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> Contexte
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> Le partenariat BreedWheat

15 laboratoires de recherche publique 1 institut technique

Centre INRAE Rhéne-Alpes-Auvergne ARVALIS — Institut du vegétal

UMR GDEC (INRAE-Univ. Clermont-Auvergne)
UMR GAEL (INRAE-UPMF)

Centre INRAE Angers-Nantes
UPR BIA (INRAE)

1 pble de compétitivité
Végépolys Valley

Centre INRAE Versailles-Grignon

US EPGV (INRAE)

URGI (INRAE)

UMR BIOGER-CPP (INRAE-AgroParisTech)

UMR ECOSYS (INRAE-AgroParisTech)

UMR Agronomie (INRAE-AgroParisTech)

UMR GQE (INRAE-Univ.Paris Sud-CNRS-AgroParisTech)

transfert de technologies
INRAE Transfert

10 sociétés privées

Agri-Obtentions Limagrain Europe

UMR SADAPT (INRAE-AgroParisTech) BASE KWS Momont

Centre INRAE Bordeaux Biogemma RAGT 2n

UMR BFP (INRAE-Univ. Bordeaux I&lI) Caussade Semences zECOBFiA Recherches
i yngenta

Centre INRAE Toulouse Florimond Desprez

UPR CNRGV (INRA)

Centre INRAE PACA

UMR EMMAH (INRAE-Université d’Avignon)
Le LIMOS (Université Clermont-Auvergne)

GEVES (Groupe d’Etude et de contrdle des Variétés Et des Semences)
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2 Objectifs

Combiner les nouvelles méthodes de génotypage et de phénotypage pour:

* (1) identifier les bases génétiques et écophysiologiques de caracteres clés pour
I'amélioration du blé,

* (2) accroitre et faciliter l'utilisation des ressources génétiques, et
* (3) développer et appliquer de nouvelles méthodes de sélection

afin de sélectionner des variétés de blé améliorées qui correspondent aux besoins des
sélectionneurs, des producteurs et des consommateurs pour maintenir une production
compétitive et durable
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> Structure du projet

WP1: Séquencage et
développement de
marqueurs moléculaires

WP4 : Définition, implémentation WP2: Génétique et

et évaluation de nouvelles écophysiologie de I’adaptation
stratégies de sélection aux contraintes biotiques et

WP7: Gestion du projet

WP5: Outils bioinformatiques pour 'intégration des données

WP6: Dissémination, transfert et formation
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2 Développement d’outils moléculaires

Analyse de la variabilité génétique mondiale

Participation au consortium de
séquencage du génome (IWGSC,
2018)

Puce de génotypage (Affymetrix
Axiom)

0.2

0.1+

0.0

Coordinate 2

Permet de caractériser la séquence
de 'ADN a différents endroits du
génome (GWAS, AB-QTL)

Permet d’analyser la variabilité
génétique et comparer des variétés -
entre elles Une puce de génotypage de

423 000 marqueurs
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E. Paux et al., Rimbert et al. 2018
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® Caractérisation des ressources élites

BWP2 panel élite (220)
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2 Caractérisation des ressources génétiques
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> Diversité et exploitation des landraces

* Analyse de la diversité de 632
landraces

* 2 poéles de diversification (axe 1
ACoP) : Europe et Asie

* A partir du Croissant Fertile
* Analyse de la diversité de 4403
accessions
* Faible utilisation de la diversité

asiatique en Chine Europe 100%]
8, 75%1

* Tres faible utilisation en Europe

* Réserve de diversité a introduire
dans les programmes de sélection

Chine p0%

INRAS Balfourier et al, 2019
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2 Adaptation aux contraintes biotiques et abiotiques

Contrainte thermique
Contrainte hydrique
Contrainte azotée / soufrée

Contraintes biotiques (fusariose,
septorios

Analyse de I'impact:
e Surle rendement

e Sur la concentration et la
composition en protéines
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Caractérisation fine des environnements

Panel élite testé dans 25 environnements (niveaux eau et azote contrastés)
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Permet de définir pour chaque
environnement la période et
I'intensité du stress

Touzy et al. 2019; Mini et al. (in prep)
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Indice de stress hydrique

® Classification des environnements

4 principaux scenarios de stress hydrique

Floraison

Rendement en grain (t/ha)
8
|

Cycle de développement

=

Touzy et al. 2019 Moyenne sur les 20 derniéres année;
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Rendement en grain (q/ha)

Variabilité génétique
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Touzy et al. 2019
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2 Génétique d’association

Effet de I'alléle minoritaire (g/ha)

Color Key

- and Histnzram

e a0 QTL sur le chromosome
Vlue 2B explique 15% de la variance
phénotypique en HWD et 10%

Effet positive en OPT

QTLx E

KRR RERRRRR]

QTL sur le chromosome
5D explique 10% de la
variance phénotypique en
LWD

Effet négatif

INRAS Touzy et al. 2019
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® Conclusions

Avancées importantes dans la connaissance
* De la diversité génétique

* De la construction du phénotype en réponse aux facteurs environnementaux
(biotiques et abiotiques)

Transfert vers I'application

Matériels génétiques caractérisés (panels et populations)

Matrice de génotypage

Jeu de données phénotypiques

Régions associées et marqueurs moléculaires liés

Chaine de prédiction génomique
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> Perspectives

Maintenir la cohésion des communautés
Exploiter les résultats en sélection

Des actions complémentaires
* Trois projets FSOV completent la caractérisation du panel de diversité
e DéBAT : pan-transcriptome
* ExIGE : analyse des interactions G x E
e QualiBlés : valeur nutritionelles
» D’autres projets utilisent les données de génotypage / phénotypage
 H2020 SolACE, FSOV HeatWheat, FSOV ArchiRac...

Des pistes de recherche
 Elargir les cibles (virus, insectes, adventices, microbiome...)
* Travailler sur la recombinaison, la biologie florale...
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