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Contexte :
- nécessité d’élargir la diversité du blé tendre pour faire face aux enjeux à venir
- en particulier sur le génome D
 à partir d’Aegilops tauschii
compte tenu de l’origine polyploïde du
blé tendre

1. Une collection de 156 Aegilops tauschii bien diversifiée et caractérisée

2. De nouveaux blés synthétiques obtenus et étudiés

3. Des lignées dérivées de populations sous contraintes caractérisées pour être
utilisées en géniteurs

Conclusions et perspectives

Analyse en Composantes Principales réalisée sur des mesures 
agro-morphologique en serre
 Gradient d’ouest en est selon l’origine des Ae. tauschii : 
Précocité croissante, Hauteur décroissante, Longueur d’épi décroissante
Nombre d’épillets décroissant

✓ Caractérisation moléculaire :
192 marqueurs SNP (Single Nucleotid Polymorphism)

du NIAB :

86 marqueurs communs avec
d’autres collections d’Ae. tauschii
de : AAFC, CSIRO, JIC, KSU
et NIAB (348 Ae. tauschii)

✓ Caractérisation agro-morphologique :
(épiaison, nombre et longueur de talles, d’entre-nœuds, d’épi,
nombre d’épillets, pilosité)

Analyse en Coordonnées Principales (PCoA) réalisée sur SNP
 Collection FSOV bien répartie entre les lignages 1 et 2, et même 

quelques lignages 3 ou hybrides
 Identification de doublons intra et inter-collections
 Choix d’Ae. tauschii originaux  à croiser

Nouveaux blés synthétiques originaux ou faisant partie d’un tableau d’étude :
Obtention de : Isengrain-4x/Tauschii-42

AEG17/Isengrain-4x
Obtention à confirmer de : Tauschii-28/(F5 Soissons/Orlu)

(F5 Sculptur/Soissons)/Tauschii-24
(F5 Soissons/Orlu)/Tauschii-66

 Tableau d’étude complété
✓ Observations agronomiques : influence des parents marqués sur certains caractères
✓ Étude transcriptomique : peu de modifications d’expression chez les blés synthétiques par

rapport à leurs parents (~1% des gènes) mais :
- génome D plus touché
- reproductibles et héritables pour certaines, mais sens variable (sur ou sous-expression)

3 Ae. tauschii de différents lignages 

5 blés 4x
T. Durum
ou issus de
T. aestivum

✓ Matériel végétal original obtenu et caractérisé, en cours de valorisation
✓ Meilleure compréhension des mécanismes en jeu
✓ Plusieurs stages d’étudiants réalisés (P. Plasse, H. Bas, C. Yvonnet, A. Albert, A. Ténart)
✓ Publication :  Banouh M., Armisen D., Bouguennec A., Huneau C., Dia Sow M., Pont C., Salse J. et Civáň P. (2023) Low impact of polyploidization on the 

transcriptome of synthetic allohexaploid wheat. BMC Genomics 24, 255. https://doi.org/10.1186/s12864-023-09324-2
✓ Nombreuses analyses encore à réaliser à partir des données collectées et autres  publications envisageables

Programme en 3 parties :

Une population constituée à partir de 31 blés synthétiques pollinisateurs de Isengrain-ms (mâle stérile) et Charger-ms
a été soumise à des contraintes biotiques ou abiotiques chez chaque partenaire pendant 3 ans : 
Sécheresse (« Phéno3C »), Germination sur pied (aspersion), Carence azotée, Bas Niveau d’Intrants, Rouille jaune (contamination), septoriose (contamination), pression multi-maladies
288 lignées en ont été dérivées : 

✓ phénotypées en 2023 sur plusieurs sites
✓ génotypées sur une puce Axiom 35k

 Génétique d’association (Genome Wide Association Study) en cours avec 7 055 marqueurs triés
 Géniteurs potentiels identifiés

Les Aegilops tauschii sont indiqués par leur pays d’origine : AZE= 
Azerbaïdjan, IRN=Iran, AFG=Afghanistan. Ouest=regroupement de Turquie, 
Arménie, Israël ; Est=regroupement de Kazakhstan, Turkménistan, ex-URSS ; 
N° ou code=origine géographique non connue.

2877
41,1%

3156
45,1%

970
13,8%
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