CRACQ

Clonage et caractérisation d’'un gene

Blé tendre

de maintien du rendement en conditions de stress
thermique et hydrique (Clone the RAC875 QTL)
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D Résumé du programme :

Dans un contexte de stagnation des rendements du blé, mis en évidence sur
les 15 dernieres années en France et en Europe (Brisson et al 2010), les
conditions climatiques et plus particulierement le stress hydrique et thermique
ont été identifiés comme étant des causes principales de pertes de rendement
(Gouache et al 2015).

Pour faire face au déficit hydrique qui devrait s’accroitre d'ici 2050 (Bancal et
Gate, 2010), le projet vise a identifier et utiliser un géne capable de compenser
les pertes de rendement en conditions de chaleur et sécheresse.

Le locus de caractére quantitatif (ou QTL) nommé qDHY.3BL a été identifié
sur le chromosome 3B dans une population de blé de printemps australien
dans le cadre de la these de J. Bonneau (Bonneau et al 2013). L’Université
d’Adélaide a cartographié finement le QTL et trouvé 7 génes dans la région
sous-jacente. Seul un géne présente un polymorphisme de séquence entre les
lignées parentales, RAC875 et Kukri, et une différence d’expression chez les
lignées portant I'un ou I'autre allgle. Ce gene, tronqué chez le parent RAC875
qui porte I'alléle positif, serait responsable de la régulation de genes impliqués
dans le maintien du rendement en conditions de stress. De son c6té, par
I'utilisation de lignées isogéniques, Biogemma a confirmé I'effet positif de ce
QTL sur le rendement dans un blé d’hiver élite européen, sur deux années
d’essais en conditions de stress hydrique.
Le projet d’'une durée de 3 ans, propose d’explorer quatre axes
complémentaires qui visent a :
1/ Identifier la variabilité allélique naturelle du géne candidat et étudier I'effet
dans des lignées de blé d’hiver,
2/ Démontrer que ce gene est a I'origine du QTL gDHY.3BL en étudiant des
lignées mutées pour ce géne dans plusieurs populations TILLING,
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3/ Déterminer les conditions environnementales pour lesquelles le gene
a un effet positif sur le rendement en Europe et étudier les mécanismes
physiologiques sous-jacents,

4/ Démontrer I'activité protéique du produit du géne et identifier les processus
biochimiques impliqués ainsi que les cibles de ce géne par transcriptomique.

Aterme, ce projet permettra d’améliorer la performance des blés d’hiver et de

printemps au niveau de la tolérance aux stress hydriques et thermiques et de
mieux appréhender les mécanismes physiologiques et génétiques de ce QTL.

D Perspectives de résultats ou de valorisation :

Les résultats attendus concernent en premier lieu une meilleure caractérisation
phénotypique et génétique du géne UBP pour sa capacité a maintenir le
rendement en conditions de stress hydrique et thermique. Ces résultats
pourront étre facilement valorisés dans des programmes de sélection via
I'utilisation des marqueurs et du matériel génétique (mutants, NIL) développés.
Ce projet ouvrira des opportunités de communications et de publications dans
des colloques et revues scientifiques. Enfin, plus largement, il améliorera notre
niveau de connaissance sur les méthodologies de phénotypage liées au déficit
hydrique, sur I'analyse des interactions génotype avec I'environnement (G x E)
et sur I'intérét du clonage d’alléles exotiques pour améliorer la sélection des
blés frangais en réponse aux stress biotiques et abiotiques.

D Comité de pilotage :

- Mickaél THROUDE (Coordinateur) - Biogemma
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