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Résumeé: Ce projet présente une étude du déterminisme génétique chez le blé tendre de la résistance a deux maladies : la septoriose
(Zymoseptoria tritici) et la fusariose (Fusarium graminearum). L'analyse est basée sur cing populations biparentales obtenues par croisement

d’'un méme parent sensible avec cinq parents présentant des reésistances partielles pour ces maladies.

Introduction: A 'heure actuelle, seulement 18 génes de résistance a la septoriose ont été découverts et sur une centaine de genes/QTLs
recenses de résistance a la fusariose, uniquement 3 (Fhb1, Qfhs-ifa-5A, Fhb2) seraient réellement utilisables dans des programmes de sélection
(Buerstmayr et al.,, 2009). Le manque de variabilité disponible est un frein a la production de variétés durablement résistantes. Tres
recemment, 3 nouveaux genes de resistance a la septoriose ont été découverts, notamment grace au projet FSOV2008B, ainsi que 2 nouveaux
genes de résistance a la fusariose (Fhb4 et Fhb5). Ces avancées réecentes demontrent bien les possibilités de progres. Ce projet a pour but
d’etudier le déterminisme géneéetique de lignées precédemment sélectionnées pour leur résistance a la septoriose et a |la fusariose (FSOV 2004).

Materiel & Méthodes
Cing populations connectées d’haploides doublés (HD) de ble tendre ont été etudiées dans ce projet: les populations 08342 (FD3 x BIO4036),

08343 (FD3 x 04CYBHFU25), 08344 (FD3 x A40.22.1.2), 08346 (FD3 x BIO5019), et 08347 (FD3 x BIO719). Les lignées BlO4036, 04CYBHFU25,

A40.22.1.2, BIO5019 et BIO719 avaient été précédemment sélectionnées (FSOV 2004) pour leur résistance a la fusariose et/ou a la septoriose.
Les 555 lignées HD, appartenant aux cing populations, ont eté phénotypées au stade adulte sur 3 lieux en 2014 et 2015. Les tests de résistance

a la septoriose au stade adulte ont été menés avec 3 isolats différents sur les sites de R2n et FD. La résistance a |la fusariose des plantes a
uniquement été eétudiée sur les sites FD et IFA. Au PRI, des tests précoces de résistance a la septoriose ont été effectués sur les populations a
I'aide de l'isolat déeterminé comme le plus discriminant sur les parents. Les 5 populations ont éte génotypées avec la puce SNP Axiom® 420K.
Les donnees de phénotypage et de génotypage ont ensuite été analysees pour permettre la decouverte de QTLs de résistance a la fusariose et
a la septoriose. Trois méthodes d’analyse ont eté comparées : une analyse de liaison population par population (package RQTL, puis
Biomercator), une analyse de liaison en populations connectees (logiciel MCQTL) et une analyse de géneéetique d’association (modele MLMM).

Résultats / Discussion Une comparaison des principaux QTLs détectés par les difféerentes

l’analyse population par population a permis la mise en évidence de  meéthodes a éete effectuee, permettant de souligner des regions
363 QTLs, dont 38 pour la résistance a la septoriose et 125 pour la  geénomiques d’intérét. Les QTLs de resistance ne colocalisant pas avec
résistance a la fusariose (Tableau 1). Le plus faible nombre de QTLs des QTLs de développement (précocite et hauteur) s’averent
détectés pour la septoriose s’explique par une présence importante  particulierement pertinents pour la sélection.

de rouille jaune dans les essais, ne permettant pas la réalisation de

I'ensemble des notations ainsi que le développement total de Ia 20 o o : :
septoriose sur les feuilles. La méta-analyse de ces résultats a mis en
éevidence 103 Méta-QTLs (MQTLs) differents regroupant jusqu’a 30
QTLs initiaux. I MM Ar
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08342 08343 | 08344 | 08346 | 08347 132.6 cM 2 315 & B
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Septoriose | 16 | 11 | 0 | 7 | 4 | 38 :
RouilleJaune | 12 | 5 | 9 | 13 | 7 | 46
— ; |
Total | 62 | 87 | 58 | 70 | 8 | 363 - | L
Au total, 106 QTLs distincts ont été deétectés en populations QL pop par pop.
connectées (dont 50 pour la résistance a la fusariose et 9 pour la EEEZE;EPTZWM P

résistance a la septoriose). Lanalyse inter-populations a permis la
détection de QTLs qui n’avaient pas éeté préalablement mis en
évidence avec |'analyse intra-population. De plus, 623 associations
marqueurs/caractéres ont été mises en évidence grace a la
genetique d’association.

Au final, la comparaison des méthodes a mis en évidence 17 MQTLs
de résistance « pure » pour les caracteres rouille jaune, septoriose et
fusariose. La figure ci-dessus represente l'un de ces MQTLs de
résistance stricte a la fusariose détecte sur le chromosome 2D.
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