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Introduction :

Les exigences qualitatives des utilisateurs ont été a l'origine d’une structuration de la filiere au sein de laquelle toutes les parties prenantes ont visé une production de haut niveau qualitatif,
recherchant notamment de hauts niveaux de teneur en protéines. Malheureusement, la base génétique du matériel végétal cultivé en France, étroite, semble arriver a ses limites. Le taux de protéines
est un critere majeur pour 'lacces au marché, le progres génetique en matiere de rendement est de fait tres réduit. Evaluer une plus large diversité dans les conditions de culture francaise, afin
d’identifier des sources génétiques pouvant amener a rompre cette corrélation négative entre rendement et protéine semble donc essentiel. analyse de la GPD (Grain protein deviation) permet
d’évaluer I'écart a la tendance globale de chaque variété a partir de la régression Rendement/Protéine. Il semble utile de mieux caractériser la diversité disponible aux sélectionneurs sur ce critére.
Plusieurs sources de diversité étaient disponibles pour constituer un panel de diversité génétique élite, adaptée ou rapidement adaptable aux conditions francaises: le panel de diversité élite mondiale
constitué par I’'Université de Bologne et la population EPO (Evolutionnary Pre-breeding Population) qui a été spécialement concu dans le but d’intégrer un maximum de diversité élargie et originale par
rapport au compartiment élite du ble dur. Il est issu de 14 cycles de brassage avec un taux d'allogamie estimé de 20% d’inter-croisements d’'une population composite fondée par I'introgression
d’accessions entre les sous especes de blé dur T. turgidum sp. ayant divergé avant |'apparition de la forme moderne de blé dur (T. turgidum durum) correspondant aux différentes étapes évolutives. Le
panel sera complété par un choix de variétés élites cultivées ou plus anciennes. Lensemble de ces génotypes est phénotypé dans plusieurs sites, sur 3 ans puis génotypées pour étre analysé avec des
approches de genétique d’association et de prediction génomique.

Définition du panel

Differents criteres ont permis de sélectionner

les génotypes constitutifs du panel d’étude :
- Analyse de diversité basée sur les données

de geénotypage |,
genotypes

représentant

puis
des

sélection

des
groupes

généetiques différents (Graphique 1).
- Preécocité (variation de 10 jours maximum)
- Hauteur : gamme 60 a 100 cm

- Potentiel rendement

- Connaissance a priori GPD + ou GPD -

Phénotypage du panel

Tableau 1 : Réseau d’essai du panel
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Graphique 1 :

Classification hiérarchique de la

population EPO (en bleu) et des variétés frangaises

(en rouge)

lLa campagne 2016-2017 a été
consacrée a la multiplication des
semences (300 variétés) en pépiniere
et a eté l'opportunite dévaluer la
tolérance aux maladies.

Les campagnes 2017-2018 et 2018-

Génétique d’association et prédiction génomique

Le panel a été génotypé a l'aide de la puce TaBW420K développée dans le cadre du projet francgais
Breedwheat. Le set de 124923 marqueurs de départ est filtré selon plusieurs criteres (MAF (« minor
allele frequency ») < 5% , taux d’hétérozygotie >20%). La matrice finale contient 68093 SNPs.

La procédure de GWAS utilisée est similaire a celle proposée par (Segura et al., 2012). Le modéle
statistique Q+K a éte utilisé prenant en compte la matrice de Kinship et I'appartenance a I'une des 3
origines genétiques.

Le seuil de significativité utilisé usuellement est calculé sur la méthode de correction de Bonferroni
soit -log(10)(0.05 / 68 093) = 6 mais il est tres stringent notamment sur les traits complexes étudiés
dans ce projet. Par conséquent un seuil de 4 est communément choisi pour GY, GPD et GPC.

Au total, 12 QTL sont identifiés pour quatre traits parmi les onze étudiés. Pour le trait “Hauteur de
la plante””, 1 QTL (CFN2441455) détecté sur le chromosome 4B avec un LOD de 12.2 expliquant une
variance phénotypique de 19%. Neuf QTL sont identifiés pour le SDS sur les chromosomes 1A, 1B,
2B, 4A, 5B et 6B avec un LOD allant de 7.45 a 14.46 pour une variance phénotypique expliquée de
pres de 15%. Un QTL est identifié respectivement pour le PMG (CFN1520694, chr. 2A; Graphique 3)
et le Mitadin (CFN0O559919 ; chr. 1B) avec un LOD de 10 et 6.1 pour une variance phénotypique
expliquée respectivement de 21% et 15%.
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de sédimentation SDS, Gluten humide (WG), Mitadin (Yellow-Berry), Moucheture (Black-
point), Hauteur, Epiaison (Z55). Spécifiquement, un suivi NDVI a été conduit sur les essais
INRAe et Syngenta (Greenseeker) et ARVALIS (Phénomobile).

Evaluation du critere GPD

Pour calculer le caractere GPD (grain protein deviation), une méthode itérative est utilisée afin
de neutraliser l'effet des valeurs aberrantes sur la pente de la relation rendement-taux en
protéines. A la fin, on obtient la régression linéaire qui explique le plus d’observations, on
peut calculer les résidus de tous les individus.
Afin d’avoir des données moyennées a l'échelle du réseau d’essai, un modele mixte a éte
utilisé avec en effet fixe le génotype et en effet aléatoire chaque essai, selon la formule:
Y(ij)=gli)+essai (j) Une valeur par variété et pour tout le réseau est ainsi obtenue.

Pour identifier les géniteurs qui s’écartent significativement de la régression globale, un seuil
est fixé a 15% du meilleur rendement, a la teneur en protéine du meilleur témoin et GPD>0.5.

Teneur en protéines (%)

Rendement en grains (Qt/ha)

Graphique 2 : Régression Rendement/Teneur en protéine a I'échelle du réseau d’essai

Sur le graphique 2, les génotypes positionnés au-dela de ces seuils et de la droite de
régression sont considerés comme GPD+, car elles présentent un taux de protéines
significativement supérieur pour un niveau rendement donné. Ces variétés ont un taux de
protéines supérieur de l'ordre de 0.5 a 0.75 points de protéines par rapport a la variété
référence du moment, RGT Voilur. Parmi ces génotypes, 6 variétés appartiennent au groupe
EPO, 10 sont des variétés élites inscrites en France et 2 appartiennent au panel Unibo. Il
n’existe pas vraiment de corrélation entre la nature des populations étudiées et leur écart a la

d’association sur les traits GPD et TKW

Pour un seuil de LOD de 4, de 3 a 26 QTL sont observés. Quatre QTL sont obtenus pour le GPD avec
des LOD de 4,91 a 5.33 sur les chromosomes 1B, 2A, 6A et 7A (Graphigue 3). Trois QTL pour le GPC
et 5 pour le GY sont également obtenus. Le QTL CFN0126866 (6A) est détecté pour le GPC et le GPD;
avec une variance phénotypique expliquée de 7.4% et 10% respectivement, et un effet allélique
positif sur les deux traits, impliquant qu’il pourrait augmenter le GPC sans effet négatif sur le
rendement. Un QTL associé a un seuil de 4.3 pour Z55 sur le chromosome 2A colocalise avec un QTL
majeur de précocité connu Ppd-Al.

Un autre moyen de valoriser ces QTL a effet faible a été evalué. La prédiction géenomique du GPD
donne une valeur de capacité prédictive moyenne de 0.63 (Graphique 4) et montre que l'intégration
des marqueurs génétiques améliore ces capacités. Cette valeur prédiction du GPD est suffisamment
intéressante pour son utilisation par les sélectionneurs dans les programmes de sélection.

Phénotypage haut débit

Concernant le site INRAe, une analyse d’ajustement de courbe logistique a éte realisée par 'INRAe
sur les données NDVI pour en extraire différents parameéetres. Des corrélations entre les valeurs de
ces parametres et les variables agronomiques ont été calculés. Elles sont nulles avec le GPD quel
que soit le parametre de la courbe étudié mais certaines sont intéressantes avec le PMG par
exemple, c’est le cas pour 2 points, I'un correspondant au maximum de surface verte (t0) et I'autre
au débit d’inflexion (tinf) pour la modalité irriguée (Graphigue 5). En d’autres termes, une variété
qui maintient un appareil végetatif vert le plus longtemps possible favorise le remplissage de ses
grains. Pour la modalité stressée, les corrélations sont quasi inexistantes pour tous les parametres
et les traits agronomiaues.
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Graphique 5 : Relation linéaire entre les parameétres de courbes calculées sur les données NDW et les traits

agronomiques mesurés a Mauguio (INRAe) et Gréoux-les-bains (Arvalis)
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Concernant le site de Gréoux-les-bains, un ajustement de courbe double-logistique est réalisé.
Différents parametres sont également extraits de ces courbes et sont mis en relation avec les
variables agronomiques mesurés sur I'essai. Une relation négative significative existe entre la date
de sénescence maximale et la teneur en protéines en condition de stress hydrique, traduisant
qu’une sénescence préecoce des varietes favorise une accumulation de protéines.

relation « rendement-proteines ». On peut préciser toutefois que les lignées EPO presentent
une variabilité plus importante des valeurs de GPD mais aussi les valeurs les plus élevées
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