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Identifier une variété à n’importe quel stade du cycle 
Cette méthode permet de conforter le schéma de production de plants certifiés, 
garantir l’identité variétale et protéger les droits des obtenteurs. 

Une procédure basée sur 5 marqueurs a été initialement mise au point (Moisan-
Thiéry, Marhadour et al, 2005). Depuis, des marqueurs ont été ajoutés et une ba-
se de données contenant les empreintes génétiques de plus de 500 variétés a été 
construite. 

Une application permettant la mise à jour et la consultation en temps réel d’une 
base commune par les laboratoires partenaires est en cours de mise au point.  

Un réseau de partenaires 
Les partenaires sont les laboratoires des professionnels du plants français (Bretagne 
Plants, Comité Nord, FN3PT), un laboratoire de recherche publique (Inra UMR IGEPP), un 
laboratoire Suisse (Agroscope ACW Changins) et le GNIS-SOC. 

IdeAle: une base de données commune, interrogeable  en temps réel via le web 

Avec le temps, le nombre de profils variétaux a augmenté. Un outil permettant la 
mise à jour et la consultation des données en temps réel par les utilisateurs  est de-
venu nécessaire.  

Suite à un appel d’offre du Ministère de l’Agriculture, la FN3PT coordonne un projet 
de construction d’une base de données multiutilisateurs sur les profils variétaux. 
L’application appelée IdeAle a été élaborée par le service informatique de la FN3PT 
avec les partenaires du projet. 

Un outil client serveur avec interface web a été choisi car il permet l’accès en temps 
réel aux données les plus à jour. L’application permet de stocker des données pri-
vées et de mettre à disposition des partenaires des données partagées. 

Les évolutions prévisibles dans les modes de révélation des marqueurs 
(séquençage) sont prises en charge 

Préparation d’échantillons 
pour l’extraction d’ADN  
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Principe des marqueurs microsatellites 
Il existe dans le génome des pommes de terre des séquences appelées microsatel-
lites. 
Sélectionnées, amplifiées et révélées au laboratoire de façon appropriée, elles con-
stituent un code barre spécifique de chaque variété. 

Une procédure validée par des essais interlaboratoire 
Depuis 2003 plusieurs essais interlaboratoire ont été organisés par le GNIS/SOC. Le nom-
bre de laboratoires participants à progressivement augmenté. 
Le dernier test a montré l’importance d’avoir à disposition une base de données commune 
mise à jour régulièrement (Marhadour et al 2011). 

Années Nombre de 
laboratoires 

Nombre  
ÄȭïÃÈÁÎÔÉÌÌÏÎÓ Û 

identifier 

Résultats 

2003 2 30 28/30* 

2004 2 20 20/20 

2005 4 10 10/10 

2006 4 15 15/15** 

2007 4 5 5/5 

2011 6 8 8/8 pour 3 laboratoires 
7/8 pour 2 laboratoires*** 
6/8 pour 1 laboratoire*** 

*2 variétés non enregistrées 
**Dans 3 laboratoires 
***Aucune erreur mais des profils non identifiés 

Plusieurs systèmes de révélation sont possibles 
Exemples de profils obtenus au nitrate d’argent (gauche) et sur séquenceur LI-COR® (droite) 
pour trois marqueurs (SSR1, STM2005 and Lemalx ).  
Des travaux sont en cours pour évaluer la pertinence des marqueurs sur séquenceur capillaire. 
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