Accélération des programmes
d’amelioration des plantes
grace ala genomique

19 janvier 2022

Séance co-organisée par les sections
1 (productions végétales) et 2 (foréts et filiere bois)
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Les premiers marqueurs moléculaires
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* Principe de la cartographie des genes & QTL ancien
=>» besoin de marqueurs

* Premiers marqueurs de ’ADN fin 80’s
e 1977 invention du séquencage de '’ADN (Sanger)
» 1978 découverte des enzymes de restriction = marqueurs RFLP
1983 Kary Mullis invente la PCR (amplification ciblée de 'ADN) Butler 1952 gha
=» nouveaux marqueurs

=» premiéres cartes saturées des génomes
=>» premiers QTL
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Evolution technique du séquencage

Sanger  Nouvelles technologies : 454 Roche, Illlumina ...
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Cost/Genome
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Today: ~1.5M Luuud 15
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Les genomes vegetaux sequences
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Carica papaya
370 Mb

Malus domestica
Arabidopsis thaliana 742 Mb
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Brassica
Tomato

Peach
Pea

1154 Mb Rice (IRGSP) ’ |

- | . |

2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2
' |

Solanum )
lycopersicum Prunus persica Brassica oleracea Pisum sativum
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| Pennisetum glaucum
‘ | 1,760 Mb
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Soybean

Rice (draft)

Glycine max
1,115 Mb

Zea mays
2,300 Mb

Oryza safiva
420 Mb
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Solanum tuberosum
844 Mb

Chickpea Cassava
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Cicer arietinum
738 Mb

Potato

Triticum aestivum
17,000 Mb

Manihot esculenta
742 Mb

Purugganan et al, 2021



Les genomes végetaux sequences
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Marks et al; Nature Plants 2021
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Le resequencage pour la découverte de SNP

Densité de SNP variable suivant especes et échantillons
HCCAAACEHCCCOm

Exemple tomate :
reséquencage 8 accessions : 4 M SNP

Puces de marqueurs :
guelques milliers a 500.000 SNP
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A Timeline of rice genome sequencing

Parental genomes Resequencing hybrid Parental Parental genomes of
of LYPS (PAB4s IMF2, F1, F2, and RIL genomes of SY63 NERCA (TOGS681 ICRG knowledgebase

CSRGP and 93-11) populations (2597 and MHE3) and CG14) for rice researchers

gene discovery
@ 09 e
1998 2000 2002 2003 2007 2010
IRGSP IOMAP Japonica Koshihkarni
Draft Genomes:

O. sativa L. ssp. japonica
O. sativa L. ssp. indica

B Geographical distribution of sequenced rice genomes

O. sativa 6340
O. rufipogon 505
0. glabernma 94

O. meridionalis 30
0. longistaminata 23
a Oy 2 +7000 accessions
O. glumaepatula 21
O. brachyantha 16
O. australiensis 8
O. nivara 5
0. longiglumis 5
0. meyenana 5
O. officinalis 1

P10 TI00-20 N-1200% > 1200



Application : structure de la diversite

ot

Rafizard et al. 2000

Exemple : domestication de la tomate (a partir de 700 génomes reséquencés)

Applications : comparaison des génomes entre espéeces (exposé J Salse)

construction de pangénomes : séance AAF le 13 avril



Application : Genome Wide Association Study

Chromosome 6
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43961486

Sauvage et al, 2014
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Web of Science : GWAS & plant



Application :
Sélection Assistée par Marqueurs

MARKER-ASSISTED BACKCROSSING

P P
Si un gene majeur, application directe 1 Kl 1
Backcross assisté par marqueurs "1 xlFl
Si plusieurs QTL = Plus complexe HiiiE“éé‘f:&i’éﬂi’%%’i&gﬁ%ﬁ{lﬂi.§E‘“JEE&??L
- localisation imprécise 7
- Effet du fond génétique UHHIH UHHHU Bu“i HHHH
- Effectifs a génotyper +++ HHHH HHIEH Mﬂi MHHH
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La sélection génomique

a Traditional selection b Genomic selection
yi=p+
X0 + €;
Training cycle (Re)train

(slower, expensive) model

y

e

Genotype Selection cycle Predict via
model

(faster, less expensive)
Make crosses \ | Al /
¥ " ﬁ s o

Make crosses
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Evolution de la sélection

-10,000 1900 1980 1990
v Conscious ' v Mrker- '

Unconscious mass Mendelian Pedligree assisted Genetic Genomilc
selection selection CrOosses sclecrion ! backcross transformation selection enotne editing
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Controlled
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(unmeasured loci) markers
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(observed loct)
_— Ramstein et al, 2019
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Programme

La sélection génomique chez le mais
Laurence MOREAU, UMR GQE Le Moulon

Les progres en sélection génomique chez les arbres forestiers
Leopoldo SANCHEZ-RODRIGUEZ, , UR BioForA Orléans

La génomique translationnelle pour I'amélioration du blé
Jérome SALSE , UMR GDEC Clermont

Conclusion
Catherine Bastien
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