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Objectifs



 
Identifier, par une nouvelle approche               

statistique (génétique d’association) des 
marqueurs moléculaires liés au poids spécifique 
(PS) 

D’autres caractères : le rendement et la 
floraison ont également été analysés


 

Mettre au point des équations de prédiction de 
sélection génomique pour le PS et le rendement et 
les valider



MatMatéériel et Mriel et Mééthodesthodes



Matériel et Méthodes

Matériel végétal

 3 populations de 376 individus 


 
2 issues de lignées haploïdes doublées 

 
(HD1 et HD2) 


 

1 issue de lignées d’autofécondations (RIL)

Phénotypage

 Expérimentations 2009 (HD1)  2010 (RIL)  2011 (HD2)


 
HD1 : Clermont‐Fd (63),  Cappelle‐en‐Pévèle (59),  Milly la 

 Forêt (77) 


 
HD2 : Cappelle‐en‐Pévèle,  Milly‐la‐Forêt,  Rennes (35)


 

RIL : Clermont‐Fd,   Cappelle‐en‐Pévèle,  Estrées‐Mons (80)



Matériel et Méthodes

Génotypage


 
Puce à ADN de 5000 marqueurs DArT (Triticarte Pty Ltd)

Associations génétiques


 
Tests des modèles GLM et MLM


 
Matrice de Structure ou Composantes Principales en co-variable



 
Matrice des Coefficients de parenté pour modéliser les 
covariances génétiques en modèles mixtes



 
Combinaison des deux

Sélection génomique


 
Méthodes utilisées 



 
Pedigree-BLUP (G-BLUP) et Ridge Regression-BLUP 


 
Bayesian Ridge Regression et Bayesian LASSO  



 
Random Hilbert Kernel Space et Random forest regression



 
Validation croisée: 80% « training », 20% « target », 200 runs



VariabilitVariabilitéé
 

ggéénnéétiquetique



Variabilité génétique

Rendement-HD1-HD2-RIL
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Le 

 

rendement 

 

moyen, 

 

relativement 

 

fort 

 

pour 

 
l'ensemble 

 

des 

 

lieux, 

 

indique 

 

un 

 

matériel 

 
végétal 

 

de 

 

niveau 

 

élite. 

 

L'étendue, 

 

très 

 
importante, 

 

montre 

 

une 

 

forte 

 

variabilité

 

des 

 
3 populations pour ce caractère

Le poids spécifique semble plus faible pour la 

 
population RIL. Quelle que soit la population 

 
considérée, 

 

la 

 

variabilité

 

est 

 

importante, 

 
l'étendue 

 

égale 

 

ou 

 

supérieure 

 

à

 

10, 

 

va 

 
jusqu'à

 

18 pour la population RIL à

 

Clermont

Poids Spécifique-HD1-HD2-RIL
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Marqueurs molMarqueurs molééculaires et culaires et 
DDééssééquilibre de liaison quilibre de liaison 



Marqueurs moléculaires et Déséquilibre de Liaison

Population Paires DL p<0.001
DL p<0.001 
et R²>0.2

HD1 25617 5.16 0.16
HD2 22347 5.00 0.13
RIL 24043 7.35 0.10

DL Inter‐chromosomique



 

DL inter : RIL > HD pour p<0.001 

 
> opposé

 

à

 

ce qui est attendu 

 
entre Haplo‐diploïdisation et 

 
Auto fécondations



 

avec p<0.001 >  mais un R²

 

> 0.2  

 
peu de DL => absence de 

 
structure



 

DL intra : comportement 

 
semblable pour les 3 populations



 

Présence d’une empreinte de 

 
sélection à 30 – 40 cM ?

HD1 HD2 RIL Communs
2575 1436 2172

HD1‐HD2 X X 1435
HD1‐RIL X X 1951
HD2‐RIL X X 1235

HD1‐HD2‐RIL X X X 1154

DArTs polymorphes et communs 



Associations gAssociations géénnéétiquestiques



Associations génétiques

Recherche du modèle le 
mieux adapté à partir de la 
floraison : caractère à 
héritabilité forte (0,78 – 
0,92) et donc peu influencée 
par l’interaction génotype x 
milieu



Associations génétiques
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Régions très impliquées dans le déterminisme du poids spécifique (PS) et du 

 Rendement (RDT),  identifiées à partir des 3 populations



PrPréédiction (ou sdiction (ou séélection) glection) géénomiquenomique





Avantages de la SG sur la sélection phénotypique

DG = i h sG / L

Intensité de sélection. 
Peut être augmentée si
Coût génotypage << phénotypage

Longueur du cycle.
Peux être raccourci si
Sélection précoce

h ou précision du prédicteur



Prédiction génomique du rendement (RILs): validation croisée

Précision des prédictions comparable aux données de la littérature, mais très 

 variables entre lieux, plus qu’entre les méthodes



Prédiction génomique du poids spécifique (RILs) : validation croisée

Précision des prédictions plus homogène et plus intéressante: utilisable pour 

 sélection sur plantules?



Prédiction génomique du PS:  HD2 par différents training panels

Prédictions entre panels aussi précises (parfois) plus que les prédictions « intra » (VC)



Conclusion



 

Etendue du DL intra et peu de DL à longue distance : les 3 panels étaient de 
bons outils pour la GWAS



 

Utilisation conjointe de structure/CP et des modèles mixtes génétiques : bon 
contrôle des faux positifs



 

8 QTL communs aux 3 panels pour le PS et 5 pour le rendement



 

Prédiction génomique du PS relativement précise et stable selon le panel 
utilisé comme population de référence



 

La prédiction génomique pour le rendement doit encore être améliorée 
(Breedwheat…)
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