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Le pois est la légumineuse à graine
la plus cultivée en France



Services éco-systémiques des légumineuses 

La fixation symbiotique de l’azote 
fournit des services cruciaux aux 

agrosystèmes
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Une impressionante diversité phénotypique



Le pois, espèce modèle depuis 1866 

Mendel, Gregor. 1866. Versuche über Plflanzen-hybriden. 
In: Verhandlungen des naturforschenden Vereines in 
Brünn, Bd. IV für das Jahr 1865, Abhand-lungen, 3–47.

Le pois possède des caractéristiques
favorables pour les études génétiques :

1. Les plantes possèdent des 
caractéristiques phénotypiques contrastées,

2. L’hybridation est facile à contrôler,

3. Les caractères sont fixé en raison du 
régime de reproduction autogame.



Le défi du séquençage du génome du pois
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Génome du pois (02 Sept. 2019): 
• cv. Caméor (Seminor, 1973)
• 3.92 Gb in total (88% of est. genome size)
• 24,623 scaffolds with N50 of 415,940 bp
• 44,756 predicted genes

https://urgi.versailles.inra.fr
/Species/Pisum

The Pea Genome Project (2012 – 2019)

Assemblage 
de novo
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Genetic
Maps

Construire les 
chromosomes

Paired-end reads 146 X 

Mate-pair reads 129 X

Long reads PAC Bio 13 X

Séquençage

https://urgi.versailles.inra.fr/Species/Pisum


Le génome du pois est grand et 
complexe

Genome size (Gb)

Kreplak et al. 2019. Nat Genet Jiao and Schneeberger 2017. Curr Opin Plant Biol.

Genome size (Gb)

La taille du génome est due à une présence importante d’éléments 

transposables de type retro-transoposon à LTR (famille Ogre)

Kreplak et al. 2019. Nat Genet



Diversité sauvage et cultivée

44 génomes de pois 
comparés à la référence 

« Caméor » 

17,2 M nucléotides
variants (SNP) 

identifiés



Burstin et al. (2018) doi:/10.1051/ocl/2018056

Exploiter la diversité pour l'adaptation 
multi-stress de pois

Toulouse

PACA

Versailles-Grignon

Lill
e
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Dijon

Un projet national de 8 ans (2012-2020) financé 

dans le cadre de l'appel «Biotechnologie et 

Bioressources» de l'Agence Nationale de la 

Recherche

Un partenariat de 28 organisations publiques et 

privées (académiques, entreprises de sélection, de 

biotechnologie, de transformation, instituts

techniques, pôle de compétitivité)

L'objectif : développer des variétés de pois et optimiser les interactions 

plantes-symbiotes pour un rendement et une qualité de graines 

stabilisés dans le contexte du changement climatique



Construire des idéotypes
en utilisant des gènes majeurs

L'architecture des plantes, une composante clé 
de la tolérance aux stress

Criblage de collections pour 
trouver de nouveaux allèles de 

gènes d’architecture connus

Rechercher de nouveaux 
gènes impliqués dans 
l'architecture et la tolérance 
aux stress à travers des 
approches GWAS

C. Rameau

A. Klein, V. Bourion



Combiner des gènes de résistance : 
identifier les gènes et guider leur introduction

Aphanomyces

Gel

Bruches

Chr1 Chr2 Chr3 Chr4 Chr5 Chr6 Chr7

Locus contrôlant 
la résistance à Aphanomyces

Lignées d’introgression d’un ou plusieurs 
gènes de résistance

ML Pilet-Nayel, doi:10.1007/s00122-015-2583-0 



Equation de 
prédiction de la 
valeur sélective

GEBV= w1X1 + 
w2X2 + … wnXn

Individus 
sélectionnés

Population 
d’entrainement

Génotype
Phénotype

Population en sélection

Génotype

Sélectionner des traits complexes par la sélection génomique



Quel impact sur le progrès génétique ?

Améliorer la réponse à la sélection par unité de temps

Progrès génétique = Fonction (sp , i , h , t)

sp = variance phénotypique pour le caractère sélectionné, 

i = intensité de sélection, 

h2 = héritabilité du caractère sélectionné, 

t=durée d’un cycle de sélection

Les nombreux défis de l’amélioration des pois : 
• Diversité des traits à améliorer (bio-aggresseurs, changement climatique, 

nouveaux produits, rendement)

• Diversité des systèmes de cultures : conventionnels, agro-écologiques, bio

• Evolution rapide du climat: sélectionner dans un environnement 
changeant
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