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L’ENJEU : AMELIORER L’EFFICIENCE D’UTILISATION DE
L’ AZOTE ET LA TENEUR EN PROTEINES

o Produire plus en limitant I'impact environnemental
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o Réduire les coUts pour les agriculteurs
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L’ENJEU : AMELIORER L’EFFICIENCE D’UTILISATION DE
L’ AZOTE ET LA TENEUR EN PROTEINES

o Améliorer la feneur en protéines du grain (GPC) et maintenir un indice

GPD positif

. Paynter et al. 2014 o Inscriptions CTPS :
ENS % D=+GPD « nouvelle classification et seuils GPC
i R depuis 1993 (A, BPS, BP, BB, BAU)
e « bonus GPD depuis 2007
£ 100 % c=-GPD TR écart > 0.5 = 1 point
C s o - o i ) écart > 0.7 = 2 poinfs

-

Intérét fort en sélection, a I'inscription et en post-inscription

o Mieux maitriser les composantes du rendement et leurs
interactions

Evaluation of reduced-tillering (tin) wheat lines

Mitchell et al. 2013

Journal of

in managed,terminal water deficit environments Experimental
Botany
vw.jxb.oxfordjournals.org

A tillering inhibition gene influences root—shoot
carbon partitioning and pattern of water use to
improve wheat productivity in rainfed environments
Hendriks et al. 2015
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LE PROJET : CARACTERISATION DE REGIONS
CHROMOSOMIQUES D'INTERET

o Caractérisation agronomique, écophysiologique et moléculaire

oYy N\ /- o)
Lignees Tache 1: premiere Tache 2 : seconde évaluation au champ

Isogéniques évaluation au champ pour les lignées validées
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2 Tache 3:  1- Caractérisation génétique (taille introgression, fond génétique)
2- Développement de nouveaux SNP (suivi QTL, cartographie fine)
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METHODE
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METHODE : UNE LIGNEE ISOGENIQUE, C’EST QUOI ?
NIL-BC
Donneurs
* Identification d’un
Identification d’un | | | | individu hétérozygote
donneur (+génome ratio) au QTL
\ 4
\ 4
% <  / >
s QTL  / F5 ou F6 QTL
H
\4 .
Single Seed
M Descent
4 rétrocroisements successifs (SSD)
avec un receveur
Autofécondation Autofécondation
\ 4 \ 4 \ 4 \4
Couple NIL-BC Couple NIL-HIF

(Near Isogenic Lines by BackCross) (Near Isogenic Lines by Heterogeneous inbred families)
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SCIENCE & IMPACT

16 REGIONS CHROMOSOMIQUES

Efficience d'utilisation de

'azote, GPC, GPD

Composantes du
rendement, tallage

2 Régions ARE / NUE

o Origine : Population Arche x Récital

o BGAazo1B.3 : QTL déetecté en situation faible N pour
rendement et azote, biomasse aérienne

o BGAazo7A.2: QTL détecté au champ (PMG, GPC) et
en conditfions contrélées (Absorption d'azote). Zone
aussi déetectée dans les populations Récital x Renan et
Apache x Ornicar

o 12 couples NIL : 3 réfrocroisements (BC) + génome ratio
o Fondsreceveurs : Arche et Recital
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16 REGIONS CHROMOSOMIQUES =IN:A
Composantes du
rendement, tallage
Gene NAM-B1 / GPC

o Augmente GPC en accélérant la remobilisation de
I'azote (+ fer et zinc)

o Clonage du gene a partir d’'une population T. durum
x T. dicoccoides (Uauy et al 2006)

o Origine : 3 lignées de blé tendre de printemps fournies
par J. Dubcovsky (Anza, Kern, Yecora Rojo)

o 12 couples NIL : 3 Réfrocroisements (BC)

o Fonds receveurs: 4 fonds génétiques hiver : Arlequin
et Récital (GPD-), Premio et Skerzzo (GPD+)

Efficience d'utilisation de

'azote, GPC, GPD




16 REGIONS CHROMOSOMIQUES =I\:A

Efficience d’utilisation de Composantes du
I'azote, GPC, GPD rendement, tallage

Région TIN-1A / TALLAGE

o QITL expliguant environ 50% de |la variation pour le
nombre de talles: Tiller Inhibitor

o Origine : population Oligoculm // Orsay / Centruk 37

o 3 couples NIL : rétrocroisements (BC)

o Fonds receveurs: 3 fonds génétiques hiver: Apache,
Koreli, Caphorn




16 REGIONS CHROMOSOMIQUES  vLinggrain

Efficience d’utilisation de Composantes du
I'azote, GPC, GPD rendement, tallage

12 Régions Metapop / NUE, GPD, CR, Tallage
o Origine : population diallele Metapop

QTL Q5 | Q28| Q29 | Q30| Q36| Q54| Q59 | Q60| Q65| Q76 | Q81| Q82
chrl| 1A | 38 | 38 | 38 | 4A | 6éA | 6B | 6B | 6D | 7A | 7D | 7D

o Détection QTL et construction NIL dans
des projets ANR-génoplante

5 lieux / 2005 a 2007 614 HD

35 envi

\| 82 Meta QTL
-
o 7 couples NIL : rétrocroisements (BC)
o 21 couples NIL : famille hétérozygote (HIF)

o Fondsreceveurs : Apache, Cezanne (BC)
et Aztec, Autan et Uli (HIF)
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o Caractérisation écophysiologique et agronomique

M. o Arvalis, INRA, Limagrain
o8 -oEstré!s-MohE 4 - 20 essais
. ®pots Ouzouer-le-Marché ® N . 10 lieux
2.9 ® Villiers-le-Bacle "Vraux b

¢ leMouion” o @ hionsene ™» - 3années (2015 2017)
Haussimont®

niz',,.Ouzouer-le-Marché Verneuil 'étang® ® ® - 15 variables phénOTypiques mesurees

o Deux dispositifs expérimentaux :

& Clermont-Ferrand® ® ® &
8 p - Caractérisation du tallage et des
i composantes du rendement sous 3
[ 2015, modalités de densité de semis
2016 )
4 2017. "

Dynamiques d'absorption / remobilisation
de I'azote sous 2 & 3 modalités d'apports
S azotés




METHODE : ANALYSE STATISTIQUE

Test LSD, Test Metafor Fiche synthese

o Objectif 1: Identifier des effets significatifs 9039.Q5_2.2D Vs 5039._Q5_2.5R

au sein d'un couple isogénique par
modalité, lieu, année.

Indiv QTL NIL name NIL type Donneur Receveur 55 PH SA GY PMG GPC
11 503905220 Q5  5039_Q5 BC D +
12 5039.Q525R Q5  5039°Q5 BC R +

APUL_Q5 GY15

APUL_Q5_1.1AP.D APUL_Q5_1.3UL.D APUL_Q5_1.1AP D~ APUL_Q5_1 3UL.D-

230_cale

Test de Fisher's LSD (Least Significant Difference
test)

GL GPC GPD GW LS Ndum PH PPA PS SA SPP  TKW YR Z30_calc Z55
NDEN_15ARVvil_v2tt D 0 -02 0 0 0 0 085 762 0 -4762 -054 236 0 322 -1
NDEN_T5ARVvil_v2tt D- 0 -043 0 0 0 0 k 0 E -0.02 0
NDEN_15ARVvil_v2tt D+ 0 0 0 0 0 0 . 0 185 0 -096 -067
facti i sy nifi~ ati s o I T Ry : B e
o Objectif 2 : Idenfifier des effets significatifs wevatieRt 5 8 0 0 P 38 8 I T
NDEN_1TARVrottt toute D 0 0 0 ] -047 -048 ] 0 o 0 017
o ge ° /4 NDEN_17ARVviltt D 0 -0.17 0 o 0 0 o 147 0 0 -033
multi-lieux et multi-annees WO AR 0 0% 0 g e 9 ¥ 3 9 9w
NDEN_17ARVviltt D+ 0 0.13 1) [} 0 0 o 153 0 0 -033
NDEN_17ARVviltt toute_D 0 -002 0 0 0 0 0 123 0 0 -033
NDEN_17INRclett D -004 06 0 007 0 0 1.38 0 0 -033
NDEN_17INRclett D— 001 0.1 03 o008 0 0 129 0 o 0
NDEN_17INRelett D+ -003 -0.16 0 004 0 0 104 033 0 -033
Forest Plot — NDEN_17INRclett toute_D -002 018 0 006 0 0 124 011 0 022
NDEN_17INRmontt D 0 02 -03 0 0 0 -013 0 0 -033
NDEN_17INRmontt D— 0 003 021 0 0 0 085 0 i} 0
(=] NDEN_17INRmontt D+ 0 -033 0 0 0 -0.06 0 i} 0
~ NDEN_17INRmontt toute D 0 -017 -004 0 0 0 022 0 0 -01
[=] NDEN_17LIMhautt D 0 003 0 0 0 0 103 o i} 0
NDEN_17LIMhautt D- 0 007 0 0 0 0 -037 o 0 -033
T NDEN_17LIMhautt toute D 0 005 0 0 0 0 033 0 o -017
NDEN_17LIMvertt D 0 0 -008 ] 0 0 097 o 0 -067
NDEN_17LIMvertt D- 0 0.1 0.05 [} 0 0 073 0 0 -033
NDEN_17LIMvertt toute_D 0 . 0 0 0 0.85 0 o -0.5
GPC
Tout 003 -002 -005 006 -048 0
D -006 -022 -087 011 . .
D- 0 0 -093 -0.04 072 216 0.04
0.06

Meta-analyse : package ‘R’ Metafor (rma.mv)



RESULTATS
CARACTERISATION AGRONOMIQUE
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CARACTERISATION : QTL METAPOP (3 ANNEES)
o QTL_S tallage
5039_Q5_2.2D Vs 5039_Q5_2.5R APUL_Q5_1.3UL Vs APUL_Q5_1.1AP
1 sosa o8 |ggis Qgg Mslﬁ?agagg NILJygg DonneuriReceveuDr Z55 PH SA GY PM(E GPC " APUL_05_1":|5‘:JT Q('l;ls- 'ﬂka'ii’é‘é NIL_ts;ﬁg Dcnneur_Receveug Z55 PH SA GY FME GPC
b o aw Jout " o Gw E—
Ls E E; Ls e
GPD GPD
Ndum Ndum
GPC GPC
PH PH
5 10 GL 5 10 GL
PPA PPA
755 Z55
PS PS
730_cale Z30_calc
SA SA
¥R YR
SPP _— SPP TKW
o chromosome 1A, effet allele Autan dans Apache //effet allele Uli3 vs Apache
o SA :réductionde -8% a -10% (plus la densité de semis est forte, plus I'effet sur le tallage est

conséquent (de -13 a -15 % pour la modalité D+)
o TKW :+1gsansinduire d’'effet négatif sur GY et GPC




CARACTERISATION : QTL METAPOP
o QTL_36 Azote

AUAZ_Q36_3.1AU Vs AUAZ_Q36_3.2AZ

Indiv  @QTL NIL_name NIL_type Donneur Receveur Z55 PH SA GY PMG GPC
56 AUAZ Q36 32AZ Q36 AUAZ Q363 HIF R+

57 AUAZ Q36_31AU Q36 AUAZ Q36_3 HIF D
GY15 o Tout
GPD N
R N,
— N+
GPC
INN_FLO
GL
Nup_792
104ursen
NupEflo
Zh5
PH
TKW

spp

o chromosome 4A, effet allele Autan vs Aztec

o Augmentation TKW et GPC de +3% (sauf N-), accompagnée d’'une perte de GY (sauf N-,
GY +4,4g/hq)




QTL METAPOP : SYNTHESE DES RESULTATS 15-16-17

o Meta-analyse Metafor essais « densité » foute modalité D
et année

Couple NIL GL GwWw || epc | Gpp | Gvis | PH SA spP | TKW | s 730 Z55

5039_Q5 ¥ 00 o0df -002 03d[ 5283 0@ o091 [ o -0/38
APAU_a76 | £l 002[ ] 00 0,33 024 3366 [od8 o5 1,20
APAZ_ Q28 | E 041 o0 0,19 -5@‘ 0,000 1,100 % -0, -0,11
APUL_Q5 £ 007 loo0di | 0,09 37,03| [ -024 1,41! -0,01]

o Meta-analyse Metafor essais « azote » toute modalité N et
annee

CoupleNIL | GL GW GPC | GPD | GY15 PH SA SPP TKW PS 755 | dursen |INN_FLO
5197_Q60 12 o0dll o035 o070 036 7,46 12,76 0,110 1,450 4,05 -0,58/NA NA
B

APAU_Q76_3 ojoo| oodl 033/ | 0230 o019 -032 020 0,79 034 -dsl -4 0,04
APAZ_Q81 ojoo[l" 0,04 o027 0,42 0,441 -0,44| | -0,01|L | o56[0 [2,06 -1)6d|NA NA
841l 0,020 1,190 Dp,19|[ -2)5d| -32)78 ,04

05| | 004" 035 | 026 o003 -002

o

AUAZ_Q36_3

o 6 QTLs avec effets significatifs au champ (3 années), QTL 5, 28, 76, 36,
60 et 81

o Résultats en accord avec les effets attendus aux QTL

o Augmentation des valeurs GPC et indice GPD sans altération du
rendement




CARACTERISATION : REGIONS ARE

o QTL BGAQzo/A.2

]
- | H
Ho T
I
L
=HE

CHA1S
CHA18
CLF15
CLF16
IDF15
IDF18
LML1S
MON16
VER1S
VER16

o QTL azo7A.2 et 1B.3 : pas d’effet observe sur le rendement
o QTL azo/7A.2, allele Arche : + 0.5 g surle PMG




CARACTERISATION : NAM-B1 (2 ANNEES)

Grain Protein Concentration (%)

= NIL Alléle nul
= NIL Allele GPC

Toutes lignées et environnements ®
T &
40 (3 80 100

Grain Yield (g/ha 15%)

o Allele fonctionnel : + 0,6% GPC

o Diminution de I'impact quand
le rendement augmente

[

= Parent témoin alléle nul
! = NIL Alléle nul
Al = NIL Allele GPC
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Variations en fonction des
combinaisons receveur-
donneur

Allele GPC : effet GPD
démontré dans plusieurs fonds




CARACTERISATION : TIN-TA (71 ANNEE)

Tallage Grains par m?

SA

650

24000

600
22000

550
20000

500
18000
450
16000
400

14000
350

12000

300

2 £ £ 3 £ z 2 £ T 3 £ ¢
= 8 g § 8§ ¢ = & & & § ¢
o ¢ 2 g2 2 -
Ej ] o Q E% o [j - = @] E; o)

O ©] S s s ] o S s s

o Interactions allele Tin et fond génétique : Korelli > Apache
Fond caphorn exclus (peu tolérant froid)
o AlleleTin:-76 épi/ m?, - 5000 grains / m?

o Impact négatif surle rendement (-11 g/ha), + 0.7 surle GPC

Conclusion : effet fort sur le tallage démontré, comportement dans environnements a forte
contrainte thermique et hydrique a évaluer
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CARACTERISATION GENETIQUE DU MATERIEL

Obijectifs Génotypage GBC

o Marquage hors zone QTL
pour évaluer la « purete »
des lignées isogeniques

o Marquage zone QTL pour
caractériser la taille des
zones infrogressées

o Développement de
nouveaux marqueurs dans
la zone QTL

o Sélection des SNP

4 9802 marqueurs sélectionnés b
N 9278 génotyvpés (94,7 %) y
e )
[ 2723 90K ][ 3240 420K ][ e A ]
Répartition homogene
Position Physique et ou génétique
\_ Densification zones QTL y

o Répartition SNP
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ARE_7A_ 34 Table de données:
205R3 352pltel/R
B ARE-TA_ALLELE 1 +
Marquage:
70 L] [N L] 1 1 W Marquage ~
[:n] 1 (] (] I 1 m m Marquer par:
5D m 1 11 1 1 | I ] 1 (Numéro del... = +
D|4D 110 [ oI m ] nl 1 ] 1 (] X
a0 1 1 n ] Colorer par:
20 LI | LI I ] e
10 1 1 1 1 1 n 1 ® 4R
Z: " @ bornel
@®RE
58 TN m monoilm mEme ¢ 1w
B4B imin Forme par:
38 L I mi 1 spot v + ¥
28 I om 110
18 n I miimm 1 ] DENIE W 0w |
TA 1 DONENNENG 0 WO 00 DONEODD D O ODIDEN 1 I D ] ] 20
B4 * 100
BA h m 11 m [ ] 1m Taille par:
AldA (] ] spot
3A mi Il mWilmE mn
2A
1A =100
@ =10
o
consensus_cM
ARE_7A_ 37 Table de données:
2056R3.352plte10iA
EIARE-TA_ALLELE 2 ~
Marguage:
70 L] N L 1] 1 1 W Marquage ~
L] 1 1 I 1@ m Marquer par:
5D m 1 11 1 1 | I | n (Numéro del... = + =
04D 110 DR a0 m 1 1 ni 1 1 1 (]
30 1 n Colorer par:
20 '] moan allele ~ + -
10 1 1 ] L 1
78 '] @ cRr
55 @ bornet
] 1 ®RE
B 4B Forme par:
38 1 spot v + =
28
8 1 EEID mE O I
7A I 1 1 I 20
N * 100
54 m 1 1m Taille par
A4 1
spot
3A Il Imilm @mn
24

o Valeur de I'index de similarite : 96 %




SYNTHESE DU NIVEAU D'HOMOLOGIE DES NIL

o Tableau de synthese

QTL |~ |TYPE - Parent_A - |Parent_B - |taille introgression | = |pureté - lindex similarité % marqueurs totaux|
NAM_B1|BC Yecora Rojo GPC Premio 20%|ok

NAM_B1 [BC Yecora Rojo GPC Premio 20%|ok 96,723
NAM_B1|BC Yecora Rojo GPC Premio 20%|ok

NAM_B1 (BC Yecora Rojo GPC Premio 20%|ok 99,558
NAM_B1|BC Anza GPC Premio 130%|pb 2B et 6B

NAM_B1 (BC Anza GPC Premio 130%|pb 2B et 6B 96,389
NAM_B1|BC Anza GPC Premio 130%|pb 4B, 2B, 1A

NAM_B1 (BC Anza GPC Premio 130%|pb 4B, 2B, 1A 97,833
NAM_B1 (BC Kern GPC Premio 130%|pb 3D

NAM_B1 [BC Kern GPC Premio 130%|pb 3D 99,342
NAM_B1 (BC Kern GPC Premio 130%|pb 3D

NAM_B1 [BC Kern GPC Premio 130%|pb 3D 97,898

o Conclusion

NIL Metapop, ARE et NAM-B1 : Index de similarité 90-95 %
NIL TIN-TA : Index de similarité 50-60 %

Sélection des NIL les mieux fixés

Arrét des NIL comportant des problemes de fixation

Informations pour I'utilisation en sélection : visualisations graphiques
de I'homologie et index de similarité, marqueurs SNP




ANCRAGE PHYSIQUE ET CARTOGRAPHIE FINE

Ancrage WGA V1 Densification en marqueurs

de 6 QTL Metapop

o Des cenfimorgans aux paires o Sélection des SNP (imputation de
de bases ... 300K marqueurs)

Pos_Genet_stari0_consensus vs. Position_bp_WGA_V1
10

SNP_ID APACHE | AUTAN [ AZTEC |CEZANNE[ ULI3
AX-89580009 (C
AX-
AX-8958011

AX-89580137 |C
AX-
AX-
AX-

o Maximisation du nombre de
croisements polymorphes

?"'"‘"-w_“

=H|>|>|>|o[>]|0
=H|>|>|>|o(>]|0
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=l |>0|a|>]|H
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< R £ Mm—ﬁj

e #
H :
s QTL = ¥
i p
20
a
10 \
0
o 100000000 200000000 300000000 400000000 500000000 600000000

APUL [AUCE |AZAU |AZCE [AZUL |ULCE |nb_pop_poly
P

P
P
P
P

QTL Ch z A 2 Ve
rme <cleclonne: o Genotypage de 168 nouveaux
Chr 38 2 SNP sur la population de
QTI._36 Chr 4A 16 s .
Ch 63 - détection des QTL
Chr7A 19
Chr 7D 25
L ] total : 168




RESULTATS DE LA DENSIFICATIONS EN SNP

Génotypage SNP KASP Exemple de densification
551 individus Metapop du QTLS (chr1A)

Avant Apres

Bws2 BS2
Das72 AX-83
AX-89
AX-89
AX-83

: ﬁ]
IR
_H

Sl s =1

[s1025] -

13:2) D

«m «xm

ar am

s} [is1.10]

«ra aEn

ama amm

2200} [0 .20

axa chr AX-89 AR

QTLS emm axem -

[zec02] ﬁw———u“:w axE

exm - 0 @m

SNP i i B Basil | am

an == = 1=

QTL_5 Chr 1A 59 52 — axss :

QTL 28 Chr 3B 24 20 - Axw? yo

QTL_36 Chr 4A 16 11 am _ o B amm

QTL_40 Chr 6B 25 20 : :mﬁmﬁ____. aza

QTL_76 Chr7A 19 12 g s
QTL 81 Chr 7D 25 22 - o
total : 168 148 s
Bwso:

o Nouvelle détection QTL envisageable en fonction de l'inferét de
réduire ou cloner certains QTL
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CONCLUSIONS ET PERSPECTIVES

o Large catalogue de QTL etudiés

o Des effets significatifs démontrés au travers d'un large réseau d’essai et

I utilisation de lignées NIL (beaucoup d'échanges entre les partenaires sur les dispositifs
expérimentaux et méthodes d'analyse)

o Deszones améliorant le GPC et I'indice GPD, le tallage et les autres
composantes du rendement

e Unjeu de données conséquent, des analyses complémentaires ¢
envisager (interactions allele x environnement, compensations entre
variables, path analysis ...)

e Une bonne caractérisation agronomique et génétique du matériel pour
I'utilisation en sélection

o Des perspectives de valorisation

« NAM-B1 : une publication envisagée, infroduction dans un programme de
sélection INRA

e« De nouveaux environnements a tester a partir du matériel développé
o Cartographie fine ou clonage de certains QTL
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CARACTERISATION : QTL METAPOP

o QTL_76 tallage & Azote

APAU_Q76_1.2AU Vs APAU_Q76_1.1AP

Indiv. QTL NIL_name NIL _type Donneur Receveur Z55 PH SA GY PMG GPC
+ +

30 APAU_Q76_1.1AP Q76 APAU_Q76 T HIF [

31 APAUZQ76_1.2AU Q76 APAUQ76 HIF D
HR

LAl GY15

Tout

PH

PPA

PS

SPP TTN3F_Z30
TKW

GPC +3% et GPD +
TKW : augmentation-maintien

O O O O

APAU_Q76_3.1AU Vs APAU_Q76_3.2AP

Indiv.  QTL NIL_name NIL type Donneur Receveur
32 APAU Q76 32AP Q76 APAU Q76 3 HIF R
a1 ADAI NT7R 21411 n7R aApall N7R 2 HIF
GW GPS
GY15 GPD
HR
INN_FLO

Nup_Z92

NupEflo

PH

PPA sPp

PS SA

chromosome 7A, effet allele Autan vs Apache (deux couples isogéniques)

Z55 PH SA GY PMG GPC
+ +

Tout
— N
— N,
— N+

GPC

GL

10 154ursen

TKW

Augmentation GY / modalité N- (O confirmer sur plus d’essais, car année 2016)




