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Etude et |dent|f|cat|on de facteurs de resmtance
a Ia ceC|domy|e chez le blé tendre

Introduction

La cécidomyie orange, Sitodiplosis mosellana, est un parasite commun du blé qui est responsable de pertes sévéres de rendement (6% en 2004,
au Royaume Uni). Cet insecte a une distribution spatiale trés inégale et les infestations varient d'année en année en fonction des conditions
climatiques, ce qui rend difficile toute prédiction des risques et complique la tache des sélectionneurs pour obtenir des variétés résistantes.

Une éetude canadienne a demontré que la résistance a la cecidomyie orange des variétés canadiennes est conditionnée par la presence d’'un gene
majeur unique, appelé Sm17, présent sur le chromosome 2BS du blé tendre. Un marqueur moléculaire PCR (Wm1) lié au géne Sm1 a été
développé (Thomas et al. 2005). Ce marqueur aurait pu étre utilisé en sélection si celui-ci ne s'était pas révélé insuffisamment prédictif dans de
nombreux cas. Afin de répondre a ce probleme, nous avons eu pour objectifs, d’identifier plusieurs marqueurs SNP étroitement liés au gene Sm1

\mais egalement, de réveler I'existence possible de nouvelles sources de resistance a la cécidomyie. /

Materiel et Methodes

/ Tests de résistance s | | |dentification de marqueurs moléculaires

Materiel vegetal
- 98 lignees ou varietés s
- 40 lignées NILs (BC,) issues du rétrocroisement Hssiesii &
de Robigus (Sm17) par Shamrock P

- Test du marqueur Wm1 publié et de 89 marqueurs
SNP identifies sur les contigs IWGSC du
chromosome 2BS (potentiellementliés a Sm1)

- - Sequencage Hi-Seq2000 des lignees BC, NiLs
- Alignement des séquences sur les contigs IWGSC

- Recherche d’homologie avec les genes de
Brachypodium

- Cartographie fine en utilisant les NILs
Validation des marqueurs SNP sur les 96 lignées

- Tests au champ
- Au moins 3 sites avec 3 répetitions durant les 3 années :

Orgerus (Syngenta), Allemagne (Limagrain) et Rothwell,

Lincolnshire (JIC, UK), Cobrieux (F. Desprez) et Louville Ia

Chenard (R2n).

Les deux sites les mieux infestés sont phenotypés par Arvalis

(comptage de larves de 30 epis / lignee)

Résultats

9 nouveaux marqueurs étroitement lies a Sm1 3 marqueurs predictifs du phenotype

1020 0810 Marqueurs SNP KASPar
1130 0850 2400 Associé flanquant flanquant |2011-Louville 2011-Ouzouer| 2012-UK Moyenne

1050 0780 OWBMS6 OWBM?7 OWBMS9 | LvSp | %inf | LvSp | %inf | LvSp | %inf | LvSp | % inf
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OWBM7  OWBM5 OWBM18 VISAGE (inversion avec Viscount) GG 093 [ 533|117 | 67 | . | . | L1 | 600
OWBMZ 18 lignées 2.50 |53.24 | 1.49 |52.34| 4.25 75.00 2.75 60.19
OWBM4 — 1cM 5 lignées 0.90 3133 0.69 |35.33 | 4.09 [77.33| 1.89 |48.00
Smi 8 lignées . 4.46 |82.50| 2.94 |78.28 | 4.31 |80.98 | 3.90 |80.59
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Cartographie fine des marqueurs SNP et des genes de G 0B 1106 G oo [ 00 Toos [ 3 [ 00 [o0 o0 [ i1
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Brachypodium dans la région du gene Sm1. Les marqueurs
LvSp : Nombre de larves par épis
OWBM sont des marqueurs SNP de type KASPar. En rouge : Le % i Pourcentage déi fctés
nom du gene de Brachypodium (exemple : 0810 - - 48 lignées résistantes avec Sm1 ont été identifiées avec les 3
Bradi5g00810). marqueurs (OWBM6, OWBM7 et OWBM9)

Environ 20 genes de Brachypodium sont compris dans
Iintervalle délimité par les marqueurs OWBM7 <> OWBM9

Deux marqueurs (OWBM6 et OWBMB3) lies a Sm1 ne sont pas
représentés sur la carte car ils ont été identifiés dans une étude
préalable (n'utilisant pas les NILs)

31 lignées sensibles sans Sm1 ont été identifiées avec au moins un
(OWBMG) des trois marqueurs

5 faux positifs (mais erreur d'étiquetage probable pour 2 d’entre eux)
3 lignées ayant une autre source de résistance que Sm1 (Oxebo,
LG OWBM 11-05 et 11-06)

Conclusion

Les principaux résultats de ce programme sont :

- Une région chromosomique d'environ 5.68 cM qui porte le gene Sm1

- Cette région correspond a environ 20 genes chez Brachypodium

- 9 marqueurs SNP KASPar sont étroitement ou totalement lies au gene Sm1

Parmi les 9 marqueurs, 3 marqueurs permettent de predire, dans la majorité des cas (90%), la résistance ou la sensibilité des lignees ou variétés
testees. Seulement 3.5% des lignées avec l'allele Sm7 du marqueur OWBMG6 sont sensibles (contre 38% avec Wm1)

Quelques faux positifs ont encore été détectes : |l sera probablement nécessaire de cloner le gene Sm7 pour obtenir des marqueurs 100% fiables
Les lignées Oxebo, LG OBM 11-05 et LG OBM 11-06 sont resistantes sans avoir le gene Sm7 et n'ont pas de genéalogie commune avec Robigus
ces trois lignées possedent tres probablement un ou plusieurs autres genes de resistance a la cécidomyie

En conclusion, ce programme a permis d’obtenir trois marqueurs lies a Sm17 qui sont utilisables en sélection (ce qui n’etait pas le cas du
arqueur Wm1). Un nouveau programme FSOV 2014 a éte lancé pour permettre d’obtenir des marqueurs de Sm1 totalement fiables
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