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Structure

WP1: Sequencing and marker
development for high throughput
genotyping and candidate genes

isolation

WP2: Genetics and ecophysiology of wheat

adaptation to biotic and abiotic stress in the
frame of sustainable agricultural systems and
climate change

WPs: Bioinformatic tools for data integration and dissemination

WP6: Dissemination, technology transfer & training

WP7: Management

Consommateurs

WP2: Génétique et écophysiologie de I'adaptation aux
contraintes biotiques et abiotiques (s. Lafarge, Biogemma)

Cibles :
Utilisation de I’azote (NUE)

Tolérance a la sécheresse
et aux fortes températures
Résistance aux maladies

Identification de génes Réseau de phénotypage: 3 années

candidats — 26 essais
GWAS avec TaBW420k (WP1)

Résultats :
Composition en protéines Geénes et traits candidats

Marqueurs associés
Géniteurs de sélection

Modélisation de
I"architecture du couvert




o Composition du panel .
« 220 variétés hiver élites
« Fixé pour 3 ans (2012-2014)

o Données génotypiques
« 200K SNP disponibles
e avec positions physiques

o Analyse de la structuration du DL
« Moyenne =24 cM
« Matrice d’apparentement (K) pour
GWAS
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Obtenteurs

Année d'inscription

Distance génétique

2011/12 2012/13 2013/2014
Limagrain Nitrogen Septoriose
Syngenta MitrogenP Septoriose
Secobra MNitrogenT Fusariose
Bayer Nitrogen Fusariose
Arvalis Drought / Nitrogen Drought Drought

RAGT NitrogenP Drought
Momont Drought Nitrogen
NitrogenP Septoriose
Nitrogen 2x Mitrogen / Fusa
Biogemma Fusariose Septoriose
Caussade NitrogenT Drought

o Tous les partenaires

o 26 essais/ 3 ans:
o« Azote : 12
o Sécheresse : 6
e Fusariose : 4
» Septoriose : 4

o ~1000 parcelles / essai

" Phénotypage ypage




|I’\HIC€ ae !olerance a Ia carence

(A. Mini, JP. Cohan, S. Praud)

o Pour chacun des essais du réseau : régression linéaire de Rdt, ~ Rdty, = un résidu par
génotype et par essai

o Principe que tout ce qui n’est pas expliqué par le modéle (les résidus), est dd a un

effet du génotype
Essai INRA Mons - 2012
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Renaement en condition N+ (q/ha)
o Puis: on calcule moyenne de ces résidus normalisés sur I’ensemble du réseau ‘
= INDICE DE TOLERANCE

Earac!erlsaflon aes carences

Caractérisation de la 4 groupes Tolérance moyenne
carence exercee sur d’environnements = 4 types de
chaque environnement => 4 types de stress tolérance

PERTE EN RENDEMENT

INTENSITE DE LA CARENCE

ARVcha 2012 Carence

Carence marquée ARVcha 2013 marquee et

mais plus restreinte [INRmon 2012 INRmon 2013 proI(Tngeeldurant
dans le temps, |R2Nlou 2012 LIMver 2013 | toutle cycle,
perte en perte en
rendement _rendement
importante Carence modérée, importante
SECmau 2012 perte en rendement

atténuée

(compensation entre

composantes)

DEScap 2012 | Carence presque
INRcle 2013 | inexistante, trés peu

SYNand 2013 | de perte en
rendement

DUREE DE LA CARENCE ‘




Classement des varietes vis-a-vis de latolérance

Rendement Classement dans cluster d’environnements a type de carence :
Classement
Variété Indice de m;\tf_enen Classement
tolérance moyen concrtion non . Intensité modérée Intensitéforte Intensité forte
carencée (q/ha) Faible . .
Précoce Précoce Tout le cycle
ROBIGUS 1 91.71 29 8 33 5 3
OQAKLEY 2 96.56 3 47 88 3 5
SY_MATTIS 3 T T 3 49 2 2
En plus : trés bon rendement ngesyen
iEl 4 13 Tres toléranis lors de fortes carences
MQOSKITO 5 85.78 137 50 . T . 28
Tres tolérant face a tout type de stress
ALTRIA 6 82.93 172 4
SWINGGY 7 83.14 167 22 68 1
GARCIA 8 82.97 171 2 2 120 15
BERGAMO 9 91.91 26 32 60 8 6
LEAR 10 94.57 10 6 13 20 7
AMBITION 11 92.68 18 11 14 32 12
CLAIRE 12 94.62 8 18 25 63 25
ORCAS 13 87.03 116 31 57 12 10
GRAINDOR 14 85.54 139 26 40 51 23
FAIRPLAY 15 96.80 2 14 29 16 9
SIRTAKI 16 79.45 194 41 28 167 92
EXPERT 17 89.38 72 83 118 6 11
KARILLON 18 89.90 60 17 37 26 13
HISSEQ 19 87.34 106 7 9 39 16
LASER 20 85.51 140 24 26 91 39

¢ Identification de nouvelles ressources de
tolérance aux contraintes abiotiques

* Introduction dans un fond élite francais
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Diversité génétique Echantillonnage de la collection Population d’introgression




South America+
Africa+Oceania

Echantillonnage de |la collection
(F. Balfourier)

11960

unknown CoOllection CRB
1%

4600

South America+
Africa+Oceania
15%

Echantillon Breedwheat

North-
America
12%
France 3799 France 680
Europe 3681
. Europe 1649
North-America 1805 .

] North-America 550
Asia 1396 Asi 1008
South America+ S s'ih A .

Africa+Oceania 1099 o euce.

Africa+Oceania 713
unknown 180
Total 11960 Lo el

108 pays

108 pays

Selection d'un nouveau panel

Développement : hiver

Epiaison : < Recital (1390°C) — Premio (1475°C) — Apollo (1620°C)

Hauteur : < 0.60m —1.20m >

Type=Hivar
Nuage de Points de Heading date en fonction de Plant Height
Feuille.sta 10v*4600c

winter

Filires de Slsction - Exclure’ - NOT[ 1pe‘ =10)

1900

1600

1700 |

1340 accessions candidates

= SNP pour maximiser la diversité
= 510 accessions multipliées

= 450 expérimentées (2017)

/

Heading dale

1

1500

1400

Geographical origin

1300

1200 F

1100 :
0 20

48 pays




Production de lignees AB-QTL

Donneurs : tolérance sécheresse / forte température

Receveur : lignées élites Année | 9 populations ABQTL
Juil - Déc| 2011 |F1
QTL Jan -Juin| 2012 |BC1
IIXII Juil - Déc| 2012 |BC1S1
Jan-June| 2013 |BC1S2
F1 II Juil - Déc| 2013 |BC1S3
Jan-June| 2014 |BC1S4
< HHNHNNENN
Jan- June| 2015 |BC1S5
« HHNHUNANN =D 2085 pication 125 g
plication 1 : 250 lignées
Jan-June| 2016
Juil - Déc| 2016 L .
AB-QTL IIXII Jan June| 2017 Multiplication 2 / génotypage
Juil - Déc| 2017 L .
Expérimentations
F1 II ><II Jan-June| 2018
II II II II II II II II 9 essais sélectionneurs / INRA
BC1

scasn JLINAN N A0 A0 A0 OO PHEN®ME

UE INRA Toulouse

Bl AR P PN
Advanced-Backcross

Site public : http ://www.breedwheat.fr/ Affiches et

WP6- Dissémination, transfert et formation

(B. Béjar, Céréales Vallée)

brochures
( Anglais & Frangais)

Formation Conférences

International Wheat
Innovation Conference
Novembre 2015
Mars 2018 (Eucarpia)

SANISP

"CIMMYT
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Collaborations

AH

) WHEAT Azote (2010 F)

Membres du Comité Scientifique International (SAB)
Infrastructures

Collaborations académiques

Contribution & la puce TaBW420K

B-Dul (2014 N)

L2l INITIATIVE Rendement (2010 P)
Septo Assoc (2010 1)
WEAB (2014 P) J,

HeatWheat (2014 1)
Rouille brune (2016)

- Phénoblé
R BacterBlé
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MERCI DE VOTRE ATTENTION

MERCI A TOUS LES PARTICIPANTS DE BREEDWHEAT
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FSOV 2012 E — RACINE

Développement de méthodes d’estimations racinaires non
destructrices au champ

5éme Rencontre Scientifique

Jeudi 23 Mars 2017
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FS@V

DEVELOPPEMENT DE METHODES
D’ESTIMATIONS RACINAIRES NON
DESTRUCTRICES AU CHAMP

Francgois POSTIC

Travaux de these

KATIA BEAUCHENE, CLAUDE DOUSSAN

‘ ARVALIS & INRA, UMR EMMAH, AVIGNON
[

¢ ARVALJS =

Institut du Vegetal

INRA

CONTEXTE

15



AMELIORATION DES VARIETES DANS UN
CONTEXTE CHANGEMENT

4 Changement climatique en ) (Insécurité des sources de fertilisant?
Europe d’ici la fin du siecle
 Augmentation des * Crise du stock de phosphore
événements de sécheresse minéral (pefiuelas, et al.,Nature, 2013)
(Trnka, et al., Nature Climate Change, 2014) . Crise pétroliére (Chapman, Energy

\_ ‘J Kl Policy, 2014) Y,

Améliorer la résistance secheresse et
I’efficacité d’utilisation des fertilisants

U

Sélectionner les systemes
racinaires adaptes

.

Phénotypage racinaire
Mesurer un ensemble de traits racinaires
de chaque individu

TRAITS DU SYSTEME RACINAIRE

Diametre des racines plus fins

Racines secondaires plus dispersées

Plus grande biomasse racinaire .
L Horizon

profond

Racines plus profondes

} Plus grande densité

de poils racinaires

Lynch, Australian Journal of Botany, 2007

16



ADAPTATION A LA SELECTION VARIETALE

D Flowering

10 20 30 40 50 60
Paper roll length PR1 and PR2 (cm)

» En conditions controlées :
grands débits de mesure
disponibles (1000 pots par
jours)

120

_.
g 8

Root system depth (cm)
E=y (2]
o o

[\*]
l=]
T

(=]

\'

-

Mesures en conditions
controlées ne sont pas
représentatives des

mesures en Champ
¢ ; k(Watt, M., et al., Annals of botany, 2013)

Jeudy, et al., Plant Methods, 2016

» Nécessité de mesures de traits racinaires au
champ, notamment a floraison

yelfery
‘
§€"
29

METHODES TESTEES

Invasive Non-invasive

o Minirhizotron o Méthodes électriques
« Modérément rapide Rapide
» Estimation directe Estimation indirecte
* Images Spectres électriques

Theése Postic, 2016

17



PLAN

o Champ expérimental

o Résultats sur les minirhizotrons (méthodes
invasives)

o Résultats sur les méthodes électriques
(méthodes non invasives)

o Conclusions

SITE EXPERIMENTAL

/ Essai agronomique a la station Arvalis de

Gréoux-les-Bains (04)

o 4 variétés (blé dur, blé tendre, blé
hybride, blé synthétique)

* 4 modalités Dose d’azote (N*/ N°) et
irrigation ou pluviale (I* /)

e Sécheresse possible

» Obtenir des enracinements contrastés

selatory

o servie




METHODES INVASIVES :
MINIRHIZOTRONS

MINIRHIZOTRONS :
PRINCIPE

o Profondeur : jusqu’a
120 cm

=1 o0 19 installés

 Miradoux / Apache
3 conditions
(I"N*, I'N* et I'N-)
x 2 répétitions

» Hystar / Nogal
2 conditions
(I*"N* et I'N)
x 2 répétitions

o Données mesurées
* Longueurs de racines
o Traceés semi- manuels

19



MINIRHIZOTRONS :
DYNAMIQUE ET PLASTICITE DES SYSTEMES RACINAIRES

0 4 8 12 16 0 4 8 12 16 0 4 8 12
0 1 1 1 J 0 1 1 1 J 0 1 1 1

16

Miradoux 20 | 20 |

40 40 - 40
60 - 60 - 60 -
80 - 80 - 80 -
100 100 - 100 -

120 - 120 -

120

o Minirhizotrons permettent mesures espacées dans le temps
» Observation la croissance
« Observation la plasticité face a I’occurrence de stress

o Minirhizotrons souffrent d’un biais
« Large sous-estimation des horizons superficiels (0-30 cm)

BE\UH

-—é?
§€ ‘!9
% £

1

MINIRHIZOTRONS :
RELATION SYSTEMES RACINAIRES ET RENDEMENTS

Thése Postic, 2016

2 —
12 - Mesures a floraison re =002
(6]
10 - ©
10) o
(6}

— (6]

8 -
8 o ©
D
Z ) o © r2=0,41
24 -, 8 °
o °© %
-O ays . . 7
5 4 o ® Conditions irriguées
o © Conditions pluviales

5 | Cette information sur le rendements inaccessible autrement

o masse racinaire totale (r2 =0,11)
o masse des parties aériennes (r2 = 0,02)
0 1 1
0 5 10

Longueur racinaire (mm.cm-2)

Ao fir

20



20
40 A
60 -
80 -
100 -

120 -

20 -
40 -
60 -
80 -

100 +

MINIRHIZOTRONS :
RACINES PROFONDES ET RESISTANCE SECHERESSE

12 16

Ecart de rendements
entre [-N+ et |-N-
1,98 t/ha

12 16

Ecart de rendements
entre I-N+ et |-N-
0,88 t/ha

Thése Postic, 2016

o Rendements

» Proportionnel a la
guantité de racine
en profondeur
(>40cm)

o Ecart entre
situations

» Différence variétale
de plasticité face
au stress

METHODES NON INVASIVES :
METHODES ELECTRIQUES

3o




METHODE ELECTRIQUE
PRINCIPE

(o]}

o Injection de courant dans la plante,

récupération dans le sol

o Variable électrigue mesurée proportionnelle a

la masse de racine

Masse Racinaire

Capacité

sela el
SRy
H
B
METHODE ELECTRIQUE
THEORIE
% —a | ¢ ®-
Dalton,1995 Dietrich et al., 2012
Mesure les racines localisées dans un Mesure les racines localisées dans un
milieu conducteur (ex: eau, sol humide) milieu non-conducteur (ex: air)
Capacité Réactance
proportionnelle a masse proportionnelle a masse.m
racinaire

racinaire g"’%

1

22



METHODE ELECTRIQUE

RESULTATS DES MESURES AU CHAMP

1 -

Thése Postic, 2016

-4 Capacité

0s | - ® Réactance
c
o
® A ¥ )
£ 0.6 | LY .®®
ﬁ “~ o’ °
@ | @rececees o . °® o*
‘o ‘ ¢ ..\ Q...." LY . o*
= 04 LX IS .‘
s b W
3 A
of ~ - -

02 | S~ -

-
\A’
0
225 Z30 Z39 265
Tallage Montaison Derniére feuille ligulée Floraison

o Nécessité de considérer stade de développement

» Stades précoces - Capacité électrique sur sol humide
» Stades reproductifs > Réactance électrique sur sol sec

METHODE ELECTRIQUE

RESULTATS EFFET STADE DE DEVELOPPEMENT

Capacité
o Stades précoces ou en
conditions controlées

» Optimisation du dispositif de
Mmesure (Postic & Doussan, 2016)

Capacité (nF)

Thése Postic, 2016

Réactance

o Stades plus développés in situ

» Conditionné aux horizons secs
superficiels (< 40 cm)

1 -

R2=10,63

0,8 -

0,6

0,4
0’2 -.
0 -

Humide Sec

; !
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CONCLUSIONS

CONCLUSION SUR LES DEUX METHODES

Humidité du Horizons I\/_Ies_ure _de
p distribution
sol sondés .
racinaire
L . Profonds Selon la
Minirhizotrons Indépendant (>40 cm) verticale
Methqdes Dépendant Superficiel AUcCUn
electriques (<40cm)

o Complémentarité des methodes sur la
profondeur des horizons sondés

o Donnent acces a des traits globaux (masse
totale) ou spatialisés selon la profondeur




LIMITES ET PERSPECTIVES

o Limitations pratiques o Limitations théoriques

» Automatisation » Propriéteés électriques
« Installation du sol
o Traitement des  Humidité maximale
images pour la détection

GCOUH terme : \

» Combinaison des 2 techniques dans une campagne de sélection
de résistance a la sécheresse

= Réduction des quantités de racines proximales > méthodes

électrique
= Augmentation des quantités de racines en profondeur >
minirhizotrons
Theése Postic, 2016

MERCI DE VOTRE ATTENTION
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EFonds de Soutien a L'Obtention Véﬂéta/ée

Ce00006e

Blé tendre Blé dur Orge Seigle Avoine Triticale Riz Epautre

FSOV 2012 F —Stb16q

Cartographie et développement de marqueurs liés au géne de
résistance a la septoriose Stb16q en vue de son clonage

5éme Rencontre Scientifique

Jeudi 23 Mars 2017
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FS@V

CARTOGRAPHIE ET DEVELOPPEMENT DE
MARQUEURS LIES AU GENE DE RESISTANCE A LA
SEPTORIOSE STB16Q EN VUE DE SON CLONAGE

Saintenac Cyrille

PARTENAIRES

FLORIMOND-DESPREZ (OLIVIER ROBERT, COORDINATEUR)

INRA GDEC
USDA
‘ INRA BIOGER
® RAGT
‘ ARVALIS INSTITUT DU VEGETAL w R<n WAEE:;‘);LEEW';'E
@ =p\A ‘o= USDA  ARVALIS ™ o
FDLEEI;ARDEZD == camvcea ket o ot _ Institut du végétal ‘
INTRODUCTION

o Nous avons identifié la séquence ADN du gene
Stb16q

« C’est la 1¢ fois au monde gu’un gene efficace et

large spectre contre la septoriose (Z. tritici) a été
identifié !

» Nous avons défini des marqueurs moléculaires 100%
flables pour identifier le gene Stb16q

» Cesrésultats seront publiés et utilisables par tous

o Ces résultats ne sont pas issus d’un seul projet FSOV
de 3 ans mais de plusieurs...

29



L”’HISTOIRE DE LA DECOUVERTE DE STB16Q
o Durée : 11 ans (2004 a 2015) / 4 programmes de 2 ou 3 ans

Identification de
la séquence ADN
de Stb16

FSOV 2012-F
Stb16q

Identification
totalement fiable de
Stb16q

Nouvelles variétés

avec Stb16q en
combinaison avec
d’autres genes Stb

INTRODUCTION: STB16Q

= Cartographié sur I’extréemité du bras long du
chromosome 3D

= |ssu d’un blé synthétique (M3 et TA4152-19)

= Aucune virulence n’a été identifiée contre ces
deux accessions

» Effectif au stade plantule et au stade adulte,
contrOle I'apparition des nécroses (N), des
pycnides (P) et la latence




COMMENT AVONS NOUS IDENTIFIE
STB16Q ?

INTRODUCTION: STB16Q, PROJET FSOV2008B, (TABIB GHAFFARY ET AL. 2011)

Population M3 x Kulm

&
Xgwm183 Xgwm183 A, IPO 94218 B . IPO 92004
Xcfd64 50 {36 #2 © 5.568* 15 |[la 38 12 E 3447
Xgwm2 262 —— E- i g. 2
g Rl e
3DS-6 57 — Xbarcé & x 36 g
oo 2 s Xcfd64 s
=38 T Xgwm2 e e g e CREREEE B nomogggggeggge
7.9 - = = 2k = 8§
%8 —-—-\§\é\%‘702529 Pycridia % Pycridia %
: Xgdm72
|
3DS-3 151 c. IPO 88018 b PO 92034
. Sal =30 22 :0.262%
e I Xgdm128zz %
............... i ™~ Xcrd210 g= g «f
................... 48 _~xcida £ 5 g py
................... 00 = Xgdm8 2= g o 45
x 1 442_ Xgwmb52 10 Y e
o+ o4
X 645 o v g e ® owg e @
Xcfd4 65 — xg:;r;m RREBBREBE REISEBREBSEE
31 = ‘ngmSM Pycridia % Pycnidia %
90 ﬁ_'\mecass
3DL-2 36 7 [\ Xgwms3s3
: by =1 C .
(2)8/’: Xgwm314
3% / TTNZSTS? —— 88018_N
A2 ] Xcfd223zz —— 88018 P
Xgdms A XSTS —_ —
0.8 = 95036_N
Xgwms2 ; Xcfd211 _|
Xcfd201 28 -—\XSTSll —— 95036_P
Xbarc42 : Xgwm3
— XgwM383 o3 /_::-\X%nIZ_l_l Int le d
Xcld152 80 / R omzec -~ ntervalle de
am i 1va = s52cM
) arc
3DL-3 .7 208 || “Xefdo 1
— Xgwm114
40 - Xgarc71
Xcfd9 6‘-‘7‘ WTC27
Xbarc71 % TN xsTs23 T T T T T )
e : XSTS25 0 10 20 30 40 50 60
3D Physical Map LOD

Stb16q expligue de 41 to 71% de la variation phénotypique au stade plantul __




DENSIFICATION DU LOCUS STB16Q EN MARQUEURS

—— XSTS15
3 scaffolds
2.5
cM
— Xwmc631
'
3.0
__--{ scaffold17es4 H |-138,706
0.0 Xcfn80007 T
0.0 § Xbarc323, Xcfd322, Xcfd323 --" scaffold 7498 H | 138,706
o XngS782§3'fc§(§{(;3§(4fd319
0.0 Xcfd300, Xc  Xefd319  —- -l B
00 ‘S XEId307, Xcldz21 S scaffold1066 138,706 3 SSRS
01(7) \ Retdo "~~~ scaffold45305 140208 7 SSRs
Xctd3o4 L ____
2.4 Xcfd305 UL scaffold 5152 M [-140298 2 SSRS
—— Xcfd306 ~ o Sl +1 scaffold H I 140,298
—— XTC457731 .
T .05
15
0.0 Xcfn80011 scaffold37793 H |- 143,095
0.6 ~~ Xefd310 T el
0.0 Xcfn80016 T T=== scaffold48451 H | 143,095
Xcfn80014
o’
TA4152-19 (Stb16q) x Carte physique du
ND495 170 HD génome D

» Stb16q est cartographié dans un intervalle de 1,9 cM
» 5 marqueurs SSRs totalement liés au gene Stb16q

Py

25

CARTOGRAPHIE FINE DU GENE STB16Q

» Population F2 issue du croisement entre
le parent résistant TA4152-19 (Stb16q) et
une variété sensible ND495

= 9100 F2 ont été phénotypées

= 2170 F2 ont été sélectionnées et
génotypées avec les marqueurs
barc323 et cfd306

= 20 a 100 plantes F3 / famille F2 d’intérét
ont été phénotypées (~6000 plantes F3)

nnnnnnnnnnnnnnnnn

= Construction d’une banque BAC a
partir de I’accession TA4152-19 B (&) (B
O O ©

Ooj

yelo fe

>
§
?

il
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CARTOGRAPHIE FINE DU GENE STB16Q
o Q & A A
o S P SOESE S & R
Carte physique § z;g) g?g;é; (V?ﬂz“égz? ‘é’bé’b 5‘?
génome D (Jia et —t T, 4= i b
al. 2013) ) AN 7 [ '
\\ \\\\\\ ’ I/ "
\ \\\\\\\ bo.
\\\\\ S \\\\\\\\Q %’\Qi\, 7’ I/I/ ’II’
H i P H
= - 0,31 ’,~: 0. 02=\ 0,05 0,10 ’:
3 h
1

Carte génétique

(2170 F2 TA4152-19
x ND495) :
.- i
/”” : “‘
-7 P 0C06

M (’ 1 I " 1
- o= d #ﬁ#‘: 7L08

NS é\

§

Carte physique 68P12 }
TA4152-19 S & o

S b‘;’b é\/ S LS

§ 5 § & &®

& & 88
Séquence de
référence issue de ‘ *
Chinese Spring 240kb
Phd © S~o

Deux genes candidats situés dans I’intervalle Stb16q

CRK6 EST PRESENT CHEZ D’ AUTRES BLES SYNTHETIQUES RESISTANTS A

PLUSIEURS SOUCHES DE Z. TRITICI
= Ré-sequencage de Crk6 (exonl, 852 bp) chez 96 blés synthétiques, 1

haplotypes

= 15 blés synthétiques ont le méme haplotype que TA4152-19
= 21 blés synthétiques présentent seulement un SNP avec I’haplotype

(Stb16q)

présent chez TA4152-19
Phénotypage avec 4

souches de Z. tritici
virulentes

= Parmiles 15 blés ayant le méme haplotype que TA4152-19, 13 sont
résistants et 2 sont sensibles (hétérogénéité des graines, SNP présent

3

‘ yelo fe

dans les autres exons ?)

]
>
kS
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/@}: O UNE MUTATION DANS CRK6 CO-SEGREGE AVEC UN
I oV PHENOTYPE DE SENSIBILITE

= Création d’une population de mutants EMS a partir de I’accession

TA4152-19 (Stb16q)

= 310 familles M2 (20 plants) ont été phénotypées avec I’isolat IPO88018

= 9 familles identifiées comme sensibles

» Re-sequencage de Crk6 chez ces 9 familles :
= 5 familles seraient des contaminations (95% similarité)

= Une famille (236, plantes 1 et 2) contiennent une mutation

atere

10 M2s de la famille 236
ont été phénotypées

onctuelle dans le 5¢me exon de Crk6 (Ser to Phe). PROVEAN =

%Necrosis | %Pycnidia Allele
EMS236S1 | Susceptible |Susceptible T
EMS236S2 |Susceptible|Susceptible T
EMS236A 60 40 H?
EMS236B 30 5 C
EMS236C 30 10 H?
EMS236R1 0 0 C
EMS236R2 0 0 C
EMS236R3 0 0 C
EMS236R4 0 0 C
Ta4152-19 0 0

sz%’@v

COMMENT AVONS-NOUS DEFINI DES
MARQUEURS « PARFAITS » DE STB16Q ?
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IDENTIFICATION DE MARQUEURS DIAGNOSTICS POUR STB16Q

» Re-séquencage de Crk6 (exonl, 852 bp) chez 88 accessions de blé
tendre (variétés de pays, blés cultivés et diversité mondiale, 48
accessions de la mini core collection)

» Trois haplotypes: TA4152-19, Land23 et Tous les autres

» |dentification de marqueurs PCR et SNP diagnostic de Crk6

i cfn80044 wf | nenan cfn80045
a i+ Courtot
5% Renan N
R ", Courtot b
g 1 2a00] o i i
g o + Chinese spring % Chinese spring
= =
e o TA4152-19
i  TA4152-19 = “ M3
?’E -eau = M3 w -eau
= v '
0 A e G R T i EITI SRR i 70 e 50 iy
DISTRIBUTION DU GENE STB16Q AU SEIN DES BLES
4E0] ! S - ADm m———
ol cfn80044 s cfn80045
372 = i
individus £ dm
maximisant = ¢ . TA\zltSZ—lg
la dlve_r3|te =L A4152.19 E . !
mondiale =", W o '
o ¥ ¥ "
= : 1000 %mmﬁ'ﬂw 00 ; 100 Mm HE5-510) i
K cfn80044 = Crk6 n’est pas
Collection = % retrouvé au sein de
Breedwheat = & la diversité mondiale
(220 variétés =
dont 73% de |
! BW155 BW211

variétés

BEEEE
f."'\f‘
0

cultivées i *

Francaises)

t TA4152-19 \/ \Z

"N Cimmyt-01

1,000 2000 3000
Flumescenen [AE4 510)

» Crk6 n’est présent que
chez deux variétés de
blé cultivés
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QUE RESTE-T-IL A FAIRE ?

CONCLUSIONS / PERSPECTIVES

» Le gene Stb16qg a éte identifié et code pour un
récepteur a activité kinase

= Une mutation dans ce gene entraine une sensibilité a Z.
tritici

= Deux marqueurs diagnostics du gene Stb16q ont été
développés pour suivre ce gene facilement dans les
programmes de sélection

= Stb16q est présent dans le matériel cultivé et a été
introduit vraisemblablement par I’ utilisation de blés
synthétiques

= |l reste a publier ces résultats
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FS@V

QUELLES SONT LES APPLICATIONS ?

LES APPLICATIONS

o Pour le sélectionneur

Il va pouvaoir utiliser les marqueurs de Stb16q pour :

o identifier le gene Stb16q dans tout son matériel de
sélection

o cumuler Stb16q avec d’autres sources de résistance a la
septoriose pour obtenir du matériel avec une résistance

efficace et durable

o Pour le chercheur

|l va utiliser la séquence de Stb16g comme
référence pour identifier rapidement d’autres
séquences de genes de résistance a la septoriose
- Programme FSOV 2016 A RenKSeq
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FSOV 2012 G- HAUTEUR

Reducing Height without incresing diseases

5éme Rencontre Scientifique

Jeudi 23 Mars 2017
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REDUCING HEIGHT WITHOUT
INCRESING DISEASES

Pascal GIRAUDEAU

PARTENAIRES John Innes Centre ‘Aj
Un!aob'% Natwe's Divertity [: E T’A (:
o
‘ EKWS
v ATE
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(GGENES DE NANISME ET MALADIES

o Introduction: effet des géenes de nanisme sur les
différentes maladies

o Effets de nouvelles sources de réduction de
hauteur sur les maladies:
* NILs Avalon*Cadenza
 Mutants EMS Paragon

o Résistance a la fusariose de populations fixées pour
leurs genes de nanisme

zﬁ\u’d




LES GENES DE LA REVOLUTION VERTE

Introduits dans les années 1960

Ont permis une augmentation tres nette py-
des rendements

Résistance a la verse

Augmentation de I'indice de récolte

RhtB1-b (Rhtl) et RhtD1-b (Rht2)
largement repandus dans variétes de blés
cultivées en France
Sur un panel de 270 variétés en 2012:
Rht1: 22%

Rht2: 72%

Seules 6% des variétés sans gene majeur de
nanisme: Apache et quelques-uns de ses dérivés
+ variétés allemandes, souvent hautes wllery

Reduced height (Rht) phenotypes

- Mercia near isogenic allelic series

Rht3 Rht10

rht-tall Rht-Bld | Rht-Blb  Rht-Dib || Rht-Did  Rht-Ble Rht-Blc  Rht-Dlc
Semi dwarfs Severe dwarfs ol iahy
%C:E\ ;3
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EFFET DES GENES RHT SUR LES MALADIES

o Codent pour des protéines DELLA:

» répresseurs de croissance en réponse a l’acide
gibbérellique (GA)

« Controlent la mort cellulaire

 Modifient la balance hormonale SA/JA+ET

GA

O O —
DEFENSE -

yelfery

o8,
H

EFFET DES GENES RHT SUR LES MALADIES

Biotroph Necrotroph

(Blumeria graminis) (Fusarium graminearum)

Himalaya T ELEVE]

WT M640
{(normal (stabilised Himalaya Himalaya
DELLA DELLA) WT M640
function)
DELLA stability confers DELLA stability confers
increased SUSCEPTIBILITY increased RESISTANCE

Saville et al. (2011)
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FUSARIUM, UN CHAMPIGNON HEMIBIOTROPHE

‘A) 12
10
Table 3. The effect of Rht alleles on Type 1 resistance to P
Fusarium Head Blight assessed as % Spikelets infected § .
B
A 6
Experiment Genotype % Spikelets infected SEM  P-value E,
Field rht-tall 1.7 2.1 E
Rht-B1b 158 =01 0185 hs
Rht-Blc 25.0 +2.1 <001 = 2
Polytunnel rht-tall 18.8 =0.9 tt
Rht-B1b 24.2 1.0 <001 0
Rht-Bic a5.9 11 <001 rht-tall Rht-B1b Rht-Bic
Wheat cv. Maris Huntsman
Infection initiale (Résistance type 1) Progression dans I'épi (Résistance type 2)
= Phase biotrophe = Phase nécrotrophe
Rhtl + sensible que alléle sauvage Rhtl + résistant que type sauvage

ETUDE DE NOUVELLES SOURCES DE REDUCTION DE
HAUTEUR

QTLs de hauteur détectés dans plusieurs populations

Savannah x Rialto 3A
Spark X Rialto 3A

L XwPt-7984 Avalon x Cadenza 3A
Xbarc57
F Xwmc532 |- Xcfd79a  Xwmcita
b e ] XWPL2478 [~ Xbarc12
sane |l et C $
- XwPt-0836 Charger X Badger 3A F Xgwm369 XWPL7952
- XwPt-0797

- Xgwm369

1 | xwet-aq07 L Xwmc505b

FEFEE
wmé74
- P [ Xoarets L XwPt-1688
is2 )(gmemeGSO XwPt-9215
i f ¥ u e - Xwmc264
[ - Xwmedz28 - XwPt-1562 L swprador
- Xwmc264
- Xwmc264 ~ :

l s | Xgwm497
[ Xcfa2193 | X wm;gg - - Xgwm155 L wwpt-0215
- Xwmc -
L 3 B Xbarc19X m2 Xpsp3047
- ))g wgt{gggg - XwPt-4725 [~ Xbarc45 oW PSP
[ Xgwm155 Xwmc264
- xwPL-5133 " Xgwmiss
- Xwic0a7
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QTLS DE HAUTEUR DETECTES DANS PLUSIEURS
POPULATIONS

Grp 1.

NILS AVALON*CADENZA

o Lignées porteuses des différents QTLs rétrocroisées dans fond
génétique Avalon et Cadenza

o 2013: QTL 2D et 3A
« JIC: 108 lignées dans fond génétique Cadenza et Avalon
« CETAC 4 lieux: 38 lignées dans fond génétique Cadenza

o 2014 et 2015: 70 lignées avec QTL 2A, 2D, 3A, 3B et 6A
sélectionnés par paires
« JIC
» 3sites CETAC

o Evaluation en pépiniere fusa
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NILS AVALON*CADENZA

o Résultats

» Différences moyennes de hauteur et de sensibilité a la
fusariose entre les alleles Cadenza et Avalon

| |Bothbackgrounds 2014
Height AUDPC AUDPC Height AUDPC AUDPC
differential differential percm differential differential percm
-3.17 17005  -535 3.0 55  -181
1319 -109.23 -8.279 12.7 2162  -17.0
-4.62 1215  -26.27 5.2 2233  -431
-9.75 173.87 -17.83 6.0 207.8  -346
-475 51718  10.88 36 356  -10.0

» Tous les alleles conférant une réduction de hauteur
impliquent une augmentation de la sensibilité a la fusariose

» QTL 2D: pas d’effet sur I’épiaison mais allele haut confere
une moindre sensibilité a la rouille jaune

yelfery
‘
29

EVALUATION FUSARIOSE DE MUTANTS HAUTEUR

o Lignées variant pour la hauteur dans population
de mutants EMS de Paragon

o Quantités limitées de semences

o JIC:
» 39 lignées en 2014
» 50 lignées en 2015
o CETAC.:
» 34 lignées en 2015

oo ferny
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MUTANTS EMS PARAGON

o Résultats

» Différences moyennes de hauteur et de sensibilité a la
fusariose entre les alleles Avalon et Cadenza

i _ Y= -4.0651x+ 487.4
50 y=-0.3579x + 54.691 600 R2= 03284
10 | . R%=0.5383 500 | . *
400 |
30 - * *
* 304 ¢
20 - + * e
. - 200 7 L
10 * * 100 - . * co s
P &3
0 ‘ ‘ : 0 —

T T 1
60 80 100 120 50 70 90 110 130

 Tous les alleles conférant une réduction de hauteur
impliquent une augmentation de la sensibilité a la fusariose

QTLS DE RESISTANCE FUSA DANS DES POPULATIONS
FIXEES POUR LEURS GENES DE NANISME

o Population Barok*Bermude
» 132 individus dérivés de SSD
» Barok et Bermude portent tous les 2 RhtD1-b
» Barok plus résistant (6) que Bermude (3.5)
« Génotypés avec puce Bristol 35K

» Carte génétique avec 2483 marqueurs, 47 linkage
groups pour une taille de 4272 cM

e 8 essais en France en 2014, 2015 et 2016

BG\UH

o servie
5o
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POP BAROK*BERMUDE

o Résultats

Population relativement homogéene pour hauteur
et épiaison

Années d’expérimentation peu favorable a
I’expression des symptomes

Présence massive de Microdochium en 2016

Pas ou peu de QTL a effet suffisamment fort

Marker Chrom. Log(10) Max. % High Allele
Position {cM) Expl.
AX-94758722_1BL  1B(3.2cM) 419 11.75 Barok
AX-95160899 2BS 2B(278cM) 6.07 16.99 Bermude
AX-95024486 2DL  2B(16cM) 3.25 14.50 Bermude
AX-94574405 5AL  5A(129cM) 4.6 10.33 Bermude
AX-95008466 7AL T7A(66cM) 5.58 13.11 Bermude

QTLS DE RESISTANCE FUSA DANS DES POPULATIONS
FIXEES POUR LEURS GENES DE NANISME

o Population Sokal*Oakley

95 individus dérivés d’HD

Sokal et Oakley portent tous les 2 RhtB1-b
Sokal plus résistant (6.5) que Oakley (3)
Génotypés avec puce Bristol 35K

Carte géenétique avec 927 marqueurs, 57 linkage
groups pour une taille de 3784 cM

7 essais en France en 2015 et 2016
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POP SOKAL*OAKLEY

o Résultats

» Population assez diverse pour hauteur, épiaison,

fusa et rouille jaune

* Années d’expérimentation peu favorable a
I’expression des symptomes

 Présence massive de Microdochium en 2016
* Quelques QTL a effet fort dont un (chr3A) tres fort

Marker

Chrom. Position

(M)

Log(10)

Max. %

Expl.

High Allele

AX-94433044 3AS
AX-94540502_3DL
AX-94571885_1DL
AX-94465240_7BL

3A (113cM)

3A (117 cM)

6D (20 cM)
7B/5B (139 ¢M)

8.66
4.75
6.03
5.12

4191
20.69
21.36
23.69

Oakley
Oakley
Oakley
Oakley

CONCLUSIONS

o La diminution de hauteur de |la plante est
systématiqguement corrélée a une augmentation
de symptémes de fusariose, en présence des genes
Rht ou non (effet pléiotropique)

o Pas de ressource nouvelle intéressante

o Reste a explorer les effets d’autres genes de
nanisme, affectant d’autres voies hormonales (Rht8

par ex)

o Cumul de QTL de résistance a la fusa plus que

jamais pertinent
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Blé tendre Blé dur Orge Seigle Avoine Triticale Riz Epautre

FSOV 2012 H - PYRAMIDE

Développement d’une nouvelle stratégie de sélection pour I'obtention
de lignées élites cumulant des résistances aux principales maladies
fongiques

5éme Rencontre Scientifique

Jeudi 23 Mars 2017
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FS@V
L
FSOV PYRAMIDE — FSOV 2012 H

== INQA « DEVELOPPEMENT D’UNE NOUVELLE STRATEGIE DE
SELECTION POUR L’OBTENTION DE LIGNEES ELITES
CUMULANT DES RESISTANCES AUX PRINCIPALES
MALADIES FONGIQUES »

Charmet Gilles - INRA
Ellen Goudemand - FD

. o PARTENAIRES

‘ FLORIMOND DESPREZ (COORDINATEUR: ELLEN GOUDEMAND)

INRA UMR GDEC

@ FSOV Pyramide ==z
e SCIENCE & IMPACT]

FLORIMOND

DESPREZ

Présentation

Projet d’une durée totale de 4 ans
Fin le 30 septembre 2016

Codt total 367 702 €

Aide FSOV 257 390 €

Objectifs et stratégies

Construire des résistances durables en cumulant geénes

majeurs/QTL en provenance de sources diversifiées
Utiliser les prédictions génomique (BW) pour améliorer le fonds

génétique au cours du pyramidage

?S@v
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@ Z=INA
DESPREZ
Production de géniteurs résistants aux
maladies de bonne valeur agronomique
Deux cibles maladies:

* Rouilles (Jaune et brune)
» Fusariose de I'épi

FFFFFFF

01 | SCHEMA ROUILLES

‘ FLORIMOND DESPREZ
.Q

Fs#y




@ FSOV Pyramide Schéma Général

FLORIMOND

DESPREZ

Croisements R-génes / QTL Croisements Elites

[y | 1asoes [ syt f 551 R ceic ] orion J o | schoc|
® ® x b 4
. N N ., KN
| |
Cer ]

Croisements R-genes l EXH
Suivi de 2 génes / clusters de

genes (Lr42 et Yr40/Lr57) l

Croisements Elites l m

Suivi du géne de résistance au 13 rent
piétin verse Pchl et du QTL5A

de résistance a la fusariose

=

jﬂ%‘ ov °

T SCRNGE & IMPACT

Q

FSOV Pyramide Choix des géniteurs initiaux =gy

FLORIMOND

DESPREZ

Choix des sources de résistance aux rouilles

58 genes de résistance a la RB et 40 génes de résistance a la RJ répertoriés
(Mcintosh et al., 2005). Deux lignées, porteuses de résistances peu utilisées dans les
variétés frangaises, ont été choisies comme geénitrices:

KS91WGRC11: contient le gene Lr42 dérivé d’une accession Ae. tauschii TA2450

Lr42 jouerait un réle dans I’augmentation du rendement et du PS dans les blés de
I’Oklahoma (Matin et al., 2003)

TA5089 (KS11WGRC53-J): lignée dérivée de WL711 possédant les genes de
résistance aux rouilles Lr57 et Yr40, situés sur un petit segment du bras court du
chr 5D d’Ae. geniculata. Cette source de résistance est efficace contre la
plupart des isolats de rouilles aux USA et en Inde (Kuraparthy et al., 2009)

Xwmc432 et Matin et al.,

KS91WGRC11 Lrd2 Heanes 2003 ‘
XLr57/Yr40- Kuraparthy

- TAS089 LrS7/NM0 -\ 1As.CAPS16 et al., 2009

Ay
A
o)
<

MPACT]
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@ FSOV Pyramide Choix des géniteurs initiaux

= SCIENCE&||
FLORIMOND

DESPREZ

Choix des géniteurs de haute valeur agronomique

Objectifs:
Variétés possédant le méme géne de nanisme (ici Rhtl)

Variétés a haut potentiel agronomique et provenant de différents obtenteurs
(élargir diversité)

Variétés porteuses d’une caractéristique particuliere intéressante en sélection
(autre que R rouilles)

Choix:
CELLULE 2012 FD BPS, septo +
KARILLON 2010 AO BPS, Pchl
PAKITO 2011 RAGT BPS, QTL5A
ADHOC 2011 Momont  BP, QTL5A, froid + ‘
SY MOISSON 2011 Syngenta BPS, oidium +

FS@V !

@ FSOV Pyramide Schéma Rouilles

FLORIMOND

DESPREZ

symoisson [E- 8 TA5089 ®
Lr57/Yr40

1

* NN mx
l Lr42 1

F1 F1 F1 F1
[SY MOISSON x TA5089] “ [SY MOISSON x KS91WGRC11] [CELLULE x KARILLON] [PAKITOx ADHOC]
Lr57/Yr40 l Lr42
F1’ * F
[SY MOISSON x TA5089] x [SY MOISSON x KS91WGRC11] [CELLULE x KARILLON] x [PAKITO x ADHOC]
Lr57/Yr40 - Lr42 l hi :

Lr57/Yr40 Lr42 - Pchl - QTL5A

FS@M 8
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FLORIMOND

DESPREZ

FSOV Pyramide Schéma Rouilles

Ajout d’une AF apres les hybrides 8 voies

97 hybrides 8 voies contenant Lr42 / Lt57 / Pchl / QTL5A
a I’état hétérozygote ont été obtenus.

S’il ’'on avait décidé de produire les HD directement a
partir ces hybrides, théoriqguement 1/16ém¢ des HD
seraient porteurs des genes Lr42 / Li57 / Pchl / QTL5A

Le colt de production des HD est trop important pour
n’en garder que si peu = Reéalisation d’une AF
supplémentaire avant la production d’HD.

67 grains AF F1” ont été sélectionnés avec Lr42 / Li57 /
Pchl / QTL5A a I’état homozygote.

|
i sam
| I

1-3 géniteurs
ameéliorés

22 INRA

—= SOENCE & IMPACT

FS@V ?
0 2 INRA

FSOV Pyramide

FLORIMOND

DESPREZ

Population HD et Génotypage HD

Aout 2016 = Récolte de 1845 grains haploides doublés issus de AF
F1’’ possédant 3 ou 4 genes

Génotypage avec la puce Axiom 35K de 768 individus (2 puces 384)

= 695 HD : Lr42 / Pchl / QTL5A / Li57
= 66 HD : Lr42 / Pchl / Li57
= [ parents

Envoi de I’ADN mi-septembre 2016

En attente des résultats

FS@V

== SCENCE & IMPACT

10
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FLORIMOND

DESPREZ

02 | SCHEMA FUSARIOSE
INRA GDEC

Fsy

I

@ FSOV Pyramide Schéma général

FLORIMOND

DESPREZ

Croisements R-génes / QTL Croisements Elites

i sosche J war [ eren [ s e | i | e
mm o )

m
E "

Croisements R-genes F1’
\» x

Les variétés donneuses de

résistances étaient Sumai3 ~lr
(Fhb1) et  Wangshuibai

(Fhb1/Fhb5), qui ont été suivis ,],

par SAM mais aussi Apache, !

Barok et Renan, porteuses de

QTL mineurs. ~|¢ “

Croisements Elites

agronomique, deux lignées dérivées de
synthétiques (FSOV2006) identifiees comme
trés résistantes a la septoriose.

Outre des variétés de bonne valeur ‘

=INRA

SCIENCE & IMPACT]

12
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@ FSOV Pyramide Choix des géniteurs initiaux

DESPREZ

Choix des sources de résistance a la fusariose

Une étude bibliographique (Buerstmayr et al. 2009; Liu et al. 2009...) a permis de
choisir 4 sources de résistances d’origines diversifiées:

- Sumai 3 : variété chinoise portant QTL a effet majeur sur le chromosome 3B
(Fhbl : Anderson et al 2001)

- Wangshuibai : variété chinoise possédant également un tres haut niveau de
résistance, avec un effet plus faible au locus Fhbl (autres formes alléliques), mais
d’autres QTLs que Sumai3 dont Fhb5

- Apache et Renan: variétés francaises variété tolérantes, avec des QTLs identifiés
sur les chromosomes 4A, 5A, 5B et 6A (Gervais et al. 2003, Holzapfel et al 2008).

8 SNPs dans  Bernardo et

SUMAI 3 Fhbl Umnl10 al, 2012
. Xwmc96 Lin et al., ‘
o WANGSHUIBAT  Fhb1/Fhb5 Xgwm304 2006
y ST
—Sov "
T

\(_Mﬂ n FSOV Pyramide Choix des géniteurs initiaux == !(l‘m‘I(ESAW
DESPREZ

Choix des géniteurs de haute valeur agronomique

Objectifs:
Variétés a haut potentiel agronomique et provenant de différents obtenteurs
(élargir diversité)

« Variétés porteuses d’une caractéristique particuliere intéressante en sélection
(résistance septoriose pour les RESY, Pchl)

Choix:
AREZZO 2007 RAGT BPS
BAROK 2009 AO BAU, fusa+
FLOKLOR 2011 AO BPD RJ+
LYRIK 2012 AO BPS
RESY18-6 - INRA Septo+
RESY045 - INRA Septo+
APACHE 1998 LG BPS, Fusa+ ‘
- RENAN 1990 AO BAF, Fusa+
Toe 14
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@ FSOV Pyramide Schéma Fusariose

FLORIMOND

DESPREZ

Population HD et Génotypage

* Au total, 950 grains hybrides 8 voies ont été obtenus (500 et
450).

e Apres un tri sur les marqueurs de Fhbl, Fhb5 et Rhtl/2, 221
plantes meres ont été sélectionnées, respectivement 162 et 59
par croisement.

e F1’ utilisées au printemps 2015 pour haplo-diploidisation
(méthode Zea) mais nombreuses plantes souffrant de nécrose |
hybride.

« 520 épis, représentant un total de 19 122 fleurs castrées ont
donné 2202 embryons haploides.

+ 367 plantes régénérées et implantées en serre apres traitement
a la colchicine. Au final, 238 plantes se sont révélées fertiles.

» Extraction d’ADN pour le marquage avec la puce Axiom®
Wheat Breeder's Genotyping Array (35K) ‘

?S@v '

FS@V
@

FLORIMOND

DESPREZ

T—=" SCENCER IMPACT

03 | SUITE DU PROJET

Fs#y

selatory
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@ FSOV Pyramide Suite du prOjet == !UEN(E& IMPACT

FLORIMOND

DESPREZ

Multiplication et Prédictions génomiques

2016-2017 => Multiplication des HD en pépiniéres, premieres observations
phénotypiques

Fin 2016 — début 2017 = Génotypage de 768 lignées rouilles et 238 lignées
fusariose avec la puce Axiom® Wheat Breeder's Genotyping Array.

« Prédiction génomique de la valeur du fonds génétique des individus HD pour
d’autres caractéres que la résistance aux maladies (rendement, rendement
BNI, hauteur, précocité...) et sélection

Récolte 2017 = Echange des meilleurs géniteurs entre les partenaires (5 a 10)

2017-2018 =» Premiére année d’essai des HD (observation rendements réels) et

retour sur expérience possible

)

ooV 17
@ FSOV Pyramide Suite du projet == ![lwlme‘mé
DESPREZ

Communications et partage

= Poster a I'IWGS a Tulln en Autriche du 23 au 28 Avril 2017 ? =
Soumission d’un résumé

13" International
Wheat Genetics
Symposium

« Nouvelle réunion entre les partenaires, début 2019, pour discuter des
résultats obtenus

= Prédictions génomiques
= Comparaison prédictions / rendement réel
= Publications avec résultats expérimentaux...

FS@M 18




FFFFFFF

DESPREZ

Fsy

?S@V

Merci pour votre attention

REMERCIEMENTS

Florimond Desprez INRA GDEC
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* Pierre Devaux
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Julien Magnaudet
Elodie Belmonte
Equipe CPCC

 Equipe LCE » Plate-forme GENTYANE
http:.//gentyane.clermon

t.inra.fr/
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Blé tendre Blé dur Orge Seigle Avoine Triticale Riz Epautre
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Criblage de génes/QTLs de résistance a la septoriose et a la fusariose
du blé tendre

5éme Rencontre Scientifique
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CRIBLAGE DE GENES/QTLS DE RESISTANCE A LA
SEPTORIOSE ET A LA FUSARIOSE DU BLE TENDRE

DUGUE-GOUDEMAND Ellen

FLORIMOND DESPREZ

PARTENAIRES
‘ e -‘_—:_:
‘ @ QFA ER‘A"G‘T nFLANTRESEAEEH \NTERNATIUE A_R\A L_J—S .E%E-:: Im
. DESPREZ TULLN o Institut g végétall “—=" copyce g ppct
PR
:é?
§€ "9
B
INTRODUCTION .
:
_ R
La Septoriose La Fusariose 3
3
¢ Zymoseptoria tritici Fusarium graminearum N
* Espece majeure dans I’lhexagone Espece de fusariose la plus
- Taches sur le feuilage avec problématique
pycnides visibles Epillets €échaudés roses-orangés
* Nuisibilité moyenne de 17g/ha Impacts quantitatif et qualitatif

mais pouvant atteindre 50%

« 18 genes majeurs de résistance
découverts

(>20g/ha, mycotoxines (DON))

Une centaine de QTLs recensés,
mais 3 réellement utilisables/utilisés
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MATERIEL VEGETAL

FSOV 2004: identification de lignées
tolérantes a la septoriose et/ou a la
fusariose

FSOV 2008: certaines lignées ont
déja permis la détection de 3
nouveau genes de résistance a la
septoriose (Stb16q, Stb17, Stb18).

Production de 5 populations HD,
connectées par le méme parent
sensible FD3

Différentes sources de résistance:
CIMMYT, Autriche, Hollande

Populations biparentales possédant
entre 99 et 139 individus

Parent
Résistant5
Bio719 7

Parent

Résistant 1
Bio4036

Pop 08342
N=99

Parent
Pop 08343

N =139

25
Parent

Sensible
FD3

Pop 08344
N=99
Pop 08346
N=111 Parent

Résistant3
A40.22.1.2

Parent
Résistant4
Bio5019

Résistant 2
04CYBHFU

LT0Z Siew €z 1pnag

PHENOTYPAGE - SEPTORIOSE

Stade plantule
PRI en conditions contrblées

Tests sur les 6 parents des
populations (IPO98021, IPO99048,
IPO98050, 1PO98032, IPO98001,
IPO323, 1PO94269, IPO99031,
IPO99032, IPO98113, IPO99042 et
IPO98038) pour choisir I’isolat le
plus discriminant

Phénotypage des 5 populations
en 2 répétitions

+ POP08344:1PO323

« Autres pops: IPO98050

Inoculation au stade premiére
feuille

Stade adulte

Deux lieux (Cappelle et Louville),
deux années (2014 et 2015)

1 répétition, 3 lignes/génotype
Pépinieres irriguée / non-irriguée
Témoins communs

Inoculations
o 2014:1PO323 et IPO98047
» 2015: IPO98050

LT0Z siew €z [pnag
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PHENOTYPAGE - FUSARIOSE

Deux lieux (Cappelle et Tulln),
deux années (2014 et 2015), en
pépinieres irriguées

Deux méthodes d’inoculation:
cannes de mais et pulvérisation
de spores. Application en
fonction de la précocité du
matériel.

Notations multiples de
résistance et analyses DON
effectuées

* Forte pression rouille jaune, limitant

LTOZ Siew €2 1pnag

parfois I’évaluation des autres
maladies

 Notations morphologiques et de

développement (précocité, hauteur)

yelfery

=4

GENOTYPAGE T ANALYSES DE DONNEES

* Génotypage avec la puce SNP Axiom 420K, développée dans le cadre du
projet BREEDWHEAT

« Nettoyage des données de génotypage avec application de filtres
(margueurs monomorphes, taux d’hétérozygotie, ...)

« Cartographie des marqueurs, population par population, avec le logiciel
CARTHAGENE (Givry et al., 2005), puis construction d’une carte consensus
avec BIOMERCATOR (Sosnowski et al., 2012)

« Détection de QTLs

« Par analyse de liaison classique intra-population, avec le package
R/qtl (Broman et al., 2003), suivie d’une méta-analyse avec
BIOMERCATOR

o Par analyse de liaison en populations connectées (inter-pop), avec le
logiciel MCQTL-LD (Jourgon et al., 2005)

« Par génétique d’association, avec un modele mixte multi-locus (MLMM)

LT0Z siew €z [pnag




ANALYSE DES DONNEES PHENOTYPIQUES g
o
c
o
N
w
» Présence importante de rouille jaune, surtout a Cappelle, limitant parfois 3
I’évaluation de la résistance a la septoriose, et parfois a la fusariose. o
S
« Si note de sensibilité a la RJ
sur feuilles / sur épi = 5/9,
alors la résistance a la
septoriose / fusariose n’était
pas évaluée.
= POP 08344 et POP 08346
70
« Les inoculations de septoriose et de 60 G
fusariose ont bien fonctionné, permettant ~  * s
aux populations d’exprimer une gamme  § “
R L. e - T 30
complete de résistance/sensibilité, %
. 20
comparable entre les environnements. " I
0 |J b,
* La pression fusariose était presque trop & @ L,dv éfr
forte & Cappelle en 2014. _ . selaten,
AUDPC fusariose sur épi 8.
a Tulln en 2015 ’;ﬁ
CARTHOGRAPHIE GENETIQUE )
0]
c
o
. ~ N
« Aprés nettoyage des données de ‘g
génotypage, entre 50600 et 73700 Nom!arede ) I?lftance Dlstancemoye{nne 2
. . Chr bins génétique (cM) | (cM) entre bins @
marqueurs conserves par pOpU|at|0n consensus consensus consensus B
(=
1A 143 162.4 1.145 ~
| < . d b d 1B 171 198.8 1.169
. Trayal a pq(tlr es bins de marqueurs 1D 180 2115 1838
(méme position) 2A 247 236.9 0.967
2B 185 184 1
2D 165 216 1.325
« CARTHAGENE: utilisation de 3A 267 266.3 1.005
I’assignation chromosomique  des 3 345 2391 D557
g q 3D 206 316.9 1.554
marqueurs 4A 301 259.3 0.867
4B 1534 418.5 0.23
4D 166 148.6 0.906
5A 331 290.9 0.884
One file - 5B 274 289.1 0.915
CarthaGéne Removing groups
Distance < 30 ch i with igw 2 5D 230 246 1.079
10D > 3 gr?fp unassigned markers 6A 184 305.1 1.676
|} 6B 204 190.4 0.929
Removaroy 6D 156 199.6 1.288
unassigned markers
on several 7A 312 260.6 0.841
| _chromosomes | 7B 267 234.2 0.884
: 7D 213 263.3 1.248

B

.| CarthaGéne | 1 file per Total 6081 5137.5 1.071 o fos
mapping chromosome . %




ANALYSE DE LIAISON POP PAR POP

+  Mise en évidence de 363 QTLs sur ’ensemble des 5 populations (214
caracteres phénotypiqgues)

« Plus faible nombre de QTLs détectés pour la résistance a la septoriose
= faible nombre de notations

e

Pop | Pop | Pop | Pop | Pop %00

ol 08342 08343 | 08344 | 08346 | 08347| T°*?!
Fusariose 15 | 35 [ 25 | 18 | 32 [125
Septoriose 16 | 11 [ o0 7 | 4 | 38
Rouilledaune | 12 | 5 [ 9 [13 [ 7 [ 46 2
Développement | 19 36 24 32 43 | 154 e
Total 62 | 87 | 58 | 70 | 86 | 363 ne

aOoRD

 Méta-analyse: mise en évidence de 103 Méta-QTLs
pour les caracteres de résistance STB/FHB/RJ et de
développement

rar
BRBBN= =SS

== =4~ o115
@

Jldnn,\

rarana
[ L =]

BEBRERE
g

ConsChr2D

LT0¢ srew g Ipnar

ANALYSE EN POPULATIONS CONNECTEES

«  MCQTL utilisé pour une analyse intra-pop et inter-pop

«  Moins de QTLs intra-pop détectés que par analyse classique car les
caracteres analysés doivent avoir été phénotypés sur I’ensemble des
pops

« 59 QTLs inter-populations détectés. Certains QTLs inter-pop n’avaient pas
été mis en évidence en intra-pop = gain de puissance

Pop | Pop | Pop | Pop | Pop | Multi-| Total

TL

Q 08342 | 08343 | 08344 | 08346 | 08347| pop |distincts
Fusariose 6 14 11 9 9 21 50
Septoriose 8 2 0 1 0 1 9

Rouille Jaune 9 3 6 11 7 18 25
Développement| 12 26 15 25 37 19 22

Total 35 45 32 46 53 59 106

« Au total, en combinant les analyses intra-pop et inter-pop, I’analyse a
permis la détection de 106 QTLs distincts

LT0¢ srew gg Ipnar

69



ANALYSE D’ASSOCIATION (MLMM)

*  Mise en évidence de 623 associations marqueur/caractéere
« 397 liés a des caracteres de résistance (STB, FHB, YR)

* Répartition sur I’ensemble du génome

« P-valeurs variant de 1023 & 1048

Septo
Rouille ] e Hw

Fusa bow - .

Dévelop o
pement

i FL-I- T ] 3 ] 3D aa 4D A 5D B4 & ED  TA 78 70

E—

e-3 -4 e-5 a6 e-7 e-8

Chromosomes

p-value

Répartition des QTLs associés aux caracteres
phénotypés a Cappelle en 2014

LTOZ siew gz Ipnar

COMPARAISON

Lien entre QTLs de résistance et QTLs de développement

* La majorité des QTLs de an o P! . !
résistance (FHB, STB) :
colocalise avec des E e
QTLs de développement 2 <1« '; 5
ul alc I e *
» Hauteur = FHB et STB AR BE 2l |3
. o 42.1cM tn2452100 =SS 5] A3 A0
» Précocité = STB | 21212l 151515 |3
] S NEHE AN EE
47.9eM cfn2454737  |I§ B EHEE
« Sur le chromosome 4B, S =172 |
mise en évidence du =B N
2 i S B ) &
géne de nanisme Rhtl 513 g g
— 1 I [
— 1 1 1

e Sur le chromosome 4D,

détection probable du
géne de nanisme Rht2 G pop connendes

(ﬁgure Ci-Contre) QTL détecté par GWAS ®

T 22

All_IFA_2014_F

_FHB_EPILLE
POP47 IFA 2014 _FDK

IFA_2014_HAUTEUR

é

IFA_2014_AUDPC_FHB

LT0¢ srew gg Ipnar




COMPARAISON

QTLs de résistance « pure », détectés par plusieurs méthodes

e 17 QTLs de résistance pure (STB,
FHB, RJ), détectés sur plusieurs
environnements

3 QTLs de résistance a la rouille
jaune sur les chromosomes
2A-2B-6A expliquant une part
importante de la variabilité
(<60%)

* Les QTLs de résistance a FHB et
STB expliguent une part plus
faible de la variabilité

¢« Exemple: QTL de résistance a la
fusariose sur le chromosome
2D. Variabilité expliquée <25%.

2D

128.0 cM

130.5cM

132.6 cM
133.1cM

cfn0645252

cfn1775164

li_AUDPC_FHB

POP44_|FA ZIDM-_DON

POPA4_IFA iOl4_FDK
POP44_CAP_2015_FHB4

POP44_IFA_201.

1
POP44_CAP_2014_AUDPC_FHB

All_CAP_2014_FHB1

IFA_2014_FHB_EPILLET

¢

IFA_2014_FDK

LT0¢ srew g Ipnar

QTL pop par pop
QTL pop connectées
QTL détecté par GWAS

CONCLUSIONS

Nombreux QTLs de résistance détectés
» 209, par analyse de liaison classique
» 84 distincts, par analyse de liaison en populations connectées
» 397 par génétique d’association

« Classement des QTLs en fonction de leur intérét pour la
sélection. Attention particuliere pour les 17 QTLs de résistance
strict, détectés par plusieurs méthodes et dans plusieurs

environnements

« Mise en place de schémas de rétrocroisements assistés par
marqueurs pour transférer les plus intéressants dans du matériel
élite, et ainsi élargir la diversité de résistance utilisable

* Bel exemple de continuité entre projets FSOV (2004, 2008 et

2012)

LT0¢ srew gg Ipnar
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INTEGRATING NEW DIVERSITY TO IMPROVE
YieLp StABiLITY

INDYS

Pascal GIRAUDEAU

‘ PARTENAIRES (N’AB e
CETAC
o

v IRy / /A
V.secoBrA = caussaey B

— 5 semences Lemaire Deffontaines Z um
v F— X Tachtung ist Zukundt

PROJET EN 2 PHASES
o Financé sur 5 ans

o Phase 1 : Création de matériel (2013-2016)
« Création des blés synthétiques
« Back-cross dans matériel élite francais
« Sélection dans descendances

o Phase 2 : Evaluation des lignées sélectionnées
(2017-2018)

o ”%"Kb_
&




QU'EST CE QU'UN BLE SYNTHETIQUE?

Triticum qestivum est une
espece hexaploide (AABBDD)
issu d'un croisement ayant eu
lieu il y a environ 10000 ans

L)
i
[3
=
L
4
1
]
|

!

Blé synthétique = Croisement
d'un blé tétraploide (AABB)
avec Aegilops Tauschii (DD)

DES BLES SYNTHETIQUES, POUR QUOI FAIRE?S

Diversité génétique au niveau du génome D tres
faible

Premieres études des lignées dérivées de blés
synthétigues du Cimmyt montrent une exploration
accrue du sol par les racines résultant en une
meilleure tolérance secheresse e’r une meilleure
absorption de I'azofe _  \\&)




o Diversité génétique au niveau du génome D
tres faible

SNPs from the IWGSC survey sequence initiative

Transcribed fraction | Repetitive fraction |

.‘ | Non-repetitive intergenic fraction I »

Genome Genes Intergenic ISBPs | Total

A 185456 (41.8% 1125496 (42.0% 202465 (41.2%) 1603417 (41.8%)
B 211753 (47.7%) 1309161 (48.9%) 350300 (49.4%) 1 871213 (48.8%)
D 46 892 (10.6%) 245 169 (9.1%) 66 304 (9.4%) 358 365 (9.3%)

Total 444101 (11.6%) 2679816 (69.9%) 700078 (18.5%) 3832995 (100%)

Etienne Paux, INRA

o Apporter de la diversité nouvelle

Polymorphisme sur le chromosome 3D
Synthétiques L
NIAB Vane?es elite

12248

Winfield et al. (2015) Plant biotechnology journal




o Dispersion géographique d’Aegilops tauschii

Clade B

A. tauschii

Synthétiques

Clade A

0z
30 accessions d'Aegilops choisies pour leur apport potentiel de résistance d la
secheresse (site de collecte et données éco-géographiques — analyse FIGS)

Identifier diversité
nouvelle sur
génome D

Blé dur Aegilops
Triticum turgidum X tauschii
durum (DD)
(AA:BB) Poliinisation

Sauvetage d’embryons
Doublement chromosomique

| Blé d'hiver Blé synthétique
i Triticum aestivum (AABBDD)
4 (AABBDD)

Sélection a partir de BC1 F2

Intégration dans

Prebreedin - 0
g programmes elite

CETAC

Caractérisation des lignées
BC1F4 et BC1F5 créées

el ey




CROISEMENTS AVEC SYNTHETIQUES - NECROSE HYBRIDE

o Screening d'un panel de 30 variétés francaises
avant le démarrage du projet

« Toutes montrent un niveau de nécrose supérieur A
Robigus et Paragon &K

« Choix des 2 variétés présentant le moins de symptémes
comme parents récurrents: Expert et Sweet

CROISEMENTS ET BC NIAB

AABB DD EXPERT SWEET | roBIGUS
1 | HOHS01 ENT 405 2014 2015 2014
2 | HOHSO01 WX 895 2014
2 | HOHS01 WX 325 2014
4 | HOHS01 ENT127 2014
5 | HOHS01 JIC 2220007 2014 o SU[’ 3 ans
6 | HOHSO01 ENT 402 2014 2014 2014
7 | ICARDA WX 325 2014 2014 2015 30 H d ff ‘
8 | HOHS01 ENT 242 2014 2014 ° accessions al erenTeS
9 | scuLPTURE WX 224 2015 2014 d ' H i
10 | ARDENTE JIC 2220007 2015 2014 Aegllops TOUSCh”
11 | HOH 501 ENT 088 2015 2014 2015 H =
12 | HOH 501 ENT 404 2015 2014 2014 Uhllsees
13 | HOH 501 ENT 431 2015 2015 2015
14 | HOHSO1 ENT 270 2015 2015 . 20 BC avecCc ChOCUﬁ des 2
15 | HOH 501 ENT 090 2015 2015 2015 ,
16 | HOHSD1 ENT 087 2015 2015 2015 pOreﬂTS reCUrrenTS
17 | HOH 501 ENT 084 2015 2015 2015
18 | HOH 501 ENT 389 2015 2015 2015 H
19 | HOH 501 ENT118 2015 2015 2015 ‘ 26 BC avec ROblgUS
20 | HOHS01 ENT 382 2014 2015

21 HOHS06 ENT 336 2014 . >] 500 descendonces de

22 HOH 501 ENT 077 2014

23 HOH 506 ENT127 2014 plOnTeS BC] F]
24 DAKTER WK 224 2014 2015
25 | HOH 501 ENT 086 2016
26 HOH 501 ENT102 2016 2016 2016
27 | HOH 501 ENT 228 2016 2016
28 HOH 501 ENT 272 2016
29 HOH 501 ENT 383 2016 2016
30 HOH 501 ENT 430 2016
31 HOH 501 ENT141 2016
32 HOH 501 ENTOE0 2016
33 | HOHS501 ENT 302 2016
34 HOH 501 ENTO78 2016




SELECTION DES BC1F2

SECOBRA
Recherches !

K&K

>200 000 plantes F2 au champ réparties sur 3
années (2015, 2016, 2017)

Semées par origine de plante BC1F1
Nécrose hybride
Rouille jaune (Robigus)

Sélection visuelle plante & plante: hauteur,
biomasse, maladies, caractéristiques epi

Récolte de chaque plante en bulk

el fonry

SELECTION DES BC1F3 >

CETAC

En 2016: 4500 lignées BC1F3 repéetees
chacune sur 3 lieux

Notations épiaison, hauteur, sensibilité
maladies, verse

Note de sélection basée sur la taille, le type
d'épi, le niveau de résistance maladies, la
tenue ala verse

Sélection collective: index basé sur les notes
de sélection cenfrées qui privilégie les
variétés sélectionnées sur plusieurs sites

Chaque obtenteur pouvait sélectionner une
vingtaine de « coups de coeur »

340 lignées retenues

el focry




QUELQUES ENSEIGNEMENTS DE LA SELECTION
DES DESCENDANCES DE BLES SYNTHETIQUES

o Diversité générée tres grande! Peu d'individus
combinant de nombreux caractéeres favorables

o Changer son idéotype; ne pas étre trop agressif sur
les taux de sélection I —
o Contre sélectionner les caracteres de
domestication:
« glumes adhérentes/facilité de battage
* Hauteur

o Difficulté a fixer les caracteres

WHAT'S NEXT?S

o Multiplication des BC1F4 et
évaluation maladies 2016-2017

o Evaluation rendement sur 5 sites en
2017-2018

o Génotypage des lignées
sélectionnées avec puce 35K Bristol

o Populations connectées: 1 parent
tétraploide majoritaire et 3 élites
récurrents

o |dentification des zones

chromosomiques favorables issues
des différentes accessions d’'Aegilops

o feer,

®

o 58




MERCI DE VOTRE ATTENTION!
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IDENTIFICATION DE TRAITS DE TOLERANCE A
LA SECHERESSE ET ELABORATION D’OUTILS
D'AIDE A LEUR EVALUATION

Jean-Charles DESWARTE
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IDENTIFICATION DE TRAITS DE TOLERANCE A LA SECHERESSE
ET ELABORATION DES OUTILS D'AIDE A LEUR EVALUATION

Which traits are

Variable water supply - Which traits impact _ .
generates GxE the GXE interaction? fi\é?]l::::tliién
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environments
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Source: Ober and Turner, 2013, HGCA
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- Les variétés ne répondent pas de maniere identique au stress
hydrique

- Le scénario de stress hydrique peut influencer cette interaction

- On peut associer des traits physiologiques simples a ces
réponses

- On peut identifier quelques méthodes utilisables en routine et
a grande échelle pour faciliter le travail de sélection

Hypotheses |
de départ:
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IDENTIFICATION DE TRAITS DE TOLERANCE A LA SECHERESSE
ET ELABORATION DES OUTILS D'AIDE A LEUR EVALUATION

____________________________________________ . ———
 Essais analytiques | Trits, | Essajs multilocaux ! V::::;'Lu I Simulation de SSH
.-)L|en physio. Trait-Rdt 1 Meth°de55 I3 Exploration G*E E—tﬁl—ts—>'-)AnaIyse fréquentielle
:-)Nbreux traits physio. I 1= Corrélation entre traits j&e—— |de SSH (France entiere)
|f|ns ! Retour '-)2 3 traits physio simples ! Représ. du .-)Posmon des essais

|Le Magneraud 14,15 | metG"f:es':Reseau multilocal 12 215 !  réseau |S|muI par bilan hydrique

Représentativité génétique
Faisabilité phénotypage
i Diversité génétique !
IPanel Breedwheat, sec/irrigué |
1> Diversité pour YT et §13C ]
'Greoux 2012, 2013, 2014 1

=

A quels scénarios de stress hydrique font face les blés francais?
2. Existe-t-il de la variabilité génétique pour la réponse du
rendement au stress hydrique?

Quelle valorisation peut-on faire des mesures isotopiques?
Imagerie, drones: quelles mesures, quelles perspectives?

> w

IDENTIFICATION DE TRAITS DE TOLERANCE A LA SECHERESSE
ET ELABORATION DES OUTILS D'AIDE A LEUR EVALUATION

1.A quels scénarios de | "

RESEARCH PAPER

S t r eS S h y d r i q u e fo n t Environment characterization as an aid to wheat

improvement: interpreting genotype—environment
interactions by modelling water-deficit patterns in

face les blés frangais? |wotneasen awtaia

K. Ghenu**, M. Gooper™', G. L. Hommer", K. L. Mathews™*, M. F. Dreccer® and 5. C. Chapman®

Simulation de bilan hydrique sur la
base de cas-types:
- 271 stations méteo
- 1 précocité*date de semis par dép.
- 2valeurs de RU (déc 2 et déc 8) n‘n-'°°-’°°-5°”°°-';:a~;f;§-;:; o o v s n 0
définies a dire d’expert
- 20 années (1997-2016)
- Calcul du ratio ETR/ETM a 16 dates
entre BBCH 30 et BBCH 92

Indice de stress (ETR/ETM)
cpeoepeoopoor

=» >10000 profils de stress hydrique.
Traitement par classification
ascendante hiérarchique
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IDENTIFICATION DE TRAITS DE TOLERANCE A LA SECHERESSE
ET ELABORATION DES OUTILS D'AIDE A LEUR EVALUATION

1.A quels scénarios de
stress hydrique font
face les blés francais?

= 5 groupes différencieés

=» Surtout un gradient de DH total,

mais aussi un effet de cinétique
(groupes C et D)
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2. Existe-t-il de la variabilité génétique pour la
reponse du rendement au stress hydrique?

o 37 essais varietaux entre 2011-
2012 et 2014-2015

e 70 variétés présentes dans >8
essais

* Alimentations hydriques variées

I
wv
w)

-5 Difficile de discriminer les variétés,
2.surtout avec peu d’essais et/ou le
= stress, hydrique-n’est pas le facteur

= limitant principal
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IDENTIFICATION DE TRAITS DE TOLERANCE A LA SECHERESSE
ET ELABORATION DES OUTILS D'AIDE A LEUR EVALUATION

3. Quelle valorisation peut-on faire des mesures

Isotopiques? Gt o e
2 valorisations possibles (8*3C): TN —
ya . .. & vhbla som G, ricwn aestirars 1., )_(ygen isotope ratio of leaf and gra_m n_1ate_r|a_| cPrreIates
° Car aCte r I S a.t I O n d es C O n d I tl O n S fre -l x::::omatal conductance and grain yield in irrigated
de croissance . o s 3 e

=» Sur 2 variétés témoins, dans 16

essais, 3-4 reps (blocs) par essai

e Caractérisation de I'efficience
intrinseque de I'eau

= Sur un panel variétal (70

variétés) , dans 25 essais, sans

répétition

IDENTIFICATION DE TRAITS DE TOLERANCE A LA SECHERESSE
ET ELABORATION DES OUTILS D'AIDE A LEUR EVALUATION

3. Quelle valorisation peut-on faire des mesures
Isotopiques?

» Caractérisation des conditions de croissance
= Caractérisation du milieu par expertise/ mesures + hypotheses/
observations d’enracinement + données météo = bilan hydrique

_
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IDENTIFICATION DE TRAITS DE TOLERANCE A LA SECHERESSE
ET ELABORATION DES OUTILS D'AIDE A LEUR EVALUATION

3. Quelle valorisation peut-on faire des mesures

Isotopiques? s =00
£ 110 ik 2014-MOURMELON =
e Caracteérisation des z T oo
conditions de croissance § o ”‘%'&“ e
e , . o 8 CRENEAUX & 2015 LAVERSINES
= Sur 2 variétés temoins, dans :2, m**‘::g”u oo
16 essais, 3-4 reps (blocs) par E w0 <
essal [ = oo L3 Se—
E © IJ 50 100 1.50 260 250 300
-24 P Déficithydrique de consommation (mm)
- Permet d'utiliser un |nd|cateur 120 PR—
« plante » pour estimer‘le'stress subi |¢ o =
- Permet:de cerner certains milieux e ™
aux comportements atypiques i
. A 1 1 @ _ 80 - m!\mmrmm ~ o i JSIMES
(rgmontees caplllalr_es) , £z, - wgﬁﬂ?(w& A
- Directement sur grains post-récolte g™ |
20 _ g 50 -
-29 -28 -27 -26 -25 -24 -23 E 40 -+ T T T T T T 55? v Al
& 285 -28.0 -27.5 -27.0 -265 -26.0 -25.5 -250 -245 -24.0 §lse
8"C Apache (%) Composition isotopique du carbon (grains & la récolte) (%o)
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3. Quelle valorisation peut-on faire des mesures

Isotopiques? B A

= @Oe 00 of:

o Caractérisation de I'efficience operc (@) hd 05
intrinséque de I'eau §13C ceeonmrce s @)

= Sur un panel variétal (70 variétés) , wor @O O e E:f

e.grain_epi . . . u
fgrain_m2 .. . gi
a.PMG . @ jg:‘;

dans 25 essais, sans répétition

- Diversité génétique hph. iﬁi?
- Prélevement facile, analyse
compliquée (traitement de I'échantillon, |, ™°
labo) 4
- Lien avec rendement / tolérance au £ s
stress peu évident § s
ﬁﬁ 27
- 580: méthode, analyse et EE .
interprétation délicates B %
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IDENTIFICATION DE TRAITS DE TOLERANCE A LA SECHERESSE
ET ELABORATION DES OUTILS D'AIDE A LEUR EVALUATION

4. Imagerie, drones: quelles mesures, quelles
perspectives?

e Suivi de canopée /« stay green »
=>» Par photos numeériques
successives; 9 essais, 35 variétés

é‘@@u e
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- Besoin de retourfréguient (7j.) ~ 0048, , 00  weomm
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4. Imagerie, drones: quelles mesures, quelles
perspectives?

* Imagerie thermique

= Par drone, sur essais Sec/Irrigué, 8
variétes, a 2 dates courant
remplissage

2014 2015

Sec Irrigué

- Neécessité d’expertise v 539 313
- Difficultés de planification 2L,

- Confusion d'effets avec la sénescence Tt ‘
= A réserver a des situations spécifiques i _vars_ 242 SEEOERE 23> | 221

Moyenne 24.1 21.0 24.0 22.1
Min 23.7 20.3 23.2 21.8
Max 24.6 21.9 24.6 22.5 oo ferny
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ET ELABORATION DES OUTILS D'AIDE A LEUR EVALUATION

5. Quelles variables n’ont pas pu étre évaluées
avec succes?

 Durée de remplissage
= Mode opératoire CIMMYT

- Notation difficile et fréquente

» Sucres solubles dans les tiges
= Comparer une approche Teneur vs une approche Quantité

- Analyse codteuse en I'absence de calibration Infrarouge
- Echantillons complexes a obtenir (et perdus)

« Consommation en eau
=>» 8 variétés en situation seche/irriguée, avec sonde a neutron

- Interaction G*E observée
- Mesure longue/compliquée = autres types de capteurs?

IDENTIFICATION DE TRAITS DE TOLERANCE A LA SECHERESSE
ET ELABORATION DES OUTILS D'AIDE A LEUR EVALUATION

Conclusions

 Réponses différenciées au stress hydrique identifiées sur
guelques variétés seulement = besoin de diversifier le cadre
d’étude?

 Typologie des stress hydriques testée, avec mise en valeur de
5 scénarios principaux. L'un des scénarios était trés peu
présent dans le réseau d’essais = il reste a démontrer que la
dynamique du stress est plus informative que son intensité

* OQutils d’aide a la sélection testés:
¢ Composition isotopique du carbone © ®
* Imagerie RGB de suivi de sénescence ©
* Imagerie thermique ®
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OBJECTIFS DU PROJET

o Comprendre les pressions rouille jaune en lien avec le climat
et lesraces de I’'année

o Déployer un réseau d’évaluation :

» Le comportement des variétés vis-a-vis de la rouille jaune varie-t-il
dans I’espace et dans le temps ?

« Intérét de génotypes révélateurs pour détecter les virulences ?

o Valider la méthodologie d’évaluation au champ

« Une notation de I’intensité sur chaque étage foliaire est-elle nécessaire
pour appréhender le comportement au stade adulte ?

* Quel comportement des variétés des essais inoculés ?

« L’analyse du comportement des nouvelles variétés peut-elle
substituer I’intérét des génotypes révélateurs ?

» Le comportement des variétés en Angleterre est-il un bon prédicteur
du comportement des variétés en France et des races présentes ?

selatory
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/=51, Puccinia striiformis f.sp. tritici

. L, Ali et al., 2014
Reproductlon asexuee

Spores dicaryotiques

Croissance systémique
‘ Dispersion a longue distance

@ Relation geéne pour gene
Nombreuses sources de résistance, 71 Yr

PS@V

Comprendre les pressions de
rouille jaune en lien avec le
climat de I'année
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LE CLIMAT : FACTEUR EXPLICATIF DE LA PRESSION ROUILLE JAUNE

o Nombre de générations mensuelles de Pst calculé a
partir de la durée période de latence en fonction de
de Tmoy, Tmin journalieres (Zadoks (1961), Rapilly (1976)

48 stations météorologiques (source : MétéoFrance)

® Stations météorologiques o
sitesc[l)’éessais L]
m Cooperatives ® Unéal &
Obtenteurs . neal
Noriap
Capseine
] ) ° e
®  agrial
i o
[] ®
P ]
o © Tisala . 0
e b l -, ° .,
[ ] ° g n®
] T ']
2 . ® _ Invivo
» L L
[
]
[ ]

LE CLIMAT : FACTEUR EXPLICATIF DE LA PRESSION ROUILLE JAUNE

Campagnes culturales de références 2001- 2013

Nombre de
générations Nord-Ouest France
mensuelles
25
N T LL AL et et
.. b
T TN R
1,5 s N ot s et ~
3 L hd Yo o® [ 4 o S
, \ T eeennnean. e / ."
. N T /7 .
1 N >
° K bl S /
0,5
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LE CLIMAT : FACTEUR EXPLICATIF DE LA PRESSION ROUILLE JAUNE

o 2013 : pression faible

Nombre de Campagne culturale 2012 - 2013
générations Nord-Ouest France

mensuelles
25

1,5 7

! " N 7 %
K ° - i Climat peu propice au s,
05 ° ®e développement de la rouiIIe'._

‘e e jaune °
0

> @ @ @ @ % & © S S & &

9 A N Qo N N

\e ¥ N N N S & w \d N S N

@ o © @ X «
5@9 %O o@
e )] 3 em@mm()] 4 == 20]5 == emoyenne 2001 -2013 ssses min 2001-2013 seeese mcix 2001-2013

Lefevre et al., Phytoma, 2015

LE CLIMAT : FACTEUR EXPLICATIF DE LA PRESSION ROUILLE JAUNE

o 2013 : pression faible
o 2014 : pression exceptionnellement élevée

Nombre de Campagne culturale 2013 - 2014
générations Nord-Ouest France
mensuelles o _ _
o5 Continuité d’un climat propice au
' développement de la rouille jaune
2 o® e oo .
15
1
0,5
0
N @ & @ &2 @ 4\\6‘ @OK" ‘?:\& © & )
\g xO < O(\ (%)
x@ o @ @ X <
%Q,Q %O o@
e P01 3 emm=0]4 e=pe=20]5 == emoyenne 2001 -2013 seeee min 2001-2013 essee max 2001-2013
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Lefevre et al., Phytoma, 2015 #
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LE CLIMAT : FACTEUR EXPLICATIF DE LA PRESSION ROUILLE JAUNE

o 2013 : pression faible
o 2014 : pression exceptionnellement élevée
o 2015 : pression intermeédiaire

Nombre de Campagne culturale 2014 - 2015
générations Nord-OQuest France
mensuelles

25

Discontinuité de développement
de la rouille jaune en février

2

1,5

1

0,5

0

3> @ @ @ @ & & & N S N @
L F & &S S R N
« 3 5° @ NS
5@Q < P
e )] 3 em@mm()] 4 == 20]5 == emoyenne 2001 -2013 ssses min 2001-2013 eesee max 2001-2013 el forny

é"ﬁ
g
Lefevre et al., Phytoma, 2015 #

LE CLIMAT : FACTEUR EXPLICATIF DE LA PRESSION ROUILLE JAUNE

o L’estimation de la période de latence s’avere en premiere
approche, rendre compte des observations de terrain

o Malgré certains mois favorables, c’est la continuité d’un
climat favorable a la rouille jaune qui parait étre
déterminante pour la pression

o L’étude des conditions optimales de développement
adaptée aux nouvelles races de rouille jaune pourrait
améliorer la qualité du modele.

o D’autres facteurs (hygrométrie, vent séchant, etc.) pourront
étre ajoutés au modele.

99



FS@V

Caractérisation des épidémies
Les races de Pst

PATHOTYPAGE (32 LIGNEES DIFFERENTIELLES, 17 YR)

de Vallavieille — Pope et al., Plant Disease 2012

GENOTYPAGE (19 SSR)

Ali et al., BMC rechearch Notes 2011

. Robigus

. Oakley

. Oakley + Yr7

Bl kranich +

B warrior +

. Tulsa

[ Triticale 2006 +
[ ]psts3 +

[ ]Psts2 +

B Autre

o Au début du projet, la race Warrior domine en Europe. ‘

ye el
7
Hovmagller et al., Plant Pathology 2016 %@
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RACES DETECTEES EN FRANCE ET ANGLETERRE 2013 - 2015

Races Fr UK Virulences
Triticale + - -2--678-10 - - - -
Triticale aggressive  + - -2 6 78910 - - - -
Kranich -+ 123-6789 - 172532 - Amb
Warrior 1 + + 123467 -9 - 172532Sp Amb
Warrior - + 4+ 123467-9 -172532Sp -
Warrior Av17 + 123467-9 - -2532S5p
Warrior AvSp + 123467-9 - 172532 -
Variants Warrior Av4 + 123-67-9 -172532Sp
Warrior Av4,Sp + 123-(6)7-9 - 172532 -
Warrior Av4,7 + 123-6)--9 -172532Sp
Warrior Av1,9,17 + 2346 7-- - -2532S5p
Oakley/Soltice + + 12346 --9 -172532 - -
Sterling + 4+ 123467-9 -172532 - -

o Sous le nom de Warrior, différents variants sont identifiés. ‘

fote

EVOLUTION DES RACES DE PsT, 2012-2015

France
Races (%) 100 - 100 -
] Angleterre
80 -1 80
-+ Warrior 1 |60 1 60 A
== Warrior - T
- Autres |40 1 40 1
== Kranich 1
20 1 20 -
Q+ —_— ——_ 0
2012 2013 2014 2015 2012 2013 2014 2015
Années Années

o En Angleterre et en France, nous observons entre 2012 et
2015, une inversion de larace dominante de Warrior 1
vers Warrior -. '
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FREQUENCE DES RACES PAR REGION

N = 95 isolats en 2013

-\
N = 187 isolats en 2014 ) agrosolutions
N = 110 isolats en 2015 ey

=4. 7. N=11.10,15 j
o Pasde régionalisation nette . (= Ty I II _II
. S II ) 7419, 1 N=0.1.2 o

F N=18.8.3

-

{oles

% g

o Lesraces évoluent dans le temps
et dans I’espace.

Races
[ Iwarriorl

B Warrior-
B Triticale
W Oakley, autre

[_JRégions non échantillonnées 0 100 200 etres

N =x,y,z Nbre d’isolats 2013, 2014, 2015 Source : INRA (C.Pope - M.Leconte)

", N=8,325, 18 III _I N
N=1,13.5 ‘W=0.44 ’

selo fe

Sy
kS

Evaluation des résistances de
variétés en pré-inscription
(CTPS1/2) et de variétés récentes

2012-2015
0.
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POSTULATION DES GENES DE RESISTANCE MAJEURS DE VARIETES
PRE/POST INSCRIPTION 2012 — 2015
Effectif

601
401

20

A A A A e
é@& .\&" < *{,;L _\{o < ;\"\ ;\‘\ ;\& \a?\& \;\& é\‘o
oV { ) '\
{09 '\& -\6 *& < \09 6b
© §
&
N L o
Geénes de résistance &

Les tests réalisés au stade plantule, sur 180 variétés inoculées ‘

par 12 races de Pst montrent une majorité de résistantes. }(?%
H §
3
.
ooV

Expérimentations au champ

- Notations (contamination artificielle / naturelle)

- Notations des épis

- Hetérogenéite spatiale (régionale, UK),
temporelle (entre les années du projet)

Importance du suivi

103



# Stations météorologiques .
sites d'essais L]
m Coopératives ® Uneal &

Obtenteurs N
Noriap

®  agrial

ESSAIS MIS EN PLACE T .-: Z...;, '

o Environ 60 essais réalisés sur 3 ans

] Contamination naturelle Contamination artificielle
] France Angleterre France Angleterre

6 7
Nelpnlsli= el diies . (dpts 14, 22, 59, 76, 4 (dpts 28 (x2),35, 59, 60 et 78 4
82 et 91) (x2))

Contamination par la race Warrior, dominante en France depuis 2011+ race Solstice/Oakley

o Classification
» Résistante totale, tous les sites, intensité <3 %
« Moyennement résistante, intensité <15 % ; au moins un site, 23 %
« Moyennement sensible, intensité <40 % ; au moins un site, 215 %
» Sensible, au moins un site, intensité 240 %

UNE NOTATION DE L’INTENSITE DE MALADIE SUR CHAQUE ETAGE
FOLIAIRE EST-ELLE NECESSAIRE POUR APPREHENDER LE
COMPORTEMENT AU STADE ADULTE ?

Intensité F1 (%)

VICTO
100 .
ReR64  RECITAL
80 OAKLEY #TOISONDQR
LAURIER o < ReRr110
60 ¢ FAIRPLAY
ReR22
AMBITION
40 eR138¢ y =0,8171x
* R2=0,92
20
0
0 20 40 60 80 100 Intensité F2 (%)

Site d’InVivo (91) en contamination naturelle, juin 2014

o Les notations d’intensité sur les feuilles F1 et F2 sont fortement
corrélées.

o Ces correlations sont moins importantes avec les étages inférieurs. ..,

&

]
3
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NOTATIONS EPIS

o Les mécanismes de résistance sur épi ne sont pas maitrisés.
Date d’épiaison en lien avec la pression du pathogene ?

Notation épis
(1=absence de

Epi malades (%) Site d'Unisigma symptémes ; 9) Site Florimond Desprez
100 o 9
80 * . 2 7
60 5
.
40 * Y
20 s * 3 L 4 L 4
0 Q‘IQ‘I‘!I I’ o8 0 6666600 6T
1000000000000 0000
130 135 140 145 150 155 160 135 140 145 150 155 160

Date épiaison (j) Date épiaision (j)
o Date épiaison (j) = nombre de jours entre le 1¢' janvier et la date ou 50 % des épis sont au stade épiaison.

Sites obtenteurs, 2015

o Hypotheses : ouverture des glumes, genes de résistance, etc.

LE COMPORTEMENT DES VARIETES VARIE-T-IL DANS L’ESPACE ET
DANS LE TEMPS ?

IMPORTANCE DE L’EFFET SITE EN CONTAMINATION NATURELLE EN FRANCE

Génotypes (%)

100+ B sensible
2
- B Moyennement sensible
80
. Moyennement résistante

60 - B Résistante

40 -

20

0 T T T T T

Agrial Cap-Seine Noriap Triskalia InVivo

Importante interaction génotype X site pour les génotypes révélateurs
(sites de coopératives francaises) en 2014.

o Le niveau de symptdomes de certains génotypes L
réveélateurs differe selon les sites. Ef g
B
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LE COMPORTEMENT DES VARIETES VARIE-T-IL DANS L’ESPACE ET
DANS LE TEMPS ?

IMPORTANCE DE L’EFFET ANNEE EN CONTAMINATION NATURELLE EN FRANCE

En 2014, année a forte nuisibilité,
forte intensité d’attaque,

Hiérarchie inversée entre les
2014 et les deux autres années

contrairement a 2015. du projet
100
80
Intensité
de 60
maladie 49 ——2013
(0/0) -m—-2014
20 —tr=2015
2 P e ™~ - N
» 9 o N D D LD A A D
§FSFSES & & EQ ‘,,9*@? & &S
<O AN & > A~ G5 & S
P s FfFTEESr s S§E
& S & A Qs & & NS P A
&% 7 Y& 3 $ &
—
§ o £ ¢ S

o Classement d’intensité de maladie entre les génotypes révélateurs selon

Ve Ve . . \o farr,
les années : évolution des virulences f’f
B
’ =%
IMPORTANCE DE L’EFFET ANNEE*EFFET SITE
o Pour Rubisko, seul I’effet site est présent entre les 2 années du projet
Relation entre les intensités observées en 2014 et 2015.
Intensité © génotypes revelateurs - 5 lieux - Contamination naturelle
2015 (%) eInVivo ¢ Agrial mTriskalia 4 CapSeine = Noriap
100
TOIl OR
90 / |
80 L 4
70 e TOISONDOR
o0 / ® TOISO‘NDOR
/ ReR22
50 TOTSONDOR TOISONDOR #
40 KRANICH m / ReR22
30
KRANICH CRUBISKO 2~ ReR22 CAMP REMY
20 ReR22 . ¢
T / CAMP REMY KRANICH
- CAMP REMY KRANICH
= L
0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100
Intensité 2014 (%) ol iahy
Sy
H
B
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IMPORTANCE DE L’EFFET ANNEE*EFFET SITE

o Pour Rubisko, seul I’effet site est présent entre les deux années du projet

o Pour ReR22, la pression plus forte en 2014 a engendré des symptomes
plus importants en 2014 qu’en 2015.

Relation entre les intensités observées en 2014 et 2015.

Intensité 5 génotypes révélateurs - 5 lieux - Contamination naturelle

2015 (%) ®InVivo ¢ Agrial MTriskalia 4 CapSeine m Noriap
100
90 / |
80 .
= — TOISONDOR
/ e! TOISONDOR

. / o ReR22

50 TOISONDOR TOISONDOR A -
ReR22

20 KRANICH n / A

70

A /
30 ReR22
KRANICH RUBISKO e CAMP REMY
20 u “ReR22 g *
T CAMP REMY Y “KRANICH
N o
<> A CAMP REMY KRAEICH
0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

Intensité 2014 (%)

IMPORTANCE DE L’EFFET ANNEE*EFFET SITE

o Pour Kranich, les réponses sont différenciées selon les sites :

« Surle site de Capseine (76) et InVivo (91), intensité plus forte en 2015, alors que la
pression maladie était moins importante.

Relation entre les intensités observées en 2014 et 2015.
5 génotypes réveélateurs - 5 lieux - Contamination naturelle
Intensité
2015 (%)
100

/TOBOWJOR

90 / ]

80 *
70 - / TOISONDOR

ReR2Z22
/ ® TOISONDOR
60 / [ ] ReR22
50 TOISONDOR -~ .

. ! UIbUINL)UR / N ReR22
40 @

A

3 -
&RANICH RUBISKOZ ReR22 CAMP REMY
V.

—ReR22.-—p

20 u &>
T / CAMP REMY A KRANICH
10 *
@ A CAMP REMY KRANICH
=

0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

Intensité 2014 (%)

e InVivo ¢ Agrial mTriskalia 4 CapSeine m Noriap

selatory

o servie
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IMPORTANCE DE L’EFFET ANNEE*EFFET SITE

o Pour Kranich, les réponses sont différenciées selon les sites :

o Surle site d’Agrial (14) et de Triskalia (29), les infestations ont été plus importantes
en 2014, en lien avec la pression maladie.

Relation entre les intensités observées en 2014 et 2015.
5 génotypes réveélateurs - 5 lieux - Contamination naturelle

Intensité

®InVivo ¢ Agrial ETriskalia A CapSeine = Noria
2045 () ; i i

}BQN‘DOR
90 / =
% / ¢
20 = TOISONDOR
e
TOISONDOR
60 / ( ]
/ ® ReR22
50 TOISONDOR TOISONDOR = u
== / A ReR22
40 KRANICH m
KRANICH D GUBISKVD ReR22 CAMP REMY
20 < m —ReR22.
¢ / CAMP REMY A . aKRANICDH
L —
-e—CAMP R A CAMP REMY S«eanicH
RUBI] -
0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

Intensité 2014 (%)

IMPORTANCE DE L’EFFET ANNEE*EFFET SITE
LIEN AVEC LES RACES PRESENTES SUR LE SITE

o En 2014, sur les sites ou Kranich ou Camp Rémy (dans une moindre
mesure) étaient les plus fortement touchées, Warrior 1 était présente
(Triskalia). A I’inverse, elle était absente sur le site InVivo.

Coopératives 2013 2014 2015
Warriorl  Warrior- Warriorl  Warrior- Warriorl  Warrior-
Agrial 6 3 2 8 - -
Cap-Seine - 3 1 13 5 13
InVivo 1 - - 10 3 10
Triskalia 3 4 5 4 - -
Noriap - - 1 - -

Races de Pst isolées a partir d’échantillons de coopératives frangaises en 2013, 2014, 2015,
déterminées par pathotypage et génotypage

o D’autres races non identifiées ?
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EN CONTAMINATION ARTIFICIELLE

o 7 essais obtenteurs en conditions contaminées

o Lesréponses variétales en conditions contaminées et naturelles
sont dans I’ensemble similaire malgré une intensité de maladie
plus forte sur les sites contaminés.

Génotypes (%)

100 - | -
80 | 16
| 25
60 | 28 [ sensible

B Moyennement sensible
20 |

15
Moyennement résistante
16 1 B Résistante
L

Génotypes révélateurs Inscriptions récentes

27

40 |

Conditions Conditions Conditions Conditions
naturelles contaminées naturelles contaminées R
(dispositifs 2015) 5?6

EN CONTAMINATION ARTIFICIELLE

Spearman Correlation Coefficients, N = 20

Limagrain RAGT|NRA RenneleIorimond D|Unisigma |Agri0btenti4
Fay Limagrain
o Les mémes souches
H 2 RAGT 0,88963
Inoculées 0000
INRA Rennes
0,0000
Florimond Desprez 0,85610
. 0,0000 0,0000
o Des CoeffICIentS de Unisigma 0,91134 0,86642 0,88116
0,0000 0,0000

corrélation entre sites
globalement élevés

AgriObtentions

0,70765
0,0005

Syngenta

Coefficient de corrélation de Spearman et p-value associées pour I’intensité de
maladie pour les génotypes révélateurs (N=20) sur les sites des obtenteurs.

MENNERNREESEAN o Mais des différences de réponse

LAURIER 80 75 entre génotypes révélateurs...
KRANICH 55 0.1 o ... ce quisuggere des
FRUCTIDOR 25 0 contaminations naturelles
MUSIK 55 75 ol iy

Intensité de rouille jaune (%) sur 2 sites en contamination § 5
3

artificielle en 2014 pour 4 variétés.
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FS@V

Evaluation des résistances de
variétés en Angleterre

yelfery

IMPORTANCE DE L’EFFET ANNEE
EN ANGLETERRE EN CONDITION NATURELLE

o La hiérarchie des intensités de maladie entre années est
egalement différente selon les variétés (ex : Audace, Récital).

Intensité moyenne
de maladie

(%) 80,0

70,0

60,0

50,0

40,0

30,0

-=- 2014
2015

20,0 14

10,0 -

0,0

AREZZO

ARMADA
ASCOTT

ALLEZ-Y
AMBITION
APACHE
ATOUPIC
AUDACE
BERMUDE
CAMP REMY
FLUOR
FOLKLOR
GRANAMAX
KARILLON
LAURIER
LAVOISIER

I selatory

i,

sur 4 sites de coopératives s :
Variété e
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COMPARAISON DES NOTATIONS EN ANGLETERRE ET EN FRANCE EN

2014 EN CONDITIONS NATURELLES
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COMPARAISON DES NOTATIONS EN ANGLETERRE ET EN FRANCE EN
2015 EN CONDITIONS NATURELLES
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RACES PRESENTES EN ANGLETERRE EN
CONDITION NATURELLE

o Plusieurs races en Angleterre, dont certaines présentes en

France
Races Fr UK Virulences

Triticale + - -2--678-10 - - - - -

Triticale aggressive  + - -2--678910 - - - - -
Kranich -+ 123-6789 -172532 - Amb
Warrior 1 + o+ 123467-9 -172532Sp Amb

Warrior - + o+ 123467-9 -172532Sp -

Warrior Av17 + - 123467-9 - 2532Sp -

Warrior Avsp + 123467-9 -172532 - -

Variants| Warrior Av4 + 123-67-9 -172532Sp -

Warrior Av4,sp + 123 -'(6)7 -9 -172532 - -

Warrior Av4,7 + 123 - '(6) - -9 -172532Sp -

Warrior Av1,9,17 + -23467-- - -2532Sp -

Oakley/Soltice + 12346 --9 -172532 - -

Sterling + 123467-9 -172532 - -

o Corrélation entre les observations dans les 2 pays, I’'intérét serait
d’inoculer en UK une race non détectée en F.

PS@V

Recherche de résistance durable
Population Nogent x Soissons
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POPULATION SOISSONS X NOGENT

DISTRIBUTION DES CLASSES DE RESISTANCE (% SURFACE SPORULANTE)

FIN EPIAISON, INRA DE VERSAILLES, 2013

30

N
o

Nombre de lignées
(==Y
o

Classes de résistance (%)

2 races

B Warrior 1
mOrnicar

QTLS DE RESISTANCE ADULTE CHEZ SOISSONS

PHENOTYPAGE, GENOTYPAGE DE LA POPULATION NOGENT X SOISSONS

206 lignées SSD
960 SNP

T

X i

2 : /‘f’,
o

,. 0

Yr3

o 5QTL identifiés :

5QTLs

 QITL 2Aa, 2ADb, 2B, 6D efficaces pour les 2 souches (Ornicar, Watrriorl)

» QTL 7B spécifigue de la souche Warriorl

L. Duchalais
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Conclusions

selaer

CONCLUSIONS

o Larouille jaune évolue de maniéere rapide et son suivi est

complexe. Des réponses variétales en certains sites ne sont pas
comprises.

o Pour appréhender au mieux I’évolution de Pst et |les relations
pathogene - plante héte, il est nécessaire de maintenir
« Une interaction forte entre recherche, sélection et développement
« Un travail en réseau a I’échelle nationale et internationale

o Des genes de résistance durable ont été identifiés vis-a-vis de la
race Warrior et constitue des leviers de lutte
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FS@V

Rouille jaune
Eten 2017 ?

DISTRIBUTION DES RACES DE PST EN 2016

Spectre de virulences

[l New-2016

N NN NN
w

[]PstS3+v2 V25 -
S [ ]Hereford -
- —> [ Triticale 2006 -

- —>[]Triticale 2015 -
.Tulsa - -

e UAl_3 - —> [ Kranich
. —> @ warrior 1
—> [ ] warrior -

[ Oakley/Soltice

[l Cakley + V7

. autre

=
NN NN
W W W W W W
RN N A~ b

[B=N

[ Triticale 2016 - - - -

' '
O O O O O O 0O OO 0O OO o O

789 - -2532Sp -
78- - -25 - - -
78- - -2532 - -
78-10 - - - -
789 - - - - -
-8 - - - - - - -
- - - - -2532 - -
89 - 172532 - Amb
-9 - 172532Sp Amb
-9 -172532Sp -
- -9 -172532 -
7-9 -172532 -

”‘P
GRRC, 2016 /

B
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UN HIVER 2017 SUFFISAMMENT RIGOUREUX POUR LIMITER LE
DEVELOPPEMENT DE LA ROUILLE JAUNE ?

Nombre de générations mensuelles théoriques pour les
campagnes culturales 2013, 2014, 2015 et 2017
Région Nord Ouest

2,5

Nombre de générations mensuelles

3 agrosolutions

Club$H

Recherches céréales

g1 Obtentions
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EFonds de Soutien a L'Obtention Véﬂéta/éa

GOGOBOLHE

Blé tendre Blé dur Orge Seigle Avoine Triticale Riz Epauire

FSOV 2012 P — TAUSCHII

Valorisation de nouveaux génes de résistance et de qualité issus
d’aegilops tauschii

5éme Rencontre Scientifique

Jeudi 23 Mars 2017
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Fsov

DUCHALAIS Laure

PARTENAIRES: ’

J
‘ -
GIE RGC~~
- GIERGC

Recherches
I Genctigues € erdales

. - UNISIGMA ﬁ U_NISIGMA

_INRA GDEC e

- INRA APBV === I NQA

- SCIENCE & IMPACT

VALORISATION DE NOUVEAUX GENES
DE RESISTANCE ET DE QUALITE I1SSUS
D’AEGILOPS TAUSCHII

JEUDI 23 MARS 2017

CONTEXTES ET OBJECTIFS

Politique de Importanc_e_ 9'9
diminution des la variabilité

intrants et génetique et
Résistance aux exploitation du

maladies genome D

Stratégie AB-OTL
développée par
Tanksley et al.
(1996)

DOUBLE OBJECTIF DE CE PROJET

o Recherche de QTL de caracteres de résistance et de qualité

o Création de nouveaux géniteurs d’'intérét agronomiques avec de
nouvelles caractéristiques dues a la variabilité du génome D

&
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MATERIEL ET METHODES

6 populations AB-QTL

Evaluation Rouille Jaune (RJ), Rouille Brune
Année 1 (RB) et Septoriose (ST) de chaque population
sur 3 lieux différents sans répétition

Sélection des 3 populations les plus

prometteuses pour I'identification de QTL de
résistance

Evaluation Rouille Parcelle de 3m?2 sur Sélection de 100
, Jaune (RJ), Rouille un lieu pour individus par population
Année 2 Brune (RB) et réalisation de tests S a passer au Mixographe
Septoriose (ST) de de qualité: PS, pour connaitre les
chaque population PMG, GPC, SDS, caractéristiques
sur 2 lieux différents dureté, humidité rhéologiques de la pate

/maladie

Sélection de 12 lignées par
Recherche de @il de population constituant un pool de
resistance et de gualite géniteurs potentiels

= Evaluation Rendement et qualité (Test
Annee 3 BIPEA + électrophoreses des gluténines
FPM et HPM) dans un réseau d’essai
multilocal en condition traitée fongicide et
BNI (Bas Niveau d’Intrants)

ldentification de

poetentiels geniteurs

SELECTION DES 3 POPULATIONS LES PLUS PROMETTEUSES (ANNEE 1)

26ESWYT80790/3*BOLOGNA JOY 87/3*SOISSONS

o Chaque population a été .
implantée dans 3 sites

différents en 2 lignes de © v
pépiniere sans répétition o »
«1 lieu inoculé Rouille Jaune (RJ) S s e s e . e et s e
1 lieu inoculé Rouille Brune (RB) JOY 80/3*SOISSONS ME11Q03-36/*3AUBUSSON
1 lieu en contamination .
naturelle pour la Septoriose N
o 2 ou 3 notes globales |
réalisées sur chaque site en o0 T

i - L SYNTH89/3*ALTIGO SYNTH89/3*AUBUSSON
fonction de I’intensité des  » S

différentes pressions “
maladies

- Calculs d’AUDPC B

f ~ &

o Notations de précocité, Distribution des AUDPC 2012/2013 maladies des 6 populations de départ
hauteur et homogénéité

= RJ- Mons (63) = RB— Mons (63)
= RJ- Cappelle en Pévele (59) = Septoriose
= RB — Louville la Chenard (28)

150 264 Individus 273 Individus

selatory

o servie
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MATERIEL ET METHODES
RECHERCHE DE QTL DE RESISTANCE ET DE QUALITE (ANNEE 2)

Phénotypage « Résistance »

o 2 sites par maladie sur la campagne 2014
+ Inoculation avec les races Oakley et Warrior-1 pour les sites RJ
» Inoculation avec les races BT0O6M136, BT10M217-1 et BTO6M40 pour les sites RB
+ En conditions naturelles pour les sites ST

o Semis de 2 lignes de pépinieres par génotype sans répétition

o Caracteres mesurés : précocité + note globale variant de 1 & 9 sauf sur le lieu de
Rennes ou la septoriose a été notée sur les 2 premiers étages foliaires

o Calculs d’AUDPC

y_{m“\ﬂ Phenotypage « Qualité »

e Rennes +% Smvile o Semis en une parcelle de 3m?2 par génotype sur
eLLC
le site d’Orgerus - Production d’échantillons et
+ Mons de semences

o Tests « qualité » réalisés a I'INRA de CF

o PS, PMG, GPC, SDS, dureté

o Mixographe > affaiblissement de la pate et prédiction
duw

MATERIEL ET METHODES

RECHERCHE DE QTL DE RESISTANCE ET DE QUALITE (ANNEE 2)
Génotypage

Prélevement de 5 jeunes feuilles de plantes BC2F6 par génotype

Extraction d’ADN et génotypage a I’aide de 960 SNP développés dans le
cadre du projet DIGITAL par la plateforme Gentyane

Analyse des données
Données de phénotypage nettoyées par suppression des points aberrants

Données de génotypage nettoyées par délétion des marqueurs
monomorphes et des marqueurs et individus présentant un taux
d’hétérozygotie et/ou un taux de données manquantes supérieur a 20%

Utilisation du logiciel MapDisto v2.0 pour la construction des cartes
génétiques

Analyse QTL effectuée avec le logiciel WIinQTL cartographer par
Composite Interval Mapping

Méta-analyse manuelle
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MATERIEL ET METHODES
IDENTIFICATION DE POTENTIELS GENITEURS (ANNEE 3)

o 12 lignées retenues par population grace aux phénotypages
« Maladies » et « Qualité » > Caractérisation plus fine

Caractérisation agronomique
?x /(C;\’\\\ o 2réseaux d’essais mis en place
— ¢ Froissy
iy Orgerus

o Témoins CTPS et parents récurrents inclus
ePacé  ® 4 Orsonville

euC o 2 modalités par site
Traitée fongicide sans répétition

BNI en 2 répétitions (Réduction de I'apport
azoté et du nombre de fongicide + Absence
de régulateur)

o Divers caractéeres notés (épiaison, hauteur,
maladies, verse, rendement et PS)

¢ Joze

Caractérisation de leur qualité

o Alvéographe de Chopin
o Test de panification BIPEA
o Détermination des gluténines de HPM et de FPM

RESULTATS
RECHERCHE DE QTL DE RESISTANCE ET DE QUALITE

Analyse des données phénotypiques

Phénotypage Maladies
o Tres forte pression RJ en 2014 o Peu voire pas de corrélations
« Trés bonne discrimination du matériel pour observées entre maladies et

laRJ
. Difficulté a évaluer la RB méme dans les caracteres morphologiques

essais inoculés
o Bonne corrélation entre
environnements pour les maladies
« Distributions observées en 2013 confirmées

en 2014
215 5
R Q Q 7 =]
Caractére 81| 35 RJ RB ST 90
ro) © o9
| T S
= T
Saz
Année 2013 2014 2013 2014 2013 2014 ) g (o4
T2
S
— — —_ o870
2 9 s < 5} L0 3|5
moyenne| o || 2| 2| 2| T| 35| 2| |2 2|2|5|2|5|5|8|5|E8
Lieu 5| 2/5/3|8|2/"|&8|5|3|&8|2/"|85|5/c| |8
= = = = = = [0} Z =
s S|l=l s 2| 9 3 5|2l elé& =
o O o o| O =
JOY87/3*SOISSONS 1 1 1111123 ([41]15]1 11215 21216 28
SYNTH89/3*ALTIGO 1 1 1 1121314114 111 211 21419 27
26ESWT80790/3*BOLOGNA | 1 1 1 1 3[4 |11)1]1 112]|6 1]12|3]|8 27

Nombre de Variables utilisées pour la détection de QTL de résistance
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RESULTATS
RECHERCHE DE QTL DE RESISTANCE ET DE QUALITE

Analyse des données phénotypiques

Phénotypage qualité

o1 seul lieu et une seule répétition
- Résultats a prendre avec précaution

oTrés grande variabilité au sein des 3 populations pour I’ensemble
des caracteres étudiés

90 Altigo  —— Bologna
80 ~ Soissons Vg
70

60 Y
50
40
30
20
10
0

50-125 125-200 200-275 275-350 350-425 425-500 500-575

mJOY 87/3*SOISSONS mSYNTH89/3*ALTIGO m26ESWT80790/3*BOLOGNA

Distribution du caractere W dans les 3 populations

RESULTATS
RECHERCHE DE QTL DE RESISTANCE ET DE

Cartographie génétique

o Apres nettoyage des données
- JOY87/3*SOISSONS: 273 individus et 350 SNP
o SYNTH89/3*ALTIGO: 162 individus et 493 SNP
. 26ESWT80790/3*BOLOGNA: 254 individus et 302 SNP

o Totalité des marqueurs cartographiés
« Al’exception d’un seul chez 26ESWT80790/3*BOLOGNA

46

273 individus

162 individus

Distribution des SNP au sein des 3 populations
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RESULTATS
RECHERCHE DE OTL DE RESISTANCE ET DE

Cartographie génétique

o Couvertures génétigues o Répartition des marqueurs
» JOY87/3*SOISSONS : 836 cM » Moins de marqueurs polymorphes
¢ SYNTH89/3*ALTIGO : 1 145 cM sur le génome D
* 26ESWT80790/3*BOLOGNA : 645 cM « Absence de marqueurs sur le 4D

dans 2 populations

o Densité de marqueurs
* Un marqueurs tous les 2,1 a 2,4 cM

60

50

40

30

20

| [ |
AR Al AR

1A 1B 1D 2A 2B 2D 3A 3B 3D 4A 4B 4D 5A 5B 5D 6A 6B 6D 7A 7B 7D
= JOY87/3*SOISSONS B SYNTH89/3*ALTIGO 1 26ESWT80790/3*BOLOGNA

Nombre de Margueurs cartographiés par chromosome et par population

RESULTATS
RECHERCHE DE QTL DE RESISTANCE ET DE QUALITE

Analyse de liaison

70

o QTL de résistance
o 224 QTL de résistance identifiés

e 12 régions chromosomiques
stables selon les environnements
et non liées a la précocité ou a la
hauteur

Nombre de QTL de résistance détectés par population,

par sous-génome et par caractére

W 26ESWT80790/3*BOLOGNA  ®SYNTH89/3*ALTIGO  mJOY87/3*SOISSONS

o QTL de qualité

e 47 QTL de qualité et de
caracteres technologiques

O B N W b~ OO O N ©

(R I SR . N S S S SR I
& X o@‘ &P EL S & W P S
3

‘ A

Nombre de QTL de qualité détectés par population et par caractére
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RESULTATS

RECHERCHE DE QTL DE RESISTANCE ET DE QUALITE

Méta analyse

QTL de résistance

0o

RJ_AUDPC_FD_2014

5 QTL candidats pour une utilisationen o
Sélection Assistée par Marqueurs

QTL de qualitée

v 3 QTL de résistance a la RJ sur les v
chromosomes 2A, 2B (QTL tous deux également
identifiés dans le cadre du FSOV 2012 O) et 6B

BE Y

240

180
160
140
120
100

Count
Outliers

Avg

S

1 QTL de résistance a la ST sur le

chromosome 5B

~

1 QTL de résistance a la RB sur le

chromosome 1D

QrL2A +
26 15

[] o
158,922

QTL 2A RJ

RJ_AUDPC_FD_2014

Count
Outliers
Avg

QrL 2B - QTL2B +
26 201

o
124,596
QTL 2B RJ

75.6517

Exemples d’expression des QTL 2A et 2B de résistance

a la rouille jaune dans leur population de détection

5 QTL candidats pour une utilisation
en Sélection Assistée par Marqueurs

1 QTL expliquant 46% de la dureté,
23% du SDS et 10% du W prédit sur
le chromosome 5D (cohérent avec
la localisation du géne Ha)

3 QTL présents sur 2 populations
(pour le SDS sur le 6A, pour le mtxi
du mixographe sur le 5B, pour le W
prédit sur le 3A)

1 QTL présent sur les 3 populations
pour la mpt du mixographe sur le

1D

RESULTATS — IDENTIFICATION DE POTENTIELS GENITEURS

Potentiel agronomique

Rdt BNI en % des témoins

ABLVH148 |
x .[Au\mun
110
105 .
ABLVHI18
100 .._
ABLVABE |
ABLVHOO | asvmona Lx x
95
x 7@ o ==
ABFLDANZ . @lx im x ABLVHITZ x
90 [Awsiiaisi | i f_;:} e % T Atriosas |
|Ammllﬂ?_‘vil_\h : @ .W\ 5{\ [Amsuocs |
i @ @ 3% (Eml * w——_ —
[2anzii] *.;-‘|.nnmw&_ N B - ABIYNGITI ."6‘7, T g
Y . I i s [Assei )
AsivnGEs| [CI24ESWIB0790/ 5 BOLOGNA
Bologna S| AT x BT SOSONS
. EsyNTHES 3 ALTIGO
(hamoas shope by
20 [ Apiviings | . Réseau d'Ex... v +
® [ iio ] #
L}
75 80 85 70 75 100 105
Rdt traité en % des témoins

Rendement en condition traitée vs Rendement en condition BNI

Amélioration nette du rendement en condition BNI par rapport aux parents
récurrents et méme aux témoins CTPS pour quelques lignées issues d’Altigo

Ameélioration plus mitigée du rendement en condition traitée

Seules certaines lignées issues de la population SYNTH89/*3ALTIGO présentent des
rendements équivalents ou supérieures a Altigo et une seule supérieure aux témoins CTP

E \c fo

38
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RESULTATS — IDENTIFICATION DE POTENTIELS GENITEURS

Potentiel Qualité

Az

c 240
0
—
o
o
=
5
220
< ' T ¢ .
[:] Bologna R [amnpier] (5
3 x * o
L
[+] Color by:
= 200 x s Population = +
[ssioaes) I—m_wEn_-:T [ 24ESWTBI7/ T BOLOGNA
W10Y87/ 3 SOISSONS
ElsyYNTHES 3* ALNGO
Htémains

180 ummm"_ Shape by
[ ] Réseau d'ex... v + ~
Al'"lt.lﬂ\

P b3l
L L}

n 1.5 12 12.5 13 135

GPC
Note de panification et teneur en protéines

Notes de panification des lignées BC2 en général équivalentes
voire meilleures que les parents récurrents

Introgression des genes de lignées exotiques dans le fond élite
ne semble pas avoir altéré la qualité des pates et de panification

CONCLUSIONS ET PERSPECTIVES

Cing QTL intéressants liés a des résistances aux maladies ont pu
étre identifiés, dont 2 avaient également été identifiés dans le
projet FSOV 2012 O

> Parmi les 36 potentiels géniteurs, une lignée, ABFLD127, possede
ces 5 QTL de résistance

Cing QTL intéressants liés a la qualité ont pu étre identifiés dont
un en cohérence avec la localisation du géene Ha

Mise en évidence de lignées pouvant égaler les témoins CTPS
du moment avec un réel gain sur la résistance a une ou
plusieurs maladies du feuillage sans altération de leur qualité
de pate et de panification

— Identification de lignées

rapidement exploitables dans nos programmes de
sélection en s’appuyant sur la SAM
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EFonds de Soutien a L'Obtention Véﬂéta,ée

GGOBOOLHE

Blé tendre Blé dur Orge Seigle Avoine Triticale Riz Epautre

FSOV 2012 Q — ROUILLE BRUNE

Résistance durable a la rouille brune du blé : production d’un panel de
QTL cartographiés et diversifiés

5éme Rencontre Scientifique

Jeudi 23 Mars 2017
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RESISTANCE DURABLE A LA ROUILLE BRUNE DU
BLE : PRODUCTION D’UN PANEL DE QTL

CARTOGRAPHIES ET DIVERSIFIES

fl

— 4

GOYEAU Henriette = INRA
PARTENAIRES

~= SCIENCE & IMPACT
e (f
GIE RECHERCHES GENETIQUES CEREALES Club 5 Club S~
CETAC

Centre d’Etudes Technique pour I'Amélioration des Céréales
. . P C.E.T.A.C.
Arvalis-Institut du Végetal

Institut du végéral

- aglﬂ'dah
&
INRA UMR BIOGER-Grignon et IGEPP-Le Rheu ARVALIS %6

RISQUE ROUILLE BRUNE : CLIMATIQUE

ARVALTFS

Institut du végétal

2007

2014 2015

Niveau de gravité de larouille brune ces 12 dernieres années :

2003 7T 2004 — 2005 2006-— 2007 T7T 2008{ 2009! 2010V
2011 — 2012 7T 2013 — 2014 7T 2015 T
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SENSIBILITE A LA ROUILLE BRUNE DES 10 VARIETES
LES PLUS CULTIVEES

% de la surface cultivée en blé
60 Notes GEVES

50

Trés Résistant

40 -

30 -

Trés Sensible

2011 2012 2013 2014 2015 2016

as\u'd

onserv

DURABILITE DE LA RESISTANCE

Résistance spécifique génes Lr

A durabilité

Résistance quantitative QTLs

Durabilité?
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FSOV 2004, 2008 :

IDENTIFIER DES SOURCES DE RESISTANCE DIVERSIFIEES
PREPARER LES POPULATIONS DE CARTOGRAPHIE

FSOV 2004 Phénotypage au champ
Production de F1 en année 3
FSOV 2008 P1 (Latence) P4 (Efficacité
P2 (Efficacité d’infection) d’infection,
Parents P3 (Efficacité d’infection, Sporulation)
Résistants Sporulation)

2009 (annéel)
2010 (année 2)
2011 (année 3)

2012 (année 4)

Populations SSD
F3 etF4
F5

F6
Pré-phénotypage F5 (2 lieux/pop)

F7
Phénotypage en F6 (3 lieux/pop)

Populations HD
Création HD
Multiplication HD

Multiplication HD
Pré-phénotypage (1 lieu)

Phénotypage (3 lieux)

yelfery

o8,
H

AXES DU PROGRAMME FSOV 2012

- Cartographie de QTLs de résistance a la rouille
brune a partir des 4 populations FSOV 2008

- Elargissement du panel de sources de
résistance (populations 5 et 6).

- Actualisation des connaissances et
meéthodologies pour le phénotypage de la
résistance quantitative a la rouille brune (veille
épidémiologique)
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POPULATIONS DE CARTOGRAPHIE QTLS

o 6 populations biparentales de blé

tendre

» 6 parents ayant des niveaux de
résistances différents ( dont parent

6 résistance totale)

»2 parents sensibles :
»Ecrin (commun a 5 populations)

» Chinese-Spring

Pourcentage de maladie causée par la rouille

brune pour différentes variétés de blé tendre

% maladie (RALTDERC)

T A

5 4 2 1 3 =

'

Y N Y W W

Populations Type Effectif Génotypage Phénotypage Cartographie
POP 1 SSD F7 180 Puce SNP 90k 2013
POP 2 SSD F7 115 Puce SNP 90k 2013
Commune
POP 3 SSD F7 124 Puce SNP 90k 2013
POP 4 HD 142 Puce SNP 90k 2012
POP 5 HD 98 Puce SNP 90k 2015 Séparée
POP 6 SSD F6 298 Puce SNP 420k 2015 Séparée

POPULATIONS DE CARTOGRAPHIE QTLS

CARTE CONSENSUS DES POPULATIONS POP1,

POP 2, POP 3 ET POP 4

o 14686 marqueurs
cartographiés (2157 bins)

POPS5 ET POP 6

o Population 5

Comparaison ordonnancement des margueurs de la carte consensus

(consensus Wang et al. 2014 vs consensus Berton 2015)

non intégrée

« Chr 2A/5A et 5B/7B
non dissociable

« Inversions blocs de
marqueurs carte
de 8710

marqueurs(922
bins)

o Population 6

non intégrée

Peu de marqueurs

communs carte de 103
581 marqueurs(5965

bins)
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DETECTION DE QTLS
Populations 1, 2, 3, 4

1A 1B 2A 2B 2D 4B

i |
Tk o
- | &
) I EHE # [
-1
-2
- 3
-
* 13 QTL détectés * QTL robustes : QTL4B, QTL5B

DETECTION DE QTLS
Population 5

1B 2B 2D(2) 5B7B 6D
s « 4 QTL détectés
 Détection de ,dont
un identique aux pop 1-4
e QTL6D

sEeey b Parent 5
SEnLrE

e

gEzi b= O Ecrin

T

sETE o
sereead Lag
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Population 6 DETECTION DE QTLS
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4 QTL détectés -
* QTL2A dans une introgression d’A. ventricosa
* QTL2B spécifique a un environnement

DETECTION DE QTLS

Diversité des QTLs détectés

o 16 QTL provenant de 6 parents résistants
» différentes sources de résistances

o 3 QTL robustes, a effet immportant, a combiner
> QTL 4B (pop 4), 5B (pop 3) et 6D (pop 5)

o QTL1B lié a un gene de sensibilité (hypothese)
o QTL1s 2A, 2B, 3D résistance totale parent 6
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AXES DU PROGRAMME FSOV 2012

- Actualisation des connaissances et
meéthodologies pour le phénotypage de la
résistance quantitative a la rouille brune (veille
epidémiologique)

Phénotypage des
virulences de 1499
isolats sur gamme
d’hotes différentiels
stade plantule

Fréeguences des Familles de Pathotypes

EVOLUTION DES POPULATIONS DE ROUILLE BRUNE

100%
90% -
80%
0%
60%
S0%
40%
30%
20%
10%

0%

L | 2012

2013

2014

2015 “

< vlrzg
virdd
“ autra
“rara
& famDoe
# famlee3 14
Efam165
“faml2e-136
& famOr?
B famOF3100
famde?
W yir2a/28
Efamle?
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EVOLUTION DES POPULATIONS DE ROUILLE BRUNE

Frequences des Familles de Pathotypes

100%
0%
D s
Bl o
T, i
s
B
& fam165
W famllE-136
Al & famoTT
= famOF3I100
famde?
gy - W yir2d /28
& famle?
1%
= famlbb
s & famlde3ld

2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015

(GENES DE RESISTANCE LR DANS LES VARIETES INSCRITES
2012-2015

Sur 150 variétés inscrites, nombre de variétés avec le gene :

100
80
60 —
40 — .
Combinaison 13, 14a, 37 (23 variétés)\
20 — -
8
0
N O a0 D OO ™A 6
RN RSO P R LR »{b(g
O)(\ ¢
AR \) O‘C
,,-f' ‘\\ O < 2 ']
.‘/ \\' ~ 0 T T T T T l:\
Sur 17 variétés notées 8, 13 4 5 6 7 8
combinaisons avec Lr24/Lr28

(contournés) Note GEVES 6
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RESISTANCE DURABLE A LA ROUILLE BRUNE DU
BLE : CONCLUSIONS - PERSPECTIVES

7 QTLs d’intérét, diversifiés, cartographiés

Backcross de lignées porteuses Design de marqueurs Kasp-SNP )

des QTL

(intervalles de confiance
cartographie FSOV 2012)

% g Connaissances et
méthodologie
Sélection de recombinants phénotypage
BC,S,, BC,S,, BC,S;, BC,S, « Virulences
» GeneslLr
Phénaotypage
Génoatypage
Marqueurs
diagnostiques Marqueurs diagnostiques
genes Lr QTL k )
\ )
!
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