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Valorisation de nouveaux genes de resistance et de
qualité issus d’Aegilops tauschii

: Introduction

La selection de variétés de blé présentant un niveau de résistance élevée aux maladies est un impératif afin que les agriculteurs puissent appliquer une politique de diminution des
intrants phytosanitaires. Pour ceci les sélectionneurs doivent disposer d’'une vaste variabilite génetique pour la résistance et/ou la tolérance a diverses maladies. Aegilops tauschii est a
priori un candidat idéal pour résoudre des problemes d’insuffisance de variabilité génétique dans le blé tendre.

En 1996, Tanksley et al. ont élaboré une stratégie pour simultanément découvrir et transférer des QTL de ‘germplasmes inadaptés’ dans du matériel de sélection élite. Cette strategie,
appelée « Advanced Backcross QTL analysis » ou (AB-QTL) presente I'intérét, par rapport a ce qui était fait auparavant, d’exploiter beaucoup plus efficacement les genes/QTL impliqués
dans les caracteres quantitatifs.

Ce projet a 2 objectifs principaux. Il consiste a rechercher des QTL de caractéres de résistance et de qualité a partir de 3 populations AB-QTL et a créer des géniteurs d'intérét
@onomique avec de nouvelles caractéristiques dues a la variabilité du génome D (Ae. tauschii). /
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( Conclusions et perspectives \

* Cinq QTL intéressants lies a des résistances aux maladies ont pu étre identifieés, dont 2 avaient egalement ete identifiés dans le projet FSOV 2012 O
—>Parmi les 36 potentiels géniteurs, une lignée, ABFLD127, posséde ces 5 QTL de résistance

» Cing QTL intéressants liés a la qualité ont pu étre identifiés dont un en cohérence avec la localisation du gene 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
qualite de pate et de panification

\ |dentification de lignees rapidement exploitables dans nos programmes de selection en s'appuyant sur la SAM /




