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Introduction

Face a I'instabilité et la stagnation des rendements de blé tendre, il est nécessaire de réintroduire une
diversité utile en sélection pour améliorer la tolérance aux stress biotiques et abiotiques mais aussi la
qualité boulangére. En raison de I'impact majeur des interactions Génotype x Environnement, ces
réintroductions doivent s’opérer dans les environnements adéquats pour maximiser le gain génétique.
Dans le projet ExIGE, nous avons caractérisé un panel de diversité mondiale enrichi en accessions
asiatiques (Figure 4), au champ (rendement, maladies, variables liées a la qualité boulangére) et au
laboratoire (SNP Breedwheat, RNAseq DéBAT). L'objectif principal était de calibrer un modéle de
prédiction génomique GXE permettant de prédire de nouveaux individus dans de nouveaux
environnements pour le rendement. Le deuxiéme objectif est d’identifier les déterminants génétiques
des caractéres d’intérét majeur du blé tendre (rendement, maladies, qualité boulangére).

Réseau d’essais

Au cours de ce projet nous avons complété un jeu de données phénotypiques issu de 12 essais menés
lors du projet PIA BreedWheat en conditions fort vs faible azote ou pluvial vs irrigué, avec 12 nouveaux
essais dans des conditions similaires (Figure 1). Le réseau constitué a permis d’observer une large
gamme de rendement, avec des essais assez peu corrélés, mais sans structure d’interaction marquée.
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Figure 1 - (A) Repanman du réseau d’essais en France. La forme des points indique I'année et la couleur la contrainte
abiotique ~ appliqu samme de variation pour le rendement. La couleur indique [I'année ;
(C) Matrice de correlafmn entre chaque essai pour le rendement. Le boxplot montre la gamme de corrélation (r)

Caractérisation environnementale

Les données météorologiques, de description du sol et d’itinéraire technique ont été utilisées pour
simuler 192 des indices environnementaux a I'aide du modéle écophysiologique CHN (Arvalis). Ces
indices ont été estimés par phase de développement a I'aide des données mesurées pour I’épiaison.
L’évolution du confort hydrique et azoté a été estimée tout au long du cycle (Figure 2) et montre que
la plupart des essais a subi un stress hydrique nul, faible ou tardif, a 'exception de CLE_2017_DRY,
MAU_2020, MONS_2017 et MONS_2020, Le stress azoté a également été trés limité dans le réseau et
principalement présent sur les essais MONS_2017_lowN et MONS_2020_lowN.
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Figure 2 - Evolution de Vindice de confort hydrique (A) et azoté (B) au cours du cycle de la plante. Une valeur de 1 indique
le confort et une valeur inférieure indique un stress : faible au-dessus de 0.66, modéré entre 0.66 et 0.33 et fort en-dessous

Prédictions génomiques GxE

Une approche de prédiction génomique basée sur un modéle AMMI (Additive Main effect and
Multiplicative Interaction, (Gollob 1968)) a été évaluée a I'aide de 8 modeéles différents (Table 1). Ces
modeles se différencient par la modélisation de la matrice d’interactivité génétique. Ils utilisent une
matrice Kinship (modéles 1, 2, 3, 4 et 6), une matrice issue de 'approche AMMI (modéles 5, 6, 7 et 8),
une matrice construite sur les indices environnementaux (modeéles 3, 4 et 5). La predictive ability de
ces modeles estimée par cross-validation dans différents scénarios de prédiction (Table 2) indique que
I'approche AMMI semble prometteuse avec un gain théorique de prédictive ability de +0,2 en
moyenne dans les 4 scénarios par rapport au GBLUP. Mais en pratique le gain reste minime (gain
maximum de 0,08) car les matrices d’interactivité génétique et environnementale sont difficiles a
prédire.

Table 1 (gauche) - Liste des 8 modéles
comparés et modélisation de la variance
dinteraction GE correspondante

Table 2 (droite) - Qualité de prédiction
pour les 8 modéles testés. Les scénarios
sont 0GoE (old Genotype & old
Environement), nGoE (new Genotype &
old Environment), 0GnE {ald Genatype &
new  Environment) (new
Genotype & new Envrrunement)

GWAS - Caractéres agronomiques

Une analyse d’association a été réalisée avec le modéle K par I'approche LOCO (Rincent et al., 2014).
Au total, 272 QTL ont été détectés, répartis sur 'ensemble des chromosomes (Figure 3). La qualité de
I'analyse est confirmée par I'observation d’importantes colocalisations au niveau de génes majeurs,
comme PPD-D1 pour la précocité. Pour le rendement, 9 QTL ont été identifiés. Une colocalisation de
QTL de composantes du rendement, indépendants de la précocité et de la hauteur semble intéressante
sur le chromosome 7A et explique en moyenne 6,7% de la variance.
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Figure 4— (A): panel BWP3 étendu (485), (B) panel gluténines (73), (C) panel alvéographe (45)

Parmi les 4500 accessions Breedwheat, 450 correspondent a BWP3 (noires sur Figure 4A), 20
asiatiques et 25 présentant des prédictions génomiques intéressantes ont été ajoutées (rouges sur Fig.
4A) pour former BWP3 étendu. Parmi elles, 73 accessions représentatives ont été dosées et
séquencées pour les protéines de réserve (noires sur Figure 4B). Parmi elles, 45 ont été évaluées pour
les variables d’alvéographe en conditions optimales et stressées (azote: N/NO, irrigation: DRY/IRR)
(noires sur Figure 4C).
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Figure 5- Composition du grain de blé tendre, focus sur les protéines de réserve
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L’annotation des principales protéines de réserve (Figure 5), 18 génes de gluténines et 44 génes de
gliadines, a été réalisée chez Chinese-Spring V2.1. Des fragments de 4500 a 8500 pb ont été
amplifiés. Seules les amorces de gluténines ont fonctionné et permis le séquengage de 6 génes de
gluténines de haut poids moléculaire (HMW en fin des chromosomes du groupe 1) et 12 de faible
poids moléculaire (LMW en début des chromosomes du groupe 1).

Parmi les 2102 SNP, 1309 ont une MAF>0.05 et 53 sont en équilibre de liaison.

On remarque que I'allele « absent » est un alléle fréquent & considérer dans les associations avec les
phénotypes (Table 2).

On observe du DL intra-géne. Au total, 25 marqueurs permettent de résumer la diversité des HMW
et 29 pour les LMW. Chaque géne posséde en moyenne 4 haplotypes (Figure 6).
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Figure 6- Exemple de 4 haplotypes chez 73 accessions pour un géne LMW

GWAS — Protéines de réserve
Table 2- Associations protéines de réserve
le: élasticité, L: extensibilité, protTot: protéine totale, glu: gluténine, gli: gliadine, N: azote total

Position (CS V2.1, bp qn

509017 352 9.40£-07 Glu_HMW-A
5 za 745 716 941 2.19E-07 .
[N 15 D 548216820 4.84E-07 X CWI-5D
2 1B 94458186 6.01E-09 X 1RS/1BL(gli/LMW)
2 1B 105538550 6.01E-09 . 1RS/1BL(gli/LMW)
1D 578541 3.336-09 039 gli/tMW
3A 724660462 6.02E-07 029 TGW6
38 373613528 4.50E-07 032 Talyc-B1
38 774409784 432607 032 Red-38
4A 263086190 472607 032 introgression dicoccoides
48 1135117 6.226-09 038
SA 476434666 6.776-07 030 nac27
SB 641046239 8.76E-07 030 SHP
5B 703 647 253 7.25E-09 0.38
68 10754025 7.96E-09 039
68 514027 602 4.38E-07 0.30 SAD
Au total, 16 QTL principaux ont été détectés

(Table 2). Ils sont en général associés a plusieurs
_ caracteres dans plusieurs environnements et
conditions. lls expliquent entre 30 et 50% de la
variance du phénotype.

De nombreuses associations sont trouvées dans
les régions des gliadines et LMW au début des
chromosomes 1A, B et D (1,2 et 3) (Figure 7).
Lintrogression 1RS/1BL du seigle sur le
chromosome 1B est présente dans le panel, ce
qui explique I’étendue du QTL sur le bras court.
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Figure 7- Manhattan plot protéines de réserve
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Figure 3 - (A) Répartition des QTL détectés sur I'ensemble du génome pour chaque caracrére dans chaque essm ;
(B) Colocalisation de QTL de précocité avec PPD-D1 ; (C) C de QTL de e 7A.
Les caracteres étudiés sont la précocité (HD), la hauteur (PH), le rendement a 15% d’humidité (GY15), le numbre d 'épis
par m? (SA), le nombre de grains par €épi (GPS), le nombre de grains par m? (GPA), le poids de mille grains (TKW15), la
surface, la longueur et la largeur du grain (GA, GL, GW), la teneur en protéine (GPC) et le Grain Protein Deviation (GPD).
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Au total, 54 QTL principaux ont été détectés sur
la rouille jaune, la septoriose et la fusariose. Ils
sont retrouvés dans plusieurs environnements
et conditions. Ils expliquent entre 4 et 11% de la
variance de la maladie.

Les QTL les plus intéressants se situent sur les
chromosomes 2B (5) et et 6A (16) pour la rouille
jaune (Figure 8). Certaines accessions
présenteraient une introgression au niveau du
chromosome 28.
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Figure 8- Manhattan rouille jaune
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Perspectives

Un jeu de données de qualité de génotypes et de phénotypes a été produit sur un large panel de
diversité (485). Des analyses poussées ont été faites sur les données rendement. Les analyses sont
encore en cours pour les autres caractéres. Un travail d'imputation et de méta-analyses avec d’autres
jeux de données sera nécessaire pour valider les QTL, en particulier pour les caractéres ol nous avons
évalué seulement 45 (alvéographe) ou 75 (protéines de réserve) individus. L'objectif est de détecter des
géniteurs intéressants et de constituter un set de marqueurs diagnostiques

pour optimiser le pre-breeding.
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