologne. Un génotype avec un faible ASV (H047 par exemple) garde toujours un rang 
similaire par rapport aux autres génotypes, H047 produit toujours plus de stolons que la 
plupart des autres génotypes dans tous les pays. 

A la date de mon stage, nous ne disposons pas des données du cycle 2, les 
notations de stolonnage se terminant fin juillet. 

1.3) Dormance (taille du pétiole avant l’entrée en dormance) 

Après une exposition prolongée à de basses températures et à des jours courts, le 
plant de fraisier entre progressivement en état de dormance. Mesurer la taille du pétiole est 
un bon moyen d’observer cette entrée en dormance, la production de cellule de pétiole étant 
inhiber par des jours courts et de basses températures au printemps (Nishizawa, 1992). Au 
moment de l’entrée en dormance, Candonga a des pétioles plus longs que Senga Sengana 
en France au cycle 1 ainsi qu’au cycle 2 en France et en Italie. A l’inverse, en Allemagne au 
cycle 1, c’est Senga Sengana qui a des pétioles plus longs (tableau 2). On peut remarquer 
une précocité du cycle 2 par rapport au cycle 1 en France. 

Au cycle 1, les pétioles à l’entrée en dormance sont plus grands en Allemagne qu’en 
France (Annexe 1B). Certains génotypes ont des pétioles courts peu importe leur  



Génotype ASV

H106 3.7954305

H072 4.1120002

H124 4.453641

H047 0.3860256

H027 0.4770582

SengaSengana 0.5900067

 

 

 

 

 

 

 

Figure 4 : Corrélation de Spearman sur rang entre le nombre de stolons à la première date 

de notation, et le nombre total. 

 

Figure 5: ACP réalisée grâce au package AMMI pour le nombre de stolons total au cycle 1. 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 6 : (A) Moyenne du nombre de stolons total de six génotypes en fonction des pays. 

Les ASV (AMMI Stabilty Values) correspondantes sont dans le tableau (B).  



environnement (H062, H097). On peut observer qu’au cycle 1, H062 a la taille de pétiole la 
plus petite en Allemagne et en France (Tableau 3). D’autres ont des pétioles plus longs dans 
tous les pays (H098, H103). Certains génotypes sont très plastiques et ont des pétioles 
courts ou longs en fonction de leur environnement (H005) (Annexe 2B).  

Pour le cycle 2, les pétioles en entrée en dormance sont plus longs en France qu’en 
Italie (Annexe 1C). Les 128 génotypes réagissent de façons différentes à l’environnement, 
certains génotypes ont des longueurs de pétioles similaires en France et en Italie, comme 
H041, H049 ou H106 par exemple. D’autres ont des réactions différentes dans les deux 
pays, comme le montre la distribution très étendue de certains descendants (H003, H051) 
(Annexe 2C). 

Le coefficient de corrélation entre les données de France et d’Allemagne au cycle 1 
est de 0.07 (Annexe 5A). Le coefficient de corrélation entre les données de France et de 
l’Italie au cycle 2 est de 0.24 (Annexe 5B). 

L’analyse de variance réalisée montre un effet significatif des génotypes, des 
environnements, et de l’interaction des deux (Annexe 3). 

 

1.4) Développement végétatif (taille du pétiole en production) 

Des données ne sont disponibles qu’au cycle 2 pour la France et l’Espagne. 

Au cycle 2 (en hiver pour l’Espagne) en fin de floraison, Candonga a des pétioles plus 
longs que Senga Sengana que ce soit en France ou en Espagne (tableau 2). Les pétioles en 
France sont significativement plus grand qu’en Espagne (Annexe 1D). Le coefficient de 
corrélation entre les données de France et d’Espagne est de 0.20 (Annexe 5C). 

L’analyse de variance indique que les différences de moyennes entre les génotypes 
sont statistiquement significatives, ainsi que celle des pays et qu’il y a un effet significatif de 
l’interaction génotype-environnement (Annexe 3). 

 

1.5) Développement végétatif (hauteur du plant) 

La hauteur du plant a été mesurée en fin de floraison. Pendant le cycle 1, les plants 
les plus grands sont en Allemagne (Annexe 1E), avec une moyenne de 29.79 centimètres, 
suivi de la Pologne (19.32cm) puis de la France (14.35cm), de l’Italie (10.4cm) et de 
l’Espagne (10.35cm). On remarque que les plants sont plus grands dans les pays plus au 
nord. Le génotype H097 est très stable à travers les pays (Annexe 2D). La corrélation 
multiple (fig.7) montre des coefficients de corrélation plus élevé entre l’Allemagne et la 
Pologne (0.63) et entre l’Allemagne et la France (0.60) et entre la France et la Pologne 
(0.59). H062 est le génotype le plus petit en moyenne en Allemagne, France et Pologne, et 
dans ces même pays, H081 est le génotype le plus grand. Contradictoirement, H082 est le 
génotype le plus petit en Italie et le plus grand en Espagne (Tableau 3). 

Pour le cycle 2 (notation France et Espagne), les plants sont beaucoup plus grands 
en France qu’en Espagne (Annexe 1F). Les faibles valeurs en Espagne pourraient être 
expliquées par une notation très précoce avant une complète sortie de dormance.  

L’analyse de variance montre un effet significatif des génotypes, des pays, ainsi 
qu’un effet significatif de l’interaction génotype-environnement, que ce soit pour le premier ou 
le deuxième cycle (Annexe 3). 

 



 

Figure 7 : Corrélation multiple entre pays pour la hauteur du plant au cycle 1. 

Tableau 4 : Correspondance entre les groupes de liaison mâle et femelle. Les lignes grisées 

et les X signifient qu’il n’y a pas de groupe correspondant dans l’autre carte. 

 

  

Groupe de liaison femelle nombre de marqueurs Taille (cM) Groupe de liaison mâle nombre de marqueurs Taille (cM)

1F 218 248.49 1M 109 155.899

2F 165 276.927 2M 318 502.397

3F 85 107.825 3M 292 343.228

4F 64 63.218 4M 274 407.231

5F 52 48.736

6F 306 412.683 5M 423 585.747

7F 251 443.996 6M 400 714.769

8F 81 125.084 7M 374 621.103

9F 60 42.47

10F 328 516.638 8M 397 646.222

11F 168 280.4 9M 563 828.202

12F 172 278.995 10M 241 393.007

13F 63 133.654

11M 321 559.481

14F 249 401.454 12M 380 579.308

15F 183 330.059 13M 129 186.045

16F 111 194.462 14M 61 103.258

17F 110 185.916 15M 255 523.891

16M 181 273.962

18F 154 282.405 17M 274 461.757

19F 303 442.32 18M 337 599.211

20F 211 218.335 19M 316 447.248

20M 86 66.804

21M 77 133.702

21F 221 360.172

22F 168 205.893

23F 91 104.068 23M 576 790.265

24F 16 13.36 24M 169 117.555

25F 66 74.678

26F 15 24.607

27F 18 31.112

28F 9 16.814

29F 183 303.87 25M 237 401.59

30F 151 195.626 26M 302 401.972

31F 45 78.447 27M 289 385.218

28M 112 135.582

32F 179 151.029

1117 1986.95722M



L’analyse AMMI pour le cycle 1 (Annexe 4B) montre que les génotypes qui sortent du 
groupe sont le parent Candonga ainsi que H082. 

Le coefficient de corrélation pour le cycle 2 entre les données de France et 
d’Espagne est de 0.19 (Annexe 5D). 

 

1.6) Floraison 

H005 est le génotype le plus précoce en Allemagne et en Espagne, malgré la grande 
différence entre les deux environnements (Tableau 3). 

Au cycle 1, la période de floraison de l’Espagne est très précoce compte tenu de leur 
technique culturale (plantation des plants en octobre pour une production en hiver) et 
également très étendue sur plus de 2 mois. La floraison est la plus tardive en Pologne, suivi 
de L’Allemagne et la France (Annexe 1G) (données d’Italie non disponibles). La corrélation 
multiple montre que la corrélation la plus forte est entre l’Allemagne et la Pologne (Annexe 
6A). 

Au cycle 2, la variation entre les génotypes pour la date de floraison est beaucoup moins 
étendue en Espagne (Annexe 1H) et la floraison est également plus précoce. A l’inverse, en 
France au cycle 2, la floraison est plus étendue par rapport au cycle 1, et a également 
commencée plus précocement. La floraison en Allemagne est, comme au cycle 1, plus 
tardive qu’en France ou en Espagne, et plus précoce qu’au cycle 1. 

L’analyse de variance montre des effets significatifs pour le cycle 1 et 2 du 
‘génotype’, du ‘pays’ et de l’interaction ‘genotype x pays’ (Annexe 3). 

L’ACP réalisée avec la méthode AMMI montre que 12 génotypes se comportent de façons 
plus contrastées dans les quatre pays au cycle 1 (Annexe 4C) : Candonga, Senga Sengana, 
H005, H027, H034, H081, H095, H097, H098, H106, H107, H123. Au cycle 2 (Annexe 4D), 
seuls deux génotypes sont hors du groupe : H064 et H033. 

2) Construction des cartes de liaison génétique 

2.1) Cartes femelle et mâle 

Le fraisier octoploïde contient 56 chromosomes répartis en sept groupes 
d’homéologie (GH1 à GH7) incluant chacun huit chromosomes qui sont homologues deux 
par deux et homéologues entre eux. Sur la base de groupe de liaison rassemblant des 
marqueurs en couplage/répulsion, 28 groupes de liaison génétique (GL) sont attendus pour 
chacune des cartes, femelle et mâle. Les cartes de liaison génétique femelle et mâle 
comportent respectivement 4496 et 8610 marqueurs répartis sur respectivement 32 et 28 
groupes de liaison (tableau 4).  

La séquence des marqueurs a permis d’attribuer à chaque marqueur un chromosome 
chez le fraisier diploïde. A chaque groupe de liaison femelle ou mâle, un GH a pu ainsi être 
attribué sans ambiguïté. Parallèlement, l’utilisation des marqueurs simple dose présent chez 
les deux parents ont permis d’établir une correspondance entre les GL des sous-génomes 
chez les cartes de liaison génétique femelle et mâle (tableau 4).  

Les résultats montrent que pour la plupart des GL, une correspondance claire a été réalisée 
entre les deux cartes. Cependant, (1) certains chromosomes sont représentés par deux GL 
chez la femelle, la distance entre ces deux groupes ne permettant pas de les assembler ; (2) 
certains GL sont manquant chez des groupes d’homéologie. 

 



Tableau 5 : Résultats de la détection de QTL pour le cycle 1 et 2 pour la carte de liaison génétique 
femelle. LG : Groupe de liaison, pos : position, a : valeur de l’additivité, R² : part de la variance 
phénotypique expliquée par le QTL. Les lignes en italiques représentent les QTL à la limite de la 
détection, avec un LOD supérieur à 2.5. 

 

Tableau 6 : Résultats de la détection de QTL pour le cycle 1 et 2 pour la carte de liaison génétique 
mâle. LG : Groupe de liaison, pos : position, a : valeur de l’additivité, R² : part de la variance 
phénotypique expliquée par le QTL. Les lignes en italiques représentent les QTL à la limite de la 
détection, avec un LOD supérieur à 2.5. 

 

caractère Cycle Pays LG pos (cM) LOD intevalle a R²

7F 418 3.67 [409.47-423.12] 2.06 42.06

12F 276 3.04 [137.98-278.99] -0.18 16.49

Allemagne

Espagne

France

Allemagne 18F 201 3.14 [194.29-255.69] 1.56 11.19

Espagne

France 16F 138 2.81 [72.50-180.90] -2.82 10.08

Allemagne 25F 8.46 2.99 [2.54-8.45] -2.13 33.34

France

Italie

Pologne

Allemagne 12F 138 2.93 [71.58-216.18] -1.8 28.08

France

Italie

Pologne

Allemagne

France

20F 126 2.84 [0.00-131.44] 0.88 10.45

7F 342 2.71 [176.69-367.92] 0.78 8.38

Taille pétiole 8oct dormance 7F 341 2.66 [185.47-367.92] 1.8 9.32

Taille pétiole 24oct dormance

Taille pétiole 12nov dormance 7F 214 2.24 [160.73-309.41] 2.04 11.38

Taille pétiole 12dec dormance

Reprise du plant C2 France 12F 61.1 3.72 [48.87-61.14] 3.38 13.08

Taille pétiole 30nov prod 4F 21.3 3.64 [12.52-27.99] -0.34 12.85

Taille pétiole 14dec prod

Taille pétiole production C2 France

Allemagne

Espagne 10F 228 3.41 [158.80-230.91] 0.90 38.79

France

Italie

Pologne

France

21F 204 3.38 [190.50-203.01] 0.01 11.98

30F 60 4.63 [36.93-50.06] -0.56 16.04

C2 France

C2 Espagne

Hauteur du plant

C1

C2
Espagne

Stolon totaux C1

Taille pétiole dormance

C1

C2 Italie

Date de floraison

C1

Pologne

C2

Stolons 1ère date C1

caractère Cycle Pays LG pos (cM) LOD intevalle a R²

Pologne 9M 702 3.22 [0.00-784.46] 2.11 38.04

Allemagne 10M 363 5.48 [345.02-357.03] 3.39 52.42

Espagne

France

17M 407 2.72 [359.46-424.68] 1.47 9.74

22M 1802 3.05 [168.13-1986.96] 1.56 10.86

Espagne

France 22M 529 4.03 [496.79-615.38] 7.03 14.11

Allemagne 1M 133 2.92 [83.063155.89] 3.01 27.12

France 9M 228 4.07 [13.21-802.00] 2.44 42.04

Italie

Pologne

Allemagne 1M 86 2.74 [0.00-133.58] 6.38 31.05

France 26M 4.19 2.72 [0.00-62.28] 5.93 30.69

13M 92.8 3.31 [14.00-186.05] -4.52 22.81

27M 170 3.51 [164.00-176.00] 17 43.75

Pologne 3M 260 2.93 [227.67-301.41] 12.4 32.77

France

Allemagne 1M 86 2.87 [0.00-133.58] 12.2 32.17

C2 Italie 10M 350 3.07 [253.61-374.70] 0.31 10.93

Taille pétiole 8oct dormance 6M 422 2.77 [217.03-438.47] 0.19 9.92

Taille pétiole 24oct dormance 3M 152 3.28 [33.54-47.76] 0.92 11.55

Taille pétiole 12nov dormance 3M 41 2.73 [9.27-157.67] 0.99 9.79

Taille pétiole 12dec dormance 3M 151 2.65 [9.28-163.44] 0.86 9.51

Reprise du plant C2 France

Taille pétiole 30nov prod 14M 46.6 3.35 [0.00-103.26] -0.28 11.88

Taille pétiole 14dec prod 22M 454 4.45 [237.78-1338.42] 0.80 15.46

Taille pétiole production C2 France

Allemagne 1M 128 3.72 [83.07-155.89] 5.5 39.61

Espagne 9M 628 2.75 [87.75-828.20] 4.56 32.20

France

Italie

Pologne 22M 146 3.53 [106.61-1751.64] 2.7 37.96

France

C2 France

Date de floraison

C1

C2

Allemagne

Stolons 1ère date C1

Stolon totaux C1
Italie

Taille pétiole dormance
C1

C2 Espagne

Hauteur du plant

C1

C2
Espagne



3) Identification de QTL 
Nous avons décidé d’identifier les QTL en utilisant les cartes génétiques générées 

sur les marqueurs DArT à partir de l’analyse MLM. Au total, 26 QTL ont été détectés sur 

l’ensemble des deux cartes génétiques 12 sur la carte femelle et 14 sur la carte mâle. 

3.1) Floraison 

 Concernant les dates de floraison qui ont été mesurées sur quatre des cinq pays (pas 

de données pour l’Italie), un total de huit QTL a été détecté (Tableau 5 et 6) : quatre au cycle 

1 et quatre au cycle 2. Au cycle 1, parmi les quatre QTL identifiés, deux sont sur la carte de 

liaison génétique femelle en Pologne (7F et 12F), les deux autres sont sur la carte mâle, en 

Allemagne (10M) et en Pologne (9M). La Pologne compte donc trois QTL pour la floraison, 

dont deux sont sur le groupe d’homéologie 3, mais séparés sur les cartes femelle et mâle. Le 

QTL détectés dans la descendance en Allemagne est aussi sur le GH 3. Au cycle 2, un QTL 

est sur la carte femelle, en Allemagne (19F) et les trois autres sont sur la carte mâle, dont 

deux pour l’Allemagne (17M et 22M) et le troisième est situé comme pour l’Allemagne sur le 

groupe 22M en France. 

3.2) Développement végétatif 

 Dix-huit QTL ont été détecté pour le développement végétatif (Tableau 5 et 6). Sept 

QTL ont été identifié pour le cycle 1, dont cinq sur la carte mâle et deux sur la carte femelle. 

Au cycle 2, onze QTL de développement végétatif sont présent, avec quatre et sept 

respectivement sur les cartes mâle et femelle. 

3.2.1) Nombre de stolons 

Pour le nombre de stolons (C1) évalués sur l’ensemble des pays (excepté 

l’Espagne), à la première date de notation et le nombre total de stolons, la majorité des QTLs 

a été identifiée chez la carte mâle (mâle :3 QTL au-dessus du seuil et 3 QTL à la limite de la 

significativité ; femelle : 2 QTL au-dessus du seuil). La plupart de ces QTL sont sur des 

groupes de liaison différents au sein d’un même caractère (première date de notation des 

stolons ou nombre total de stolons) et entre les cartes femelle et mâle. On peut noter que le 

QTL localisé sur le groupe de liaison 1M (à la limite de la significativité) a été identifié pour 

les deux notations réalisées en Allemagne. 

 

3.2.2) Taille du pétiole évaluée à l’entrée en dormance (pépinière) 

 Concernant la taille du pétiole à l’entrée en dormance évaluée en France (C1 et C2), 

Allemagne (C1) et Italie (C2), un nombre également plus élevé de QTL sur la carte mâle a 

été observé (4 chez la carte femelle versus 6 chez la carte mâle, en incluant les QTL à la 

limite de la significativité). De façon remarquable, les QTL identifiés sur les 7F (C2 en Italie 

et France) sont probablement les mêmes. En France au cycle 2, le QTL 2M è été identifié 

sur les trois dernières des quatre notations réalisées. 

 

3.2.3) Taille du pétiole évaluée en production 

La taille du pétiole après floraison a été évaluée en France et en Espagne. Trois QTL 

localisés sur des groupes de liaison différents (deux femelles et un mâle) ont été identifiés 

sur les notations réalisées en Espagne. 



  



3.2.4) Hauteur du plant 

La hauteur du plant a été mesurée sur les cinq pays au cycle 1 et sur deux pays au 

cycle 2. Six QTL ont été identifiés, quatre pour le cycle 1 et deux au cycle 2. Ces QTL sont 

localisés sur ces groupes de liaison différents, excepté ceux localisés sur les groupes 21F et 

22M.  

 

3.2.5) Reprise du plant 

En France, au cycle 2, la date de reprise de la croissance végétative des plants a été 

notée, et un QTL a été détecté sur la carte mâle sur le groupe de liaison 12F. 

 

IV] Discussion 

1) Le fraisier est une plante qui montre une très forte plasticité 
L'analyse exploratoire des données de phénotypage des 126 descendants présents 

dans cinq pays différents, ainsi que la détection de QTL réalisée sur cette population ont 

permis de mettre en évidence une très forte plasticité du fraisier. En effet, les génotypes 

réagissent très différemment selon leur environnement (interaction Génotype x 

Environnement élevée). Cela est visible à partir des analyses AMMI par exemple qui 

montrent que certains génotypes sont très adaptés à des environnements spécifiques, et mal 

adaptés à d’autres (génotypes ayant des ASV très fortes). Cela est également visible par la 

détection de QTL, qui montre que dans la majorité des cas, les QTL ne se retrouvent pas 

dans plusieurs pays pour un même caractère. De plus, les QTL identifiés au cycle 1 dans un 

pays pour un caractère donné ne sont pas retrouvés au cycle 2, malgré l’augmentation de la 

puissance du phénotypage au cycle 2 (91 génotypes supplémentaires). Les génotypes sont 

donc sensibles aux changements climatiques au sein d’un même pays entre deux années. 

Cela témoigne bien de la très grande plasticité du fraisier. La plasticité phénotypique 

est la capacité d’un génotype à produire différents phénotypes selon son environnement 

(Nilsson-Ehle, 1914). Les gènes sont régulés de façon différentielle en fonction de 

l’environnement auquel sont soumis les génotypes (Sultan, 2000). 

Cette grande plasticité phénotypique prouve la nécessité d’adapter les programmes 

de sélection aux environnements, et non uniquement aux critères gustatifs souhaité par la 

population de chaque pays. Une même variété ne peut être cultivée partout en Europe, son 

rendement serait trop faible dans certains pays. Il faut donc développer des programmes de 

sélections pour chaque technique culturale, ainsi que pour chaque pays, voire pour chaque 

région de ces pays. A travers les articles des Acta Horticulturae, il est d’ailleurs possible de 

se rendre compte de la multiplicité des programmes de sélection avec la présence souvent 

de plus d’une entreprise de sélection par pays. Au Japon, il y a un programme de sélection 

par région (Morishita, 2014). 

 

 

 



  



2) Les QTL identifiés sont pour la plupart non décrits dans des précédentes analyses  
Au total, vingt-six QTL ont été identifiés, et la plupart ne sont pas décrits dans la 

bibliographie. 

Concernant les QTL pour la date de floraison, nous avons des QTL sur les groupes 
d’homéologie 2, 3, 5, et 6. Dans la littérature, des QTL en lien avec la remontée florale ont 
été détectés sur le GH4 (Gaston et al. 2013 ; Castro et al., 2016 ; Sooriyapathirana et al. 
,2015), mais Candonga et Senga Sengana ne sont pas des fraisiers remontants. 

Chez F. vesca, le gène responsable de la remontée florale, TERMINAL FLOWER 1 
(FvTFL1), est situé sur le GL6 (Sargent et al., 2006; Samad et al., 2017). Dans notre 
analyse, deux QTL sont sur le GH6. L’analyse de Samad et al. (2017) a également révélé 
des QTL sur le GL7 et GL4. 

Pour le nombre de stolons, nous avons des QTL sur les groupes d’homéologie 3, 4, 6 
et 7. Dans la bibliographie, des QTL ont été trouvé sur les groupes d’homéologie I , II 
(Sooriyapathirana et al., 2015), IV ( Sooriyapathirana et al., 2015 ; Samad et al., 2017),  et 5 
(Samad et al., 2017). 

Concernant les QTL en lien avec la hauteur du plant, nous avons trouvé des QTL sur 
les GH1, 3, 6 et 7. Zorrilla-Fontanesi et al., (2011) ont détecté un QTL chez F. x ananassa, 
pendant deux années consécutives sur le groupe de liaison LG IV. Nous n’avons pas de 
QTL sur ce groupe de liaison. 

Ces différences peuvent suggérer le rôle de fonds génétiques différents en plus 

d’environnements différents. 

En conclusion, mes résultats permettent de souligner la plasticité très forte du fraisier 
pour les caractères développementaux. Les analyses de critères de qualité du fruit qui sont 
en cours permettront de confirmer ou non cette plasticité sur d’autres aspects 
développementaux. 

V] Conclusion  
Les analyses statistiques et la détection de QTL réalisées au cours de ce stage ont 

permis de mettre en évidence la présence d’interactions génotype x environnement ainsi 

qu’une forte plasticité du génome du fraisier octoploïde. En effet, les boxplots réalisés 

montraient bien que les données n’étaient pas homogènes entre les pays, signifiant une 

réaction et une adaptabilité différentes des génotypes selon les pays. Cela a été confirmé 

par les analyses de variances, qui montraient l’effet significatif de l’interaction entre les 

génotypes et les pays, et l’utilisation de la méthode AMMI, qui a montré le comportement 

instable de certains génotypes à travers les cinq pays.  

L’analyse QTL a révélé un total de 26 QTL, répartis sur 2 cycles de cultures, 5 pays 

et 6 traits développementaux. On observe que très rarement les même QTL entre les pays, 

ni même au sein des pays entre le cycle 1 et le cycle 2, ce qui conforte la forte influence sur 

le contrôle génétique de caractères clés du développement du fraisier tel que le stolonnage, 

la taille du pétiole ou encore la hauteur du plant. 

Ces résultats prouvent qu’il est important de cultiver des variétés de fraisier adaptées 

à chaque lieu de production. 
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Annexes :  

Annexe 1 : Distributions par pays. (A) Distribution du nombre de stolons total par pays au cycle 

1. (B) Distribution de la longueur du pétiole à la sortie de dormance au cycle 1. (C) Distribution de la 
longueur du pétiole à la sortie de dormance au cycle 2. (E) Distribution de la hauteur des plants en 
fonction des pays au cycle 1. (F) Distribution de la hauteur des plants en fonction des pays au cycle 2. 
(G) : Distribution de la date de floraison des génotypes en fonction des pays au cycle 1. Ici le premier 
jour de l’année est le 1er octobre. (H) Distribution de la date de floraison des génotypes en fonction 
des pays au cycle 2. Ici le premier jour de l’année est le 1er octobre. 
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Annexe 2 : Distribution par génotypes.(A) Distribution du nombre de stolons total par 

génotypes au cycle 1. (B) Distribution de la longueur du pétiole par génotypes au cycle 1. (C) 
Distribution de la longueur du pétiole par génotypes à la sortie de dormance au cycle 2. (D) 
Distribution de la hauteur des plants par génotype au cycle 1 
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Annexe 3 : Test de normalité des résidus (test de Shapiro-Wilk) et résultats de l’analyse de variance. 

*** = significativité à 0% 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

p-value Normalité des résidus p-value significativitép-value significativitép-value significativité

Date de floraison C1 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Date de floraison C2 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Stolons 1ère date C1 9.67E-07 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Stolons totaux C1 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Longueur du pétiole dormance C1 0.0008229 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Longueur du pétiole dormance C2 1.31E-12 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Longueur du pétiole printemps C2 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Hauteur du plant C1 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Hauteur du plant C2 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

LOG

p-value Normalité des résidus p-value significativitép-value significativitép-value significativité

Date de floraison C1 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Date de floraison C2 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Stolons 1ère date C1 NA NA NA NA NA NA NA NA

Stolons totaux C1 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Longueur du pétiole dormance C1 6.36E-14 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Longueur du pétiole dormance C2 1.19E-05 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Longueur du pétiole printemps C2 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Hauteur du plant C1 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Hauteur du plant C2 1.66E-14 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

RACINE CARREE

p-value Normalité des résidus p-value significativitép-value significativitép-value significativité

Date de floraison C1 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Date de floraison C2 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Stolons 1ère date C1 1.45E-07 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Stolons totaux C1 5.67E-13 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Longueur du pétiole dormance C1 0.2914 OUI <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Longueur du pétiole dormance C2 7.07E-07 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Longueur du pétiole printemps C2 4.80E-06 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Hauteur du plant C1 < 2.2e-16 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

Hauteur du plant C2 0.0001437 NON <2e-16 *** <2e-16 *** <2e-16 ***

test de shapiro effet génotype effet pays effet interaction génotype-pays

effet interaction génotype-paystest de shapiro effet génotype effet pays

test de shapiro effet génotype effet pays effet interaction génotype-pays



Annexe 4 : ACP réalisée à l’aide du package AMMI pour le nombre de stolons à la première date de 

notation au cycle 1. (B) ACP de l’AMMI pour la hauteur du plant au cycle 1. (C) ACP de l’AMMI pour la 
date de floraison au cycle 1. (D) ACP de l’AMMI pour la date de floraison au cycle 2. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

(A) (B) 

(C) 

(D) 



 

Annexe 5 : (A) corrélation entre la taille du pétiole en France (x) et en Allemagne (y) au cycle 1. (B) : 
corrélation entre les la taille du pétiole en France (x) et en Italie (y) au cycle 2. (C) corrélation entre les 
la taille du pétiole en France (x) et en Espagne (y) au cycle 2. (D) corrélation entre la hauteur du plant 
en France (x) et en Espagne (y) au cycle 2 
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Annexe 6 : (A) Corrélation multiples entre pays pour la date de floraison au cycle 1. 
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