Proposition de stage de Master M2 pour 2025
Sujet : Diversité et déterminisme génétique de la réponse à l’ombrage de la tomate
Responsable de stage : Mathilde Causse, DR; mail : mathilde.causse@inrae.fr
INRA, Unité de Génétique et Amélioration des Fruits et Légumes,

Domaine St Maurice, BP94 Montfavet Cedex, 84143. tel : 04 32 72 28 03 
Contexte :
La tomate est cultivée dans des conditions très variées, depuis la serre hors sol avec un contrôle fin des conditions de croissance et de nutrition à des conditions de plein champ, voire de jardin amateur, où l’environnement est beaucoup moins maitrisé. 

La recherche de nouvelles conditions moins couteuses en intrants, respectueuses des principes de l’agroécologie, conduit à identifier les meilleures conditions et les génotypes adaptés pour des conditions de production en mélange et notamment en verger maraicher. Dans des conditions de culture à proximité d’arbres fruitiers, la lumière peut devenir un facteur limitant de la production. Par ailleurs les serres sont fréquemment blanchies pour limiter la température en été, ce qui réduit également la lumière.

Il y a peu de connaissance sur la diversité de la réponse à l’ombrage chez la tomate, bien que le processus au niveau moléculaire soit décrypté de façon détaillé chez Arabidopsis. 

L’enjeu du projet est donc de décrire la diversité génétique et moléculaire présente chez la tomate en termes de réponse à l’ombrage et d’identifier des gènes candidats pour la sélection, voire pour l’édition du génome.

Pour cela nous évaluerons la diversité d’un panel d’accessions de tomate cultivées sous 2 conditions de lumière contrastée, mesurées au cours de la croissance pour un certain nombre de traits. Puis nous analyserons le contrôle génétique de la réponse précoce à l’ombrage par analyse GWAS  (par condition et en évaluant la plasticité de la réponse à l’ombrage). L’ensemble du panel ayant été préalablement séquencé, on recherchera des polymorphismes dans les gènes candidats identifiés.

Objectif du stage :
Le stage consistera (1) à participer à la caractérisation phénotypique de la collection de lignées de tomate, et (2) à l’analyse des données pour la recherche d’associations. A l’issue de l’analyse on recherchera in silico des colocalisations avec des gènes candidats et on étudiera les polymorphismes de ces gènes.  Les gènes candidats seront comparés aux candidats pour la réponse à d’autres stress (chaleur et sécheresse) dans le même panel.
Programme de travail :

La/le stagiaire sera intégré.e au sein de l'équipe "Diversité Adaptation et Intégration chez la Tomate". Il/elle participera successivement :

1. à l’étude bibliographique des travaux réalisés sur la réponse à l’ombrage, et sur ce panel en génétique d’association pour la réponse à différents stress
2. au suivi et à l'évaluation du matériel en serre, suivi de croissance, puis analyse de la biomasse et à la préparation d’échantillons pour des analyses ultérieures
3. aux analyses statistiques des données (analyse de corrélations, analyses d’associations, analyse des polymorphismes des gènes candidats)

Techniques utilisées:

Mesures phénotypiques et suivi des conditions environnementales
Analyse statistique : analyse de données, génétique d’association (logiciel R)

Indemnisation : 550-600€ / mois 
________________-

M2 Master internship proposal for 2025 

Subject: Diversity of a collection of South American tomatoes for association genetic analysis

Internship supervisor: Mathilde Causse, DR; mail: mathilde.causse@inrae.fr

INRAE, Fruit and Vegetable Genetics and Improvement Unit,

Domaine St Maurice, BP94 Montfavet Cedex, 84143. tel: 04 32 72 28 03

Context :

Tomatoes are grown in very diverse conditions, from above-ground greenhouses with fine control of growth and nutrition conditions to open field conditions, or even private gardens, where the environment is much less controlled. 

The search for new conditions that are requiring less inputs, respectful of the principles of agroecology, leads to the identification of the best conditions and the genotypes adapted for production in mixture conditions and particularly in horticulture combined with orchards. In growing conditions near fruit trees, light can become a limiting factor in production. Furthermore, greenhouses are frequently whitewashed to limit the temperature in summer, which also reduces light.

There is little knowledge about the diversity of response to shading in tomato, although the molecular process is deciphered in detail in Arabidopsis. 

The challenge of the project is therefore to describe the genetic and molecular diversity present in tomato in terms of response to shading and to identify candidate genes useful for selection, or even for genome editing.

To do this, we will evaluate the diversity of a panel of tomato accessions grown under 2 contrasting light conditions, measured during growth for a certain number of traits. Then we will analyze the genetic control of the early response to shading by GWAS analysis (by condition and by evaluating the plasticity of the response to shading). The entire panel having been previously sequenced, we will look for polymorphisms in the identified candidate genes.
Objective of the internship:

The internship will consist of (1) participating in the phenotypic characterization of the collection of tomato lines, and (2) analyzing the data for the search for associations. At the end of the analysis, we will search in silico for colocalizations with candidate genes and we will study the polymorphisms of these genes. Candidate genes will be compared with candidates for the response to other stresses (heat and drought) in the same panel.
Work program:

The intern will be integrated into the “Diversity Adaptation and Integration at Tomato” team. He/she will participate successively to:

1. the bibliographic study of the work carried out on shade response, on this panel and in association genetics

2. monitoring and evaluation of material in the greenhouse, growth monitoring, then analysis of the biomass and preparation of samples for subsequent analyzes

3. statistical analyzes of the data (correlation analysis, association analyses, analysis of polymorphisms of candidate genes)
Techniques used:

Phenotyping measurement and envirotyping
Statistical analysis: data analysis, association genetics (R software)

