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Résumé

Le blé, une espece polyploide, a trois grands génomes A, B et D constitue un génome
complexe. Ce travail présent une recherche bibliographique sur la mise au point de la stratégie
originale de séquencage du blé et les résultats obtenus dans le cadre du projet de cartographie
du génome de blé, en utilisant les banque BAC, YAC, les marqueurs moléculaires, les QTL a
I’aide de marqueurs SNP a haut débit, banque des mutants, et de banque des EST. Les projet de
séquencage du génome de blé qui a éte commencé en 2005 par la création de Consortium
International de Séquencage du Génome du Blé actuellement établi et réalisé une ébauche de
la séquence du génome de blé et ont séquencé simultanément 8 452 chromosomes artificiels de
blé, et ont fournira des informations sur la cartographie génétique de marqueurs et avoir acces
aux données de sequencage du chromosome 7B et estimé que la taille du chromosome 3B a étre
environ 886 Mb et ont utiliser la séquence de référence du chromosome 3B afin de mieux
comprendre le r6le des duplications dans I'évolution du génome du blé, et ont décrypté le
nucléotide de la composition de chacun des 21 chromosomes de blé et identifié 124.201 loci de
géne, avec plus de 75.000 loci ont placé le long des chromosomes et en 2014 identifié également
1.347.669 loci de marqueur et 2.310.988 polymorphismes de simples nucléotide (SNPs) et des
trois ensembles homéologous de sept chromosomes (1A a 7A, de 1b a 7B et de 1D a 7D). En
effet, avec toutes ces donnees, le décryptage de séquence de génomes de blé représente un
véritable défi technique et méthodologique, qui a longtemps retardé le développement des
programmes de génomique et de séquencage en particulier. Les chercheurs de 'TWGSC
estiment que le séquengage complet du génome du blé pourra étre réaliseé en trois ans. L’acceés
de séquencage du génome du blé pourra étre utilisé pour visionner les séquences afin d'identifier
de genes d’intérét, puis faire la sélection assistée par marqueurs et le croisement orienté afin

d’augmenter le rendement.

Mots clés : blé, génome, séquencage, projet, état actuel, outils et
population.



Abstract

The wheat has three genomes A, B and D to make this complex sequencing the genome
researchers used the bank Bac, Yac, molecular markers, QTLs, mutants Bank and Bank of EST.
the sequencing project currently established wheat genome and produced a draft genome
sequence of wheat and simultaneously sequenced 8,452 artificial chromosomes of wheat, and
provide information on genetic mapping markers and have access to sequence data chromosome
7B and estimated the size of chromosome 3B be approximately 886 MB and use the reference
sequence of chromosome 3B in order to better understand the role of duplication in the
evolution of the wheat genome and and decrypt the nucleotide the composition of each of the
21 chromosomes of wheat and gene identified 124,201 sites, with over 75,000 locations placed
along the chromosomes and in 2014 also identified marker 1,347,669 2,310,988 places and
single nucleotide polymorphisms (SNPs) and homeologous three sets of seven chromosomes
(1A to 7A, 7B through 1b to 7D and 1D), the researchers estimate that the IWGSC the complete
sequencing of the wheat genome will be completed in three years. Access to sequence the wheat
genome can be used to view sequences for identifying genes of interest, then do the assisted

selection and crossing oriented to increase performance.

Key words: wheat, genome, sequencing, project, current, state, tools

population
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ABREVIATIONS

BAC Bacterial Artificial Chromosome

YAC Yeast Artificial Chromosomes

QTL Quantitative Trait Loci

EST Expressed Sequence Tags

SNP polymorphismes simples de nucléotide

SSR Simple Sequence Repeat

AFLP Amplified Fragment Length Polymorphism
RAPD | Randomly Amplified Polymorphic

BC backcross

LR lignées recombinantes

HD les haploides doublés

IWGSC | consortium international de séquencage du génome de blé
ITEC 1’association internationale de I’initiative des EST des Triticées
BWGS | Genomic Selection de Blé tendre

Inra Institut national de la recherche agronomique
MTP minimal tiling path

RIL souche pure de recombinaison populations
BMPS population tracantes biparental

MT millions tonnes

MB Méga basses

GB Giga basses

HA hectare
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Introduction

Le blé est une source d’alimentation essentielle pour un tiers de la population mondiale,
dont 95% correspond a du blé héxaploide (T. aestivum) est cultivé dans plus de 120 pays, sur
environ 215 millions d’ha (17% des surfaces cultivées) pour une production de plus de 700
Mt/an. (Maryland, 2014).

En Algérie le blé occupe annuellement plus d’un million d’hectares et la production
Algérienne reste instable et faible d’une année a une autre, 5 134 006 tonnes pour la saison
2011- 2012 elle ne couvre que 20 a 25% des besoins du pays. (Benbelkacem, 2012)

Cependant, durant les dix derniéres années, a sept reprises, la production annuelle n’a

pas permis de satisfaire une demande en constante augmentation.

Le blé est une plante monocotylédone polyploide qui posséde six jeux de chromosomes
par cellule associant trois sous-génomes, et dont la taille (17 000 Mb) représente cinq fois celle
du génome humain et 40 fois le génome du riz. Le blé tendre (Triticum aestivum), son génome

contient 21 chromosomes et plus de 120.000 génes. (Berges, 2010)

Bien que nos connaissances sur cette espéce soient moins avancées que sur les plantes
modeles (arabette et riz), principalement a cause de la taille de son génome, de hombreuses
populations ont été cartographiées. Ainsi, le séquencage de génome de blé ou le décryptage de
I’information génétique contenu dans les séquences génomiques de cette céréale implique
I’établissement de la carte de référence,«ITMI map», qui comporte plus de 1500 marqueurs et
la carte composite avec plus de 3700, la diversification et la variabilité génétique en sont donc

accrues et le séquencage du génome en est plus complexe. (Anonyme, 2012).

Cette complexité en fait un bon modele pour I’analyse des grands génomes polyploides,
le décryptage de sa séquence a représenté un veritable défi technique et méthodologique, qui a
longtemps retardé le développement des programmes de génomique et de séquencage en

particulier.

De récentes études ont suggéré que les duplications et les réarrangements de génes sont

bien plus fréquents chez le blé (90 %) que chez les autres plantes cultivées. (Anonyme, 2015)
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La distribution des génes et I’impact de la structure du génome sur leur expression sont

encore assez mal connus.
Les objectifs de ce travail sont :

. L'objectif principal est surtout de comprendre comment fait pour le séquencage
de génome de blé et quand est ce que le génome de blé sera séquencé complétement.

. D'identifier les genes d'intérét, leur fonction biologique pour accroitre les
rendements de production de cette céréale.

. Donner des exemples sur le développement de nouvelles variétés de blé au

travers du séquencage du génome.
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1. Le génome du blé

Avec 16,7 Gb pour le génome nucléaire, le blé¢ posséde 1’un des génomes les plus

complexes parmi les céréales et, au-dela, dans I’ensemble du monde vivant.

De plus, le blé comporte non pas un « simple » génome nucléaire mais un génome
nucléaire composite, une association de trois génomes de trois espéces différentes, regroupes

dans la méme cellule et formant par 1a méme une nouvelle espéce (fig. 1).
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Figure 1 : Diagramme schématique des relations entre les génomes du blé avec I’histoire et la

généalogie de la polyploidisation. (Mayer et al., 2014).

Les noms et la nomenclature des génomes sont indiqués par des cercles qui montrent
une représentation schématique de la complémentarité chromosomale pour chaque espece. Les

temps sont estimés selon Marcussen et al., 2014 ; <’mya : million years ago”’

<0.82 mya

<0.43 mya
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1.1. Evolution de génome polyploide du Triticum

Le BIé, une plante domestiquée au génome polyploide complexe. Le génome du blé
tendre est constitué de 17 milliards de paires de base, dont plus de 80% de séquences répétees.
La taille ainsi que la forte proportion de séquences répétées constituent des obstacles importants
pour le séquencage du génome du blé (Paux et al., 2008).

Outre un génome nucléaire, le blé possede comme tout végétal un génome

mitochondrial et un génome chloroplastique.

1A 2A 3A 44 5A 6A| T

Un génome l .
A l .
1B

1B 3B 4B 51

i
Il

1D 2D 3D 41

o
Un groupe
d’homéologie

Figure 2 : Organisation du génome du blé hexaploide. (Bogard.,2011)

Ce génome comprend 21 chromosomes intégrant les trois génomes homéologues (A, B
et D) des espéces ayant successivement formé la série d’allopolyploides du genre Triticum.

L’ensemble formé par trois chromosomes homéologues se nomme “groupe d’homéologie” (fig.
2).

L’événement de polyploidisation a résulté du croisement entre deux espéces diploides
(2n = 14) Triticum urartu (génome A) et une espéce proche d’Aegilops speltoides (génome B)
disparue aujourd’hui. Ce croisement a eu lieu avant la domestication par voie de sélection
naturelle il y a environ 0.5 million d’années. Les descendants sont les blés tétraploides comme

le blé dur (Triticum turgidum ssp durum) et I’amidonnier (Triticum dicoccum). Un second

4
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croisement entre une variété domestiquée d’un blé tétraploide et Triticum tauschii porteur du
génome D a conduit, il y a environ 10 000 ans, a 1’obtention de blés hexaploides tels que le blé

tendre (Triticum aestivum) ou I’épautre (Triticum spelta) (Griffiths et al., 2006).

Cette allopolyploidisation a conduit a la formation de génomes de tres grande taille. Le
génome du blé tendre est structuré en 21 paires de chromosomes regroupées en sept groupes

homéologues représentant les génomes de chaque ancétre.

Du fait de I’apparentement des especes constituant le génome du blé tendre, les génes
homéologues ont des fonctions proches mais ont pu, éventuellement au cours de 1’évolution,
diverger suffisamment pour acquérir des fonctions biologiques propres. Le gene phl “Pairing
homeologous 17, présent sur le bras long du chromosome 5B, supprime les appariements
homéologues a la méiose, ce qui a pour consequence un comportement diploide strict a la
méiose (Griffiths et al., 2006).

1.2. Homéologie des Génomes
Des cartes plus précises permettent d'argumenter les homéologies.

Les chromosomes 1 des trois groupes A, B et D sont homologues, donc portent les
mémes genes (et de méme pour les chromosomes 2, 3, et 4 .... 7). La localisation de quelques
genes sur les chromosomes Al, Bl et D1 (Glul et Glil). Sur le chromosome 2 le géne Ppd1 et

ainsi de suite (fig. 3). Ceci confirme qu'il s'agit de chromosomes homologues.

Toutefois, et ce n'est pas uniqguement di au caractére partiel de la carte génétique
utilisée, tous les génes ne sont pas tripliqués. L’homologie des chromosomes A, B et D d'un
groupe n’est donc pas identique a celle des chromosomes homologues au sens classique du
terme. On dit qu’ils sont homéologues. L'homologie ne se traduit donc pas par une identité

totale des génes portés par les chromosomes.
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Figure 3 : Quelques genes localisés sur les chromosomes de blé. (Levesque et Madre, 2013)
Gli : gliadine, Glu : gluténine (2 composants du gluten), Ha : géne qui contrdle la dureté du grain, Q :

géne qui contrdle la structure de I'épi et Ph1 : géne qui limite les appariements homéologues.
2. Cytogénétique du blé

Le genre Triticum comprend les especes sauvages et domestiques généralement
considérées comme du blé. La filiation génétique des blés est complexe et incomplétement
élucidée. Il est acquis que le génome A provient de Triticum monococcum, le génome B d'un
Aegilops (bicornis, speltoides, longissima ou searsii) et le génome D d'Aegilops squarrosa

(également dénommeé Triticum tauschii). (Hamel, 2010)

Le croisement naturel T. monococcum x Aegilops (porteur du génome B) a permis
I'apparition d'un blé dur sauvage de type AA BB (Triticum turgidum ssp, dicoccoides) qui a
ensuite progressivement évolué vers L turgidum ssp, dicoccum puis vers T durum (blé dur

cultivé). Les blés tendres cultivés (AA BB DD) seraient issus d'un croisement, également
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naturel, entre T turgidum ssp. dicoccum (AA BB) et Aegilops squarrosa (DD). (Hamel, 2010)
(fig. 4)

Figure 4 : Les trois génomes de blé (génome polyploide) (Zhang et al.,2011)

2.1.Les différentes espéces du genre Triticum

Toutes les espéces de blés sauvages et domestiques, comme les espéces d’Aegilops (le
genre Aegilops est souvent considéré synonyme de Triticum), forment des séries polyploides
dont le nombre haploide de base est 7. Cela se vérifie aussi pour des genres voisins appartenant

au méme groupe taxonomique des Triticinées (Orge, Avoine, Bromes, fétuques, etc.).

Les blés sauvages et domestiqués peuvent comporter 14 (diploides), ou 28
chromosomes (tétraploides). L engrain est un blé domestiqué diploide, le bl¢ dur est tétraploide.
Seul le blé tendre est hexaploide (2n=42) et ne possede pas d’équivalent sauvage (au moins
dans les espéces classiquement rangées dans le genre Triticum). (Salamé, 2012)

On distingue deux espéces cultivées de blé : Le blé tendre (Tritium aestivum)
(AABBDD, 2n = 42), fournit une farine panifiable et le blé dur (Triticum durum Desf.) (AABB

, 2n = 28), qui, essentiellement cultivé pour la semoulerie,

Parmi les especes apparentées au blé, on trouve une abondance de genes de résistance
aux virus a la fusariose, a la sécheresse et aux maladies foliaires et racinaires. Ces genes

pourraient résoudre des problemes d’échecs culturaux dans les pays du sud et diminuer la


http://acces.ens-lyon.fr/evolution/author/salame
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pollution dans les pays plus fortunés. En réduisant les besoins de pesticides et d’engrais

conventionnels. (Salamé, 2012).
2.2.Domestication du blé

Trois especes de blé sont actuellement cultivées dans le monde depuis 10 000 ans: le blé
tendre (Triticum aestivum), le blé dur (Triticum turgidum) et 1’engrain (Triticum monococcum
ou urartu). La farine obtenue a partir des grains de blé tendre sert a fabriquer le pain alors que
celle obtenue a partir du blé dur est utilisée dans I’industrie des pates et des semoules. L’engrain,
premier blé cultivé, l'est encore aujourd'hui sur de petites surfaces dans certaines régions
montagneuses de Turquie et de Gréce ou il sert surtout a I’alimentation du bétail. Dans certaines
régions on trouve encore le Triticum turgidum et le Triticum monococcum a I’état sauvage. En

revanche le blé tendre n’a jamais été trouvé a 1’état sauvage (fig. 5). (Levesque et Madre 2013)

Par exemple, I’all¢le Q du blé actuel est récent, les espéces sauvages ont toutes 1’alléle

g qui donne un épi fin et allongé.

Le rble du gene Q dans I'évolution de la plante au cours de la domestication apparait

essentiel. Il contréle la forme de I'épi et des épillets.

La comparaison des versions homéologues de ce gene permet d'argumenter I'histoire
évolutive du blé. (Zhang et al.,2011 in : Levesque et Madre 2013)


http://acces.ens-lyon.fr/evolution/author/salame
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L'histoire évolutive du ble

L ridation suivie d'un doublement chrs

Hybridation suivie d'un doublement chrs | 9000 ans avant JC

Figure 5 : Schéma représentatif de 1’évolution du blé (Triticum et Aegilops). (Salamé, 2012)
2.3.Les caryotypes des trois especes de blé

Le caryotype de Triticum monococcum présente toutes les caractéristiques d’un
caryotype classique. Il s’agit donc du caryotype d’une espece diploide. En revanche les

caryotypes du blé dur et du blé tendre présentent une originalité.

Celui du blé dur montre deux groupes de 7 chromosomes, désignés par les lettres A et
B. Dans chaque groupe, chaque chromosome est représenté en deux exemplaires ce qui est

habituel (chromosomes homologues).

Le caryotype du blé tendre montre, outre les deux groupes de chromosomes A et B, un
troisieme groupe de 7 chromosomes, D. Chez une espéce comme Triticum turgidum ou le
nombre de chromosomes est de 28, les chromosomes du caryotype devraient étre numérotés de
1 a 14 et chez le blé tendre (42 chromosomes) de 1 a 21. Ce n’est pas le cas. On identifie
seulement 7 chromosomes ayant chacun un representant dans les groupes A et B (Al et B1, A2
et B2, etc.) chez le blé dur, et un représentant dans les groupes A, B et D chez le blé tendre.


http://acces.ens-lyon.fr/evolution/author/salame
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Ainsi, on voit que le Triticum turgidum a 4 exemplaires de chaque chromosome et est donc

tétraploide ; Triticum aestivum a 6 exemplaires de chaque chromosome et est donc hexaploide.

Des techniques de culture tissulaire et de cytogenétique (mais pas de génie génétique)
doivent étre employées pour introduire du matériel génétique exogene dans le génome du blé.
C'est ainsi qu'on a pu créer un hybride entre le blé et le seigle nommé "triticale". La création et
l'utilisation de variétés de blé génétiguement modifié est techniquement possible (Salamé,
2012).
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1. Les outils de séquencage

1.1.Construction de banque Bac et Yac de génome de blé

Une des premiéres priorités de I’IWGSC était d'établir une carte physique des 21
chromosomes du blé. Seules les cartes physiques ont la possibilité de faciliter I'isolement basée
sur une carte de génes et de QTL pour des caracteres d'importance agronomique et
I'identification ainsi de nouveaux alleles favorables pour I'immense réservoir de ressources
génétiques qui sont présents dans les banques de semences du monde entier. En outre, le
développement de cartes physiques des cultures génétiquement ancrée peuvent accélérer

I'amélioration du blé par la prestation de nombreux marqueurs pour la reproduction.

L’utilisation de différentes ressources de banques BAC pour le projet de séquencage
génomique comparatif chez le blé porte sur des régions représentatives du génome du blé afin

de comparer les différentes especes de Triticum diploides.

Les BAC sont des Bacterial Artificial Chromosome c'est-a-dire des vecteurs de clonage
bactériens comportant des insertions (ici d'ADN nucléaire de BIé) de tres grande dimension

(plusieurs dizaines a quelques centaines de Kpb).

Ces différentes banques BAC sont constituées de plus de 3 millions de clones au total.
Elles ont été organisées de manicre a facilement les exploiter et identifier les clones d’intérét
soit par PCR sur pools de clones BAC, soit par hybridation sur des filtres haute densité. (Layacet
al., 2009). Les séquences sont extraites de la banque en interrogeant avec I'expression "Triticum
aestivum bac clone”. (Fig. 6).
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Figure 6 : Construction de banques BAC chromosomes spécifiques de chaque

génome de blé (Berges, 2010).

Le développement de banques génomiques en YACs (pour Yeast Artificial
Chromosomes) ou le génome est coupé en morceaux de quelques centaines de kilobases et
chaque morceau intégré dans un chromosome artificiel de levure permet d'établir la carte
physique du génome. L'ordonnancement des différents YACs et la localisation sur ces derniers
des marqueurs amenent a faire la correspondance entre les distances génétiques, mesurées en
pourcentages de recombinaisons, et les distances physiques, mesurées en nombre de paires de
bases d’ADN. Une fois complétée la carte physique du blé on peut localiser un géne directement

par hybridation de marqueurs proches sur la banque de YACs ordonnée. (Vernet, 2014).

Pour atteindre ’objectif d'établir une carte physique des 21chromosomes du blé, 37
banques BAC speécifiques aux chromosomes et bras chromosomique ont été construits comme
suit : une banque pour le chromosome 3B (Safar et al., 2004), une banque composite pour les
chromosomes 1D, 4D et 6D (Janda et al., 2004), et un pour chaque bras des 34 bras
chromosomiques restantes. La petite taille de banque BAC de chromosome, généralement

constitué de seulement 3-10 x 10* clones pour une couverture de chromosome de 10-15 x, les
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rend plus facile a entretenir et utiliser (Safar et al., 2010). A titre de comparaison, une banque

BAC de génome entier avec les paramétres similaires comprendraient environ 2 x 10° clones.

Le premier chromosome spécifique de la banque BAC a été construit avec seulement
quelques microgrammes d’ADN chromosomique du chromosome 3B du blé (Safar et al., 2004)
et a été utilisé avec succes pour construire la premiére carte physique de ce chromosome (Paux
et al., 2008). Au total, 37 banques chromosome BAC comprenant 2.253.312 clones sont
disponibles. (Choulet et al., 2014)

Pour repérer, puis isoler, des genes importants, Génoplante constitue des ressources
moléculaires sur les grandes especes du programme : marqueurs moléculaires pour densifier la
carte du génome et banques de grand fragment (BAC) pour faciliter le clonage positionnel des

génes cartographiés. (Anonyme., 2010)

Les chercheurs du consortium (IWGSC) ont décidé d’optimiser les premicres approches
de la génomique : le séquencage de petits fragments d’ADN clonés dans des chromosomes
artificiels bactériens (BAC), une technique qui a permis de produire le premier génome humain
complet. Elle passe aujourd’hui par I’utilisation de séquenceurs de nouvelle génération et par
la lecture simultanée de plusieurs BAC. Pour valider la méthode, les scientifiques se sont
attaques au chromosome 3B, le plus grand de T. aestivum et le plus facile a isoler par cytométrie
en flux (Dixon, et al., 2009).

Bien que [l'utilisation de bibliotheques spécifiques du chromosome/ de bras de
chromosome fournit avantages importants, il est important de garder a l'esprit les limites
potentielles. Le la premiére concerne le fait qu'ils ont été construits en utilisant une seule
enzyme de restriction - Hindlll (Safar et al., 2010) ce qui peut entrainer chromosome inégale
couverture et des lacunes dans les cartes physiques. Les premiers résultats obtenus avec la carte
physique du chromosome 3B, cependant, indiquer la couverture de 99% du chromosome
(Rustenholz et al. 2011) suggérant ainsi que les bibliotheques HindI1l BAC peuvent fournir un
substrat suffisante pour le séquencage.

Les banques BAC spécifiques de chromosomes de blé sont actuellement utilisées pour

compléter la carte physique du génome du blé panifiable. (Choulet et al. 2014).

Forte de son expérience sur ce chromosome, c’est ’'unité de Génétique, diversité et

¢cophysiologie des céréales de 1’Inra, en cotutelle avec I’Université Blaise Pascal de Clermont-
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Ferrand, qui a dirigé ces travaux a Evry, ses biologistes ont séquencé simultanément 8452
chromosomes artificiels. Les séquences obtenues ont ensuite été assemblées grace aux marques
propres a chaque BAC, autre optimisation de la technique originale. L’ensemble révéle le détail

de 774 mégabases contenant 5326 géenes codant des protéines et 1938 pseudogenes.

1.2. Les marqueurs moléculaires

1.2.1. Principaux types de marqueurs moléculaires appliqués pour I’amélioration du blé

Un marqueur moléculaire est un locus polymorphe qui renseigne sur le génotype de

I’individu qui le porte.

Un bon marqueur doit étre a héredité simple, multi-allélique et codominant. Les
marqueurs moléculaires correspondent donc au polymorphisme révélé au niveau de I’ADN.
L’analyse de ce polymorphisme par les techniques de biologie moléculaire s’adresse a
I’ensemble du génome, qu’il soit ou non traduit en protéines, et est indépendante des conditions

de ’environnement.

Ces méthodes peuvent étre regroupées en deux grandes catégories : les marqueurs de
type RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) et les marqueurs basés sur la méthode
de PCR (Polymerase Chain Reaction). Le choix du systéme de marquage dépend de 1I’objectif
précis fixé, des moyens et des compétences disponibles au laboratoire. Nous décrirons
brievement les principaux systémes de marquage moléculaire appliqués chez le blé. (Najimi,
2003).

3.2.1.1. Marqueurs RFLP

La technique RFLP développée par Botstein et al. (1980) repose sur la mise en évidence
de la variabilité de la séquence nucléotidique de I’ADN génomique apres digestion par des

enzymes de restriction.
3.2.1.2. Marqueurs de type PCR

Le développement de la technique PCR offre 1’avantage d’analyser les marqueurs
moléculaires enun temps court tout en utilisant des concentrations faibles d’ADN. Les
marqueurs basés sur la technique PCR tendent a remplacer les systémes classiques (les

marqueurs morphologiques, iso-enzymatiques et RFLP) et deviennent tres nombreux. Les plus
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largement utilisés chez le blé sont les microsatellites ou SSR (Simple Sequence Repeat),
I’AFLP,(Amplified Fragment Length Polymorphism) et la RAPD (Randomly Amplified
Polymorphic DNA).

a. SSRs Ce type de marqueur est communément appelé marqueur diagnostic. Dans le
cas plus fréquent ou le gene se situe sur un fragment du génome du blé tendre, non introgresse,
il faut resituer 1’utilisation des marqueurs SSRs par rapport au risque de recombinaison et le

sélectionneur doit avoir beaucoup de rigueur dans leur application.

Utiliser plusieurs marqueurs permet d’augmenter la probabilité de détecter une

recombinaison géne-marqueur.

b. La technique AFLP (Vos et al., 1995). Elle est fondée sur la mise en évidence
conjointe de polymorphisme de sites de restriction et d’hybridation d’amorces arbitraires. Cette

technique utilise a la fois les enzymes de restriction et I’amplification PCR. (Najimi., 2003)

c. La technique RAPD sont nombreuses, trés peu ont pu atteindre cet objectif chez le
blé. Quelques exemples de succes de la transformation de marqueurs RFLP ou RAPD en
marqueurs STS/SCAR peuvent néanmoins étre cités, notamment la conversion de marqueurs
RFLP liés aux génes Pm4a et Pm17 de résistance a I’oidium et aux génes Lr35 et Lr47 de

résistance adulte a la rouille brune.
3.2.1.3. Marqgueurs « sur géene »

Il n’y a plus de risque de recombinaison car le marqueur se situe sur le géne. C’est a
priori la situation idéale mais elle n’est pas sans contrainte. Dans ce cas, les marqueurs sont
concus a partir des différences de séquences entre les différents alleles du gene ; cela implique
que chaque marqueur corresponde a un alléle donné et que pour chaque nouvel alléle, il faut un
nouveau marqueur. Ce type de marqueur est déja disponible sur blé tendre pour les génes
RhtB1b et RhtD1b, ou les genes Pina-D1 et Pinb-D1. (Najimi., et al., 2003)

3.2.2. Apport des marqueurs moléculaires a I’amélioration du blé

L’essor des techniques de marquage moléculaire au cours des dernieres années a induit
des changements considérables dans plusieurs branches de la biologie notamment la biologie

moléculaire (clonage positionnel), la génetique évolutive (cartographie comparative), la
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génetique quantitative (détection et identification des locus contrdlant les caracteres quantitatifs

(QTL) et I’amélioration des especes (sélection assistée par marqueurs).

Les marqueurs de I’ADN ont des applications importantes en sélection, ils permettent
d’une part, depositionner sur une carte génétique des genes/QTL codant pour des caracteres

d’intérét et d’autre part, de les suivre dans un schéma de sélection. (Najimi, et al., 2003).
3.2.3. Intérét des marqueurs moléculaires en sélection

Le développement considérable des marqueurs moléculaires au cours des derniéres
décennie sa permis une meilleure compréhension du génome de blé et la cartographie de
plusieurs dizaines de locus liés aux résistances aux maladies et insectes. Le prochain défi auquel
seront confrontés lessélectionneurs est I’application de ces marqueurs dans des programmes de

sélection. (Najimi, et al., 2003).
3.2.4. La découverte de marqueurs SNP dans le génome de blé tendre

Le blé port des caractéristiques ont longtemps constitué un frein au développement de

marqueurs de type SNP.

En effet, la découverte de marqueurs SNP nécessite la comparaison de la séquence
d’ADN d’une méme région de plusieurs lignées pour pouvoir identifier des variations entre
individus. Les avancées technologiques de ces dernieres années rendent désormais cela possible
et deux approches différentes peuvent étre utilisées : (1) le séquencage du génome entier, dit
pangénomique et (2) le séquencage partiel du génome par des approches de réduction de

complexité aléatoires ou ciblées sur des régions d’intérét. (Charmet, et al 2014).

Par une approche de séquencage ciblé (sur 96 lignées), ce sont ainsi plus de 350 000
marqueurs SNP qui ont été identifiés auxquels ont été ajoutés 10 000 marqueurs SNP
potentiellement impliqués dans des caracteres d’intérét tels que le rendement ou la résistance

aux stress (maladies et sécheresse). (Charmet, et al., 2014).
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Tableau 1 : Distribution des marqueurs polymorphes de SNP a travers les génomes de A, B et
D du blé hexaploide. (Shavrukov et al., 2014)

Génome
Chromosome Total
A B D

1 233 141 45 419

2 163 295 26 484

3 154 136 7 297

4 200 70 9 279

5 194 244 34 472

6 175 242 18 435

7 222 114 8 344
total 1341 1242 147 2730

3.3. Recherche de QTL

Contrairement aux caracteres a déterminisme simple, les caractéres quantitatifs
polygéniques sont soumis aux influences conjointes de différents facteurs génétiques (QTL) et

de facteurs environnementaux.

L’analyse de la variance et la cartographie d’intervalle (Botstein, 1989) sont les
méthodes statistiques les plus utilisées pour la mise en évidence d’associations entre les locus
polymorphes et le caractére étudié. Des exemples récents d’associations entre des marqueurs
moléculaires et des locus impliqués dans 1’expression de certains caracteres quantitatifs (QTL)
chez le blé tendre telle que la résistance aux rouilles brune (Puccinia recondita Robex Desm.)
et jaune (Puccinia striiformis West.), a I’oidium (Erysiphe graminis Em. Marchal), a la tache
bronzée (Pyrenophora tritici-repentis (Died. Drechs.) et a la fusariose (Fusarium graminearum
Schwabe). Ces travaux concernent les résistances quantitatives polygéniques ou une bonne
partie de la variation phénotypique est expliquée par la ségrégation de quelques QTL a effets

majeurs. (Bordes et al., 2011).
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Outre la meilleure connaissance des régions du génome déterminantes pour la
composition protéique, des retombées appliquées sont attendues (marqueurs et modeéles pour

permettre aux sélectionneurs de travailler un caractere difficile a phénotyper). (Bordes et al.,
2011).

Variété a fort Variété possédant un
rendement QTL conférant une
meilleure tolérance a la
sécheresse,

e

- Accelération du
A processus par

[ " diminution du nombre
T de cycle

N y

Sélection des individus a haut rendement
et présentant le caractére de tolérance a la
sécheresse grace a des critéres visuels =

phénotypiques et génétiques

Figure 7 : Sélection des individus a haut rendement et tolérance a la sécheresse. (Prioul.,2012)
De nombreux QTL favorables en conditions de stress hydrique ont été identifiés a jour :

— QTL de protandrie (écart de floraison male-femelle),
marquant au (Ribaut et al., 1996, CYMMIT Mexico)

— QTL de sensibilité aux hormones

=> succes le plus

QTL de maintien de la croissance foliaire en conditions de sécheresse etc..

L’introduction de ces QTL dans des hybrides performants est une voie de recherche
privilégiée.(Gaufichon,2010).
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Quelques Exemples d’application de QTL

Tableau 2 : Quelques QTL utilisé en résistance a les maladies localisé sur les
chromosomesde blé (Brunel et al 2010) (Lv et al., 2014) (Lin et al., 2015).

QTL Valeur agronomique Loci
80 QTLs résistance a la rouille jaune | 2B, 2AL et 7DS
18 QTL résistance a 1’oidium 5A ,1B, 7B,2A,5D et 2B

38 QTL additifs et 18 paires

résistance a Fusarium(FHB) | 2D, 4B, 4D, A, 5D et 7B
de QTL ( )

3.4. Banque des mutants

Des méthodes originales de mutagenese utilisent la possibilité de transformer
génétiquement les plantes par des plasmides bactériens transformée par le plasmide Ti
d'Agrobacterium tumefaciens (I'agent de la gale du collet). Le plasmide a été « désarmé » pour
que les plantes ne développent plus la maladie, et il est maintenant porteur d'une construction
particuliére. Capable de s'insérer au hasard dans le génome, il génére une mutation a chaque

fois qu'il interrompt la sequence d'un géne.

Un programme de « mutagenese a saturation » a été entrepris a I'NRA de Versailles en
utilisant ces méthodes. L'objectif est de créer des mutants pour tous les génes exprimés, dont le
nombre est estimé entre 20 000 et 25 000. Le plasmide bactérien reconstruit comporte un géne
de résistance a un herbicide pour sélectionner les plantes transformées. Il sert également d'«
hamecon moléculaire » permettant de remonter au géne interrompu par l'insertion de cette

construction, de le cloner et de le séquencer.

Toute la batterie des analyses physiologiques, biochimiques, cytologiques est utilisée
pour décrire ces collections de transformants et découvrir le role des génes mutés. On peut aussi
« complémenter », c'est-a-dire restaurer le fonctionnement normal, des mutants déja décrits de
plantes ou de levures en les transformant par des séquences sans fonction, et donc assigner a

posteriori un réle a ces génes inconnus. (Bordes et al., 2011)

Thuillet et al., (2002), ont utilisé les marqueurs microsatellites sur les lignées

d’accumulation des blé afin d’avoir accés aux données moléculaires et d’estimer les taux de
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mutations au niveau des séquences microsatellites. Ils ontsuggéréque chez les plantes le taux
de mutation est plus élevé pour les dinucléotides, comparé aux trinucléotides, le taux de
mutation a été estimé a 2.4 x 10 et a 7.7 x 10 chez le blé respectivement, mais aussi il est

variable entre espéces.

Durand, (2011), a décelé que le taux de mutation est contrdlé génétiquement et peut
varier au cours du temps.Ses expériences d’accumulation de mutations ont montré qu’a
I’échelle du génome, le taux de substitution est d'un ordre de grandeur a peu prés constant entre
les organismes. Par contre, 1’héritabilit¢é mutationnelle est beaucoup plus variable entre

organismes.
3.5. Banque des EST (expression génétique)

La cartographie d’étiquettes de geénes exprimés «EST» et 1’examen de leur co-
localisation avec des QTL pourrait apporter des évidences additionnelles en faveur du rdle de

ces génes dans la réaction de défense.

En 1998, un effort important deséquencage des queues polyA transcrits a été entrepris
par la communauté scientifigue de blé, principalement dans le cadre de 1’association
international de l’initiative des EST des Triticées (ITEC) pour compenser le manque de
séquences de blé dans les bases de données publiques. Au total, 1.073.845 ESTs ont éte

produites.

Braun et al., (2009) rapportent que des équipes anglaises ont généré un jeu de séquences
courtes qui représente en nombre de bases 1’équivalent de cinq fois le génome complet du blé.
Ces sequences brutes, non assemblées et non ordonnées, complétent les approches antérieures
de séquencage des parties exprimeées du génome (EST). Elles sont particuliérement adaptées et
utiles au développement de nouveaux marqueurs utilisables a haut débit et couvrant I’intégralité

du génome.

Cependant, s’il est certain que ceS séquence sont utiles et contribuent a I’effort global,
le chemin est encore long, et les efforts nécessaires, trés supérieurs a ceux engagés a [’heure
actuelle au niveau international, pour atteindre 1’objectif d’une séquence compléte du génome

du blé tendre. (Braun et al., 2009)
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Qi etal., (2004) ont cartographié plus de 7000 ESTs de blé (avec 16 099 loci) des BACs
de chromosomes et, méme s’ils ont confirmé les observations antérieures de la densité de génes
qui se trouvent dans les extrémités des chromosomes, ils ont également trouvé (des genes
centromeriques) régions proximales, suggérant un modele moins contrasté de la répartition des

genes le long des chromosomes du blé. (Choulet et al 2014)

Enfin, elles fournissent des informations tres redondante autant ESTs proviennent de
génes fortement exprimés. Un ensemble minimal de génes de 40 935 de blé unigenes a été
défini par NCBI récemment grace au regroupement par grouper d'EST. Cependant, un tel
regroupement empéche I'identification de copies dupliquées des familles de génes (en raison de
la duplication de génes polyploidie ou unique) et représente une sous-estimation de I'ensemble

des genes de blé.

Malgré leurs limites, les ESTs de blé constituent une ressource utile pour la cartographie
génétique et physique, et pour l'annotation structurelle des génes pour des séquences

génomiques.(Choulet et al 2014).

En ce qui concerne le blé, Genbank tous de I'EST et STS séquencés et SRA
les bank 5x sequences de l'enquéte de couverture du cv. Chinese Spring génome de
Céreéales DB fournit également BLAST installations de recherche contre un ensemble de ces

lectures et donne accés a des SNP de blé,

Les marqueurs EST et DArt. A I'automne de 2011, il y avait 107,3845 et 1775 Triticum
aestivum ESTs et STS respectivement, et environ 85 Go de faible couverture séquence
d'enquéte se lit dans ces bases de données. En outre, un indice de Gene de blé comprenant 93
508 ESTSs est disponible pour En outre, plusieurs clusterings du blé séquences de transcription

ont été réalisées. (Choulet et al., 2014)
2. Cartes génétique de référence (blé)

Wheat Genome Sequencing Consortium (IWGSC), a défini une stratégie qui comporte
plusieurs étapes. Son objectif est d’obtenir une séquence de référence du génome du blé tendre.
C’est-a-dire une séquence ordonnée, annotée et alignée sur les cartes génétiques de fagon a ce
que la position des génes sur les chromosomes soit connue et puisse étre mise en relation avec
les phénotypes. Pour ce faire, il est prévu de travailler sur chague chromosome individuellement

afin de réduire la complexité d’analyse et d’optimiser le travail et les colits, tout en gagnant en
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efficacité et en s’affranchissant des problémes causés par la redondance génétique des

chromosomes homéologues.

En réalisant en 2008 la premiere carte physique du plus gros chromosome du blé (le

chromosome 3B, qui correspond a pres de trois fois le génome du riz a lui seul).

Un groupe de chercheurs menés par Catherine Feuillet a publié dans la revue Science
en 2008 la carte physique du plus grand des 21 chromosomes du blé, le chromosome 3B. A lui
tout seul, ce chromosome dernier fait la taille de trois fois le génome entier du riz. La carte
physique du chromosome 3B est un outil précieux dans 1’identification en particulier de génes
impliqués dans des caractéres agronomiques. La méthode qui a permis sa réalisation sert de

référence pour les vingt chromosomes restants. (Dixon, et al., 2009)

En outre, le développement de cultures génétiquement ancrées cartes physiques peuvent
accélérer I'amélioration du blé par la prestation de nombreux marqueurs pour la reproduction.
(Choulet et al., 2014).

L'ordonnancement du MTP (minimal tiling path) est accompli pour le chromosome 3B

(C. Feuillet et autres) et est en cours pour le chromosome 7B .
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Figure 8 : Représentation schématique de I'état actuel (AoGt 2013) des efforts
d'IWGSC a Etablir les cartes physiques (a), séquence d'ordre par lllumina (b ), et séquence de

référence (c ) du 21 chromosomes de blé hexaploide. (Choulet et al., 2014)

L'accomplissement de chaque projet est représenté avec le vert les barres dans chaque
chromosome et chromosome arment. Quatre niveaux d'accomplissement sont montrés (25, 50,
75 and 100 %). les drapeaux représentent le pays d'origine des laboratoires responsables des
projets actuellement placés. Quand deux drapeaux sont montrés, le drapeau supérieur
correspond au bras court et plus les drapeaux le long bras est inférieur. Excepté ces

chromosomes avec le drapeau de spécifique. (Choulet et al., 2014)

5. Populations utilisées en cartographie genétique

Les cartes génétiques peuvent étre utilisées pour la localisation des génes affectant des
caracteéres simples ou complexes. Ces cartes sont développées en analysant un grand nombre
de marqueurs dans une population en ségrégation issue de deux parents homozygotes. Les
populations de cartographie les plus couramment utilisées sont :
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Les descendances F2, les populations issues de retro-croisements ou backcross (BC),
les haploides doublés (HD) et les populations de lignées recombinantes (LR). (Najimi ,et al.,
2003)

5.1 Les populations parentales :

Le croisement entre deux lignées parentales présentant des caractéristiques intéressantes
et complémentaires produira la génération F1. Ce sont les plantes méres pour I'obtention de la
phase haploide. A ce stade, toutes les plantes sont identiques. En revanche, sur ces plantes, la
méiose a I’origine de la formation des gametes permet la ségrégation des caractéres, selon les

lois de Mendel et les recombinaisons entre les chromosomes parentaux. (Dixon, et al., 2009).

Généralement, parents avec des capacités de combinaison générales plus élevées et une longue
distance génétique peut produire un hybride avec un meilleur rendement exécution (Federico et al.,
2015)

5.2 Les descendances F2

Les individus F2 seront alors tous différents les uns des autres, c'est la disjonction des

caracteres.

L’avantage majeur du croisement F2 est qu’il y a trois génotypes a chaque marqueur au
lieu de deux pour le rétrocroisement, ce qui rend possible la détection des effets de
dominanceentre des alleles des QTL. (Meiss, 2006)

5.3 - Lignées HD

Lignées haploides doublées (HD), strictement homozygotes en une génération de
culture, I’obtention de lignées HD basée sur le croisement intraspécifique avec un génotype
induisant la gynogenese in situ

Un stade précoce d'application de I'HD permettra une meilleure conservation des
déséquilibres de liaison qu'un stade tardif. (Bordes, 2006)

Contrairement aux analyses sur F2 ou rétrocroisements, les HD permettent une
utilisation de tout le polymorphisme, les génes dominants, comme les génes codominants

pouvant étre pris en compte.
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5.4 Back-cross

Un caractére intéressant, peut étre présent dans une plante mais pas dans les lignées
élites a la base des variétés commerciales. Le sélectionneur va chercher a créer une lignée
identique a la lignée élite, mais possédant en plus de caractére intéressant. Pour obtenir ce
résultat, le sélectionneur procéde par rétrocroisement, (en anglais back-cross).

Tout type de genes peut étre introduit par back-cross dans de la materielle élite a partir
de sources dites exotiques, grace aux marqueurs moléculaires, (les génes récessifs).
- le back-cross utilisé pour I'obtention d'une lignée isogénique.

F2 et les populations BC1, ont besoin de juste deux générations de croiser a se
développer, La lignée avancée d'intercross (indisposer) populations sont une classe des
populations de souche pure de recombinaison. (Jamann et al., 2015)

5.5- Lignées recombinantes

Il est nécessaire de créer des populations de lignées recombinantes Pour I'utilisation des
nouvelles techniques de sélection, liées a la caractérisation des génotypes par des marqueurs
moléculaires. Ces lignées recombinantes doivent étre une représentation aléatoire des gametes
parentaux. (Bordes et al., 2012) et (Forte et al., 2014).
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6. Etat actuel du projet de séquencage du génome de blé

6.1 Les techniques modernes de séquencgage :

Depuis quelques années, nous vivons une Vvéritable révolution de ces techniques, qui
sont plus rapides, et capables de générer des quantités gigantesques de séquences (de I’ordre
de plusieurs milliards de bases en une seule fois). Et ce pour un codt bien plus faible que les
techniques classiques.

Cependant, lorsqu’il s’agit de séquencer de grands genomes complexes du blé, ces
techniques, dont la longueur de lecture est jusqu’a présent plus limitée que celle des
techniques utilisées auparavant, ne permettent pas pour le moment de produire des sequences
de référence d’une qualité équivalente a celles produites pour le riz, le sorgho et le mais. Un
travail substantiel reste donc a accomplir afin d’obtenir une séquence de référence du

génome du blé tendre. (Huet, 2013).

6.2 Les projets de séquencage du génome de blé

6.2.1 Les projets Européens

Les équipes européennes coordonnées par Catherine Feuillet ont pris a leur charge la
cartographie et le séquencage de trois chromosomes du blé.

Le premier pas vers le séquencage de I’intégralité du génome de cette céréale que
Catherine Feuillet espere pour dans quatre ans, méme si pour certains pays, les budgets de
financement de recherches ne sont pas encore totalement établis. « Nous n’aurons pas encore
la séquence ultrafine du génome mais nous aurons avancé sur la connaissance de tous les
chromosomes. Nous connaitrons les séquences de certaines zones que nous avons jugées
prioritaires car elles comportent des genes d’intérét. Une fois dressée, la séquence du génome
du blé sera accessible a toutes les entreprises, du public au privé, sans restriction d utilisation
ni de colt, assure-t-elle. C’est la philosophie du consortium. » (Huet, 2013).

- En 2010 Une équipe de chercheurs britanniques a travaillé sur la variété dite
Chinese Spring, il a indiqué avoir réalisé une ébauche de la séquence du génome de blé.

Cette decouverte demeure une étape vers le séquencage complet du génome du blé
et pourra étre utilisée pour identifier plus rapidement les différences entre deux variétés de
blés, et ainsi repérer des caractéristiques jugées intéressantes, comme la résistance a la

sécheresse ou a des maladies, et créer des variétés donnant de meilleurs rendements.
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"Ils ont la sequence du génome de blé, mais elle n'est pas utilisable en I'état. Le
génome du blé est une encyclopédie, ils ont tous les mots de I'encyclopédie mais ils ne savent
pas dans quel ordre ils sont”, (Bevan et al., 2010)

- En 2012 Le plus grand chromosome du blé est le chromosome 3B, et établi par les
chercheurs de I'INRA de Clermont-Ferrand, Toulouse et Versailles, la carte physique de ce
chromosome qui se compose de 1036 groupes de séquence d'ADN, appelés contigs. Cette
carte genétique va permettre de localiser rapidement les genes d'intérét agronomiques,
codant pour le rendement, la qualité ou la résistance aux maladies, afin de mettre au point
de nouveaux marqueurs génétiques. Ce premier séquengage constitue un exploit dans le
cadre du séquencage d'un génome de blé. (Anonyme 2012)

- Les Genoscope, a Evry, ses biologistes ont séquencé simultanément 8 452
chromosomes artificiels de blé. Les séquences obtenues ont ensuite été assemblées grace aux
marques propres a chaque BAC, autre optimisation de la technique originale. Le travail sur
ce chromosome constitue un modéle pour 1’obtention de la séquence de référence du génome
complet de la céréale. (Dixon et al 2009)

. Dans le cadre du projet Européen Triticeae genome, une carte du
chromosome 1BL est réalisée.
. L’effort de cartographie physique sert de fondation pour le

séquencage des chromosomes. Dans le cadre du projet phare ANR 3BSEQ (2010-

2013), une séquence de référence du chromosome 3B est en cours de réalisation.

- Le projet Exegese-Ble visait a construire la carte physique du plus grand des
chromosomes de blé, le chromosome 3B, et a 1’exploiter comme mod¢le d’étude de la

structure, de I’évolution et de I’expression du génome de blé

Le projet était organisé en trois volets principaux dont les deux premiers ont
complétement atteint leurs objectifs et ont méme été au-dela dans certains cas. Par contre le
volet 3 a vu son orientation un peu modifiée par rapport a 1’objectif initial en relation avec
I’acces a une séquence complete de 3Mb chez le blé dans le cadre d’un projet Genoplante

(SMART) et les difficultés du partenaire 4 a achever son projet sur le riz.

Les Résultats majeurs obtenu sont la Construction de la premiere carte physique d’un
chromosome de blé : 1006 contigs (300kb a 4Mb) couvrant 800 Mb (80% du génome) du

chromosome 3B. Seul 40 % du génome de blé est organisé en ilot de génes. Sept duplications
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du génome de blé sont conservées avec le riz. Un nouveau modéle d’évolution des genomes
des graminées a été élaboré a partir de ces données. Environ 90 % des événements de
recombinaison ont lieu dans 1/5 du bras court. Les genes situes dans la partie distale ont un
GC plus élevé que dans le reste du chromosome. La recombinaison joue un réle sur
I’enrichissement de la teneur en GC. Pas de DL a I’échelle du chromosome 3B et a I’échelle
d’un bin (3BL 7,200 Mb) et une portée maximale de 500 kb. (These de doctorat Projets de
formation 2011)

- Projets plus appliqués tels que le projet ANR "Gainspeed"” (2010-2014), mené en
collaboration avec Biogemma, dont I'objectif est de démontrer que I'acces a la séquence du
génome de blé de soutenir la mise en place de nouvelles méthodes telles que la sélection

génomique.

- Le projet Breed Wheat a permis de créer une puce contenant 420 000 marqueurs
SNP et de génotyper avec celle-ci les différents panels du projet (~7200 accessions). Alors
que 33 millions de données étaient attendues au cours du projet, plus d’un milliard de
données utiles ont déja été produites pour un méme colt dans la premiére phase de

génotypage grace a ’adaptation du projet aux nouvelles technologies (Charmet et al., 2014).

Les expérimentations récoltées en 2012 montrent une variabilité génétique
intéressante pour 1’efficacité d’utilisation de ’azote, la tolérance a la sécheresse et aux
maladies. Ainsi, 15 blés avec des résistances prometteuses a 4 isolats de Septoriose ont été
identifiés. Des analyses de transcriptomique ont permis de mettre en évidence plusieurs
ensembles de génes dont I’expression est modulée en réponse aux fortes températures durant
le remplissage du grain. Une plateforme dédiée a I’analyse de la régulation des réseaux de

genes.

Enfin, une chaine d’analyse appelée BWGS (Genomic Selection) a été développé

afin d’obtenir une prédiction de la valeur génétique (GEBV) basée sur le génotypage.

La puce ainsi développée a été utilisée dans le cadre du projet Breed Wheat pour
génotyper plus de 7 000 lignées de blé regroupant aussi bien des variétés élites que des

lignées plus exotiques.
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Combinées avec des données de phénotypage, ces données de génotypage
permettent 1’identification de régions génomiques impliquées dans le contrdle de caractéres
d’intérét agronomique tels que le rendement, la résistance a une maladie ou la tolérance a la

sécheresse.

De plus, 4 600 lignées sélectionnées a partir de la collection de 12 000 blés
maintenue au Centre de Ressources Biologiques « Céréales a paille » de I’'INRA de
Clermont-Ferrand ont été génotypées afin d’en réaliser une caractérisation fine en vue de
leur utilisation future dans les programmes de sélection, I’objectif étant de pouvoir apporter

de nouveaux caracteres pertinents dans la diversité élite européenne (Charmet et al., 2014).

Enfin, la puce BreedWheat a également permis le génotypage de quelques 2 000
lignées issues de programmes de sélection variétale pour développer de nouvelles
méthodologies de sélection, telles que la sélection génomique qui vise a utiliser les données
moléculaires d’un individu afin d’en prédire la valeur génétique et donc son intérét pour le

sélectionneur.

- ce sont plus d’un milliard de données qui ont été générées et qui sont analysées

dans le cadre du projet.

- Le projet NONCOLLINEARGENES (« Origin, fate and function of wheat genes
noncollinear with the other cereal genomes»), financé par I'UE, visait a utiliser la séquence
de référence du chromosome 3B produit par le projet 3BSEQ financé par le francais ANR

afin de mieux comprendre le role des duplications dans I'évolution du génome du blé.

IIs ont utilisé des outils de bioinformatique pour comparer le chromosome 3B du blé
avec celui du riz, d'une graminée et du sorgho. Les chercheurs ont étudié en particulier les
génes non colinéaires (ou non synténiques), des groupes de genes fonctionnels qui sont

dispersés sur le chromosome et sont responsables de nombreuses activités de duplication.

IIs ont constaté un taux élevé de non synténie pour le chromosome 3B du blé (38 %
contre 5 % chez les autres espéces), suggerant que I'évolution du blé s'est récemment
accelérée. Ce facteur était particulierement net aux extrémités du chromosome. Les résultats
indiguent également que les génes non synténiques fournissent une diversité fonctionnelle

et un potentiel d'adaptation.
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Les chercheurs ont également confirmé que la duplication des génes était
particulierement fréquente sur le chromosome 3B. Le blé montre un taux de duplication
intra-chromosomique deux fois plus éelevée que les autres espéces, et 82 % de ces

duplications sont survenues au cours des 40 derniers millions d'années.

Le projet NONCOLLINEARGENES a confirmé que le blé a subi une évolution
rapide au cours de son passe récent et a proposé de nouveaux renseignements sur I'impact
fonctionnel des répétitions. Ces travaux contribuent notablement a améliorer la

compréhension de la génétique complexe du blé. (Anonyme, 2015).

6.2.2. Les projets de L’International Wheat Genome Sequencing Consortium
(IWGSC)
L’TWGSC a publié récemment une ébauche de la séquence du génome du blé tendre

dans le journal scientifique international Science en 2013.

L’objectif du IWGSC est de produire et de rendre publique une séquence compléte
du blé tendre d’excellente qualité, afin de fournir les fondements de la recherche
fondamentale qui remettront aux sélectionneurs de produire des variétés améliorées.
(Maryland, 2014).

- L’ébauche, chromosome par chromosome, apporte un nouvel éclairage sur la
structure,

- L’organisation et 1’évolution de ce génome complexe et de grande taille.

- L’¢ébauche génétique est une ressource précieuse pour les chercheurs et les

sélectionneurs.

Pour la premicere fois, ils ont a leur disposition un ensemble d’outils qui leur permet
de localiser rapidement des génes précis sur n’importe quel chromosome du génome du blé.
La production d’amorces spécifiques, qui prenait plusieurs semaines, peut maintenant étre
réalisée en quelques heures. Le positionnement de n’importe quelle séquence sur un bras de
chromosome peut désormais étre fait in silico en quelques minutes. En plus du gain de temps
pour le travail sur la génétique du blé, cette ressource ouvre la voie a des analyses et a des

découvertes jusqu'a présent impossibles au niveau genomique ».
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La publication de I’ébauche génétique est une étape majeure vers I’obtention d’une
séquence de référence du génome du blé tendre, I’objectif ultime du Consortium. La présente
la premiére séquence de référence du plus grand chromosome, le 3B. Celle-ci fournit une

validation de la méthode et un modéle pour le séquencage des autres chromosomes.

A ce jour, les chercheurs de ’'TWGSC estiment que le séquencage complet du
génome du blé pourra étre réalisé en trois ans. « Avec 1’ébauche de séquence pour chacun
des chromosomes du blé tendre et la premiére séquence de référence pour le chromosome
3B, nous avons atteint une étape importante de notre feuille de route », Déclare Catherine
Feuillet, co-présidente de I’IWGSC. « Nous savons maintenant quel chemin suivre pour
obtenir des séquences de référence pour les 20 autres chromosomes et nous espérons trouver

les ressources financieres pour atteindre cet objectif dans les trois prochaines années ».

Une fois la séquence de référence chromosome par chromosome disponible, les
sélectionneurs auront a leur disposition d'excellents outils pour accélérer leurs programmes

de sélection.

IIs seront plus a méme de comprendre comment les genes contrélent des facteurs
complexes comme le rendement, la qualité des grains... lls pourront alors produire de
nouvelles variétés plus durables et plus rentables afin de répondre a 1’augmentation de la
demande due a la croissance de la population mondiale. L’ébauche de séquence apporte déja
de nouvelles connaissances sur 1’histoire et 1’évolution du génome du blé ainsi que sur les

genes impliqués dans le développement des grains. (Maryland, 2014).

L’ TWGSC a coordonné les efforts entre les organisations internationales de 21 pays,
a décodé le nucléotide de la composition de chacun des 21 chromosomes de blé tendre et
identifié 124.201 loci de géne, avec plus de 75.000 loci ont placé le long des chromosomes.
Cette étude a également comparé les ordres de géne de froment panifiable avec le génome
de sauvage des parents diploides et identifié l'ordre élevé de similitude et conservation
structurale avec la perte limitée de gene. Elle a également prévu qu'aucun des sub-génomes
n'a dominé I’expression de géne, ayant pour résultat un degré élevé d'autonomie de

transcriptome.
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En outre, ce projet identifié également 1.347.669 locu de marqueur et 2.310.988
SNPs (IWGSC 2014). Des trois ensembles homeologoues des sept chromosomes (1A a 7A,
de 1Ba 7B etde 1D a 7D).

Choulet et autres (2014) a montré que la taille du chromosome 3B est environ 886
Mb, qui est ~11 % plus petit qu'a l'origine prévu. De plus, un pseudomolecule de
chromosome 3B a été prévu en commandant 1358 architectures le long du chromosome
employer un ensemble commandé de 2594 marqueurs ancré par SNP.

C’est I’aboutissement de 10 ans de travail compilés dans quatre articles. Afin
d'obtenir le séquengage du génome du blé. Ces résultats constituent les prémices de

I’établissement d’un génome de référence du blé tendre.

Cette cartographie des 17 gigabases qui composent I’ADN de la céréale a permis
d’identifier I’emplacement de 124 201 génes le long des 21 chromosomes. Ce travail donne
une vue globale de la dynamique du génome du blé tendre. Complexe, celui-ci est composé
de trois sous-génomes — A, B et D — qui forment un génome hexaploide - AABBDD. D’aprés
cette ébauche de séquence, il n’existe pas de dominance transcriptionnelle entre les sous-

génomes de T. aestivum.

L'objectif de ce projet est d'isoler les génes d'intérét, afin d'identifier leur fonction
biologique et accroitre les rendements de production. Les génes du blé séquencés a 95 % un

apercu du génome de Triticum aestivum, le blé tendre. (Dixon et al,. 2009).

Il visaient surtout des genes dits "de qualité", de résistances aux maladies, de hauteur
de plante, etc... de quoi faire de nombreuss projets... et d'apporter des résultats concrets pour
la sélection, quant au séquencage 'global’, il n'a de sens que s'il est ‘comparatif ' (c'est a dire
vertical), ce qui suppose des efforts encore plus énormes, et la confrontation avec le
phénotypage (évaluation des performances de la plante), ce qui est de moins en moins a la
mode.

Ces données permettent d’ores et déja d’améliorer notre compréhension de la céréale.
Les chercheurs du consortium ont ainsi conduit une analyse phylogénétique comparée sur
les plus proches parents du blé tendre : T. monococcum, T. urartu, Aegilops sharonensis, Ae.
speltoides et Ae. tauschii. Ils démontrent que les sous-génomes A et B ont divergé de

I’ancétre de T. aestivum il y a sept millions d’années. Ensemble, ils ont donné naissance au
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dernier élément du blé moderne, le sous-génome D, un ou deux millions d’années plus tard.
(Aillanthus, 2013)

6.2.3 Projets par une participation a I’effort international de la communauté blé

Au-dela de son ambition de compétitivité nationale, le projet Breed Wheat se veut

aussi un acteur majeur de la recherche mondiale sur le blé.

Pour cette raison, une partie de la puce de génotypage contenant environ 280 000
marqueurs SNP a été mise a disposition de la communauté scientifique internationale et peut
donc étre utilisée par des tiers, tant & des fins de recherche interne qu’a des fins de creation
variétale. Une partie des informations concernant ces marqueurs, comme notamment leur
localisation chromosomique, a également été mise dans le domaine public.(Charmet et
al.,2014)

Par ailleurs, le projet veut continuer 1’effort commencé par la France pour le
séquencage du génome de bl¢, effort qui s’est récemment concrétisé par 1’obtention de la
premiere séquence compléte d’un chromosome, le 3B. Ainsi, en étroite collaboration avec
I’TWGSC, les partenaires de Breed Wheat séquenceront le chromosome 1B, un pas de plus
vers I’obtention de la séquence compléte du génome de blé, la derniére céréale majeure a

n’étre pas encore séquencée a ce jour. Séquengage du génome du blé : un effort mondial

6.3. Premiere séquence de référence d'un chromosome de blé

Des chercheurs viennent de rendre publique la premiere séquence de référence du
plus grand des chromosomes du blé. Fruit d’une collaboration internationale, pilotée par
I’Inra et en collaboration avec le CEA (Genoscope), le CNRS et I’Université d’Evry, cette
premiére mondiale ouvre la voie a [I’identification de nombreux génes d’intéréts
agronomiques, a I’amélioration variétale du blé et au séquencage complet de son génome

d’ici 3 ans. Ces travaux ont été publiés dans Science le 17 juillet 2014.

Le décryptage de séquence de génomes de blé a représenté un véritable défi technique
et méthodologique, qui a longtemps retardé le développement des programmes de

génomique et de séquencage en particulier.
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La mise au point d’une stratégie originale de séquengage, le développement d’outils
bioinformatiques et I’identification de plusieurs dizaines de milliers de marqueurs

moléculaires ont permis le séquengage et 1’assemblage du chromosome 3B.

En comparant cette séquence avec les données génomiques d’espéces proches
comme le riz ou le sorgho, les chercheurs ont remarqué que 35% des 7 700 genes identifiés
sur ce chromosome étaient localisés sur d’autres chromosomes chez les autres céréales. Ce
résultat suggere fortement que la présence de ces géenes sur le chromosome 3B résulte de

réarrangements géenomiques successifs, récents et spécifiques du blé.

6.3.1 Des génes plus récents et plus spécialisés aux extrémités du chromosome
Gréace a I’analyse de cette séquence, qui représente au total 774 millions de nucléotides, les
scientifiques ont mis en évidence une structuration trés marquée du chromosome. La région
centrale est principalement constituée de genes anciens, exprimés de facon non spécifique
dans de nombreux tissus, la densité plus forte des génes dans les extrémités s’explique en
partie par des duplications récentes, qui semblent représenter une force évolutive d'intensité
considérablement plus forte chez le blé que chez les autres céréales. Ainsi, I'expansion

massive du génome du blé.
6.3.2 Une ressource unique pour I’amélioration variétale du blé

La séquence de référence du chromosome 3B constitue une ressource unique au
monde qui ouvre de nouvelles potentialités pour l'identification de genes importants d'un
point de vue agronomique. Ainsi, des régions génomiques impliquées par exemple dans la
résistance a des pathogenes, dans la tolérance a la sécheresse et dans le rendement, sont
portées par le chromosome 3B et l'identification des génes contrdlant ces caractéres est en
cours. Une meilleure connaissance du génome de blé revét donc un double intérét, a la fois
fondamental pour comprendre les mécanismes sous-tendant son organisation, son
fonctionnement et son évolution, et également finalisé, en facilitant le développement des
outils et des méthodologies nécessaires a 1’amélioration de 1’efficacité des programmes de

sélection.

Fort de cette réussite, le Consortium International de Sequencage du Génome du BIé,
dans lequel I’Inra occupe une position de leader, s’est fixé pour objectif de terminer le

séquencage des 20 autres chromosomes dans les trois ans a venir. Les scientifiques francais
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de I’'Inra et du CEA (Genoscope) ont d’ores et déja pris en charge le séquencage de 2 autres

chromosomes. (Choulet 2014)

6.4 Bases de données De Chromosome de blé

Avec les progres de la cartographie physique et de séquencage des chromosomes

individuels de blé, de bases de données spécifiques consacrées a des ensembles de

chromosomes particuliers ont été établie.

Tableau 3 : Bases de donée des séquence de blé ordonés par catégorie et type de

séquence. (Choulet et al., 2014).

Catégorie Nom de DB Transcription Caftes Apercu seq Référence
seq physiques seq (en ours)
NCBI Genbank et a
SRA X X
TIGR Plant X
Non-intégré Transcript X
DFCI Index Gene X
CerealsDB X x@
Intra-especes WheatDB X
chromosome WGGRC X X
Spécifiqgue | Wheatgenome.info XP
Intra-espéces GrainGenes X X
génome-large URGI X X X° Xe
TriFLDB X
Komugi X
Inter-espéces
PlantsDB Xd
Gramene X X

O OO T o

: couverture bas.
: couverture éleve de groupe de 7 chromosome.
: couverture élevé de génomelarge.
: GenomeZipper utilisant une couverture élevée du génome entier.
: 3B séquence du chromosome de référence.

35




Chapitre 3 : Etat actuel de séquencgage

Les données des hosts INRA de URGI pour le chromosome 3B du blé tendre et pour
bras chromosomiques 3DS, 3DL, 1BS,1BL, 1AS et 1AL dans le cadre de la base de données
établie pour le projet européen Triticeae Genome. Physique cartes, voisin génétique des
cartes avec des liens vers des marqueurs et QTL génétiques ainsi que BAC des séquences

contig sont disponibles.

La base de données du génome du blé Kansas State University, WGGRC, fournit un
acces GBrowse a la carte physique du chromosome 3A avec des liens vers les marqueurs et
des installations de BLAST génétique. Il accueille également des informations sur la
physique cartes de chromosomes 1D, 4D et 6D du printemps chinois qui ont été développés
comme le cadre du projet financeé par la NSF sur la cartographie physique du génome D du
blé.

WheatGenome.info qui est développé par le Centre australien de Génomique
Fonctionnelle VVégétale et de I'Université de Queensland fournit un acces a la sequence projet
d'enquéte lit et ensembles de pain les chromosomes de blé 7A, 7B, 7D et a un portail et
BLAST pour ces séquences. (Choulet et al., 2014).
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CONCLUSION

Du fait de sa grande taille (17000 Mb), de la présence de trois génomes homéologues
(A, B et D) et de sa forte proportion en éléments transposables (82%), (90% d’homogénéité et
de réplication), le génome du blé est I’une des derniéres espéces d’intérét agronomique majeur
dont la séquence du génome n’est pas disponible.

Au terme de ce travail, nous avons obtenu une quantité¢ importante d’informations sur
les efforts fournies par le consortium de séquencage appelé International Wheat Genome
Sequencing Consortium (IWGSC) impliquant des acteurs publics et privés de différentes parties

du monde (http://www.wheatgenome.org/), afin de disposer de la premiere séquence du

génome du blé tendre.

Il s’agit des banques BAC, (37 banques BAC comprenant 2.253.312 clones sont
disponibles en 2014), des banques YAC (8452 chromosomes artificiels sont séquenceé), des
marqueurs moléculaires (1.347.669 sont etiquetés en 2015 et 2.310.988 SNP), des QTL, (121
QTL pour 50 caractéres différents ont été également situés sur le chromosome 3B), de banques
des mutants pour tous les genes exprimés (dont le nombre est estimé entre 20 000 et 50 000
genes) et de banques des EST (un indice de genes de blé comprenant 93508 ESTs dans les bases

de données publiques, au total 1.073.845 ESTs ont été produites).

En effet, I’amélioration des techniques de génomique de haut début par I’utilisation de
séquenceurs de nouvelle génération et par la lecture simultanée de plusieurs BAC vont

permettre de finaliser le séquencage du génome du blé.

De maniére intéressante, nous avons noté que 1’état actuel du projet de séquencage du
génome de blé montre qu’en 2013, les séquences de deux des génomes diploides ont été
publiées : celui de T. urartu (génome A) et de A. tauschii (génome D). Le génome diploide
ancétre du génome B n’est toujours pas séquence.

Afin de disposer de la premiére séquence du génome du blé tendre, les scientifiques ont
établi un séquencage de chacun des bras chromosomiques purifiés par cytométrie de flux et a
ce jour, tous les bras chromosomiques sont séquencés.

Toutefois, le chromosome 3B (886 Mb) est pour sa part entierement séquencé et
assemblé. Les chromosomes 6B et 7B sont également tres complets. Les chromosomes 1A, 4A,
7A, 1B et 7D ont une séquence de référence uniquement dans les parties distales des

chromosomes.
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La connaissance du génome du blé va sans nul doute étre améliorée dans les années a
venir. En 2014, les chercheurs de ’TWGSC estiment que le séquengage complet du génome du
blé pourra étre réalisé en trois ans.

En effet, le bl¢ présente le double avantage d’étre un modeéle pertinent pour
I’identification de génes de résistance aux maladies et aussi pour sa position en tant que
polyploide et & génome complexe.

La séquence d’un génome ne représente pas une fin en soi mais plutdt le point de départ
a de nouvelles découvertes. Ainsi, I’acces de sequencage du génome du blé pourra étre utilisee
pour visionne les séquences pour I'identification de génes importants ’d'intérét *’d'un point de

vue agronomique, puis faire la sélection assisté par marqueurs.
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Annexe 1 : Total des génes et marqueurs étiquetés sur les chromosomes du génome A de blé

(NCBI Map Viewer 2015)

Chromosome | Carte des Génes Carte des RFLP Carte des SSR

1A Région Affichée : -59.40-14.90 cM Région Affichée : 0.00-177.20 cM Région Affichée : 0.00-126.00 cM

Total des Génes étiquetés : 7 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 21 | Total des Marqueurs SSR étiquetés : 44
28 Région Affichée : -49.10-59.00 cM Région Affichée : 0.00-159.90 cM Région Affichée : 0.00-142.50 cM

Total des Génes étiquetés : 6 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 16 | Total des Marqueurs SSR étiquetés : 61
3A Région Affichée : 0.00-40.00 cM Région Affichée : 0.00-216.90 cM Région Affichée : 0.00-115.80 cM

Total des Genes étiquetés : 2 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 18 | Total des Marqueurs SSR étiquetés : 48
A Région Affichée : -66.91-8.81 cM Région Affichée : 0.00-145.00 cM Région Affichée : 0.00-87.60 cM

Total des Génes étiquetés : 4 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 20 | Total des Marqueurs SSR étiquetés : 54
5A Région Affichée : -3.50-63.20 cM Région Affichée : 0.00-146.20 cM Région Affichée : 0.00-168.50 cM

Total des Génes étiquetés : 7 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 11 | Total des Marqueurs SSR étiquetés : 62
6A Région Affichée : -57.00-55.30 ctM Région Affichée : 11.10-146.81 cM Région Affichée : 0.00-156.31 cM

Total des Génes étiquetés : 5 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 19 | Total des Marqueurs SSR étiquetés : 36
7A Région Affichée : -61.00-63.80 ctM Région Affichée : -6.00-211.00 cM Région Affichée : 0.00-131.20 cM

Total des Génes étiquetés : 7 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 22 | Total des Marqueurs SSR étiquetés : 60
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Annexe 2 : Total des génes et marqueurs étiquetés sur les chromosomes du génome B de blé

(NCBI Map Viewer 2015)

Chromosome | Carte des Génes Carte des RFLP Carte des SSR

1B Région Affichée : -49.00-15.50 cM Région Affichée : 0.00-161.70 cM Région Affichée : 0.00-110.90 cM

Total des Genes étiquetés : 17 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 21 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 75
2B Région Affichée : -58.80-64.41 cM Région Affichée : 0.00-186.60 cM Région Affichée : 0.00-123.10 cM

Total des Genes étiquetés : 15 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 23 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 76
3B Région Affichée : -40.30-93.40 cM Région Affichée : 0.00-247.80 cM Région Affichée : 0.00-147.60 cM

Total des Génes étiquetés : 4 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 26 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 87
48 Région Affichée : -68.60-48.10 ctM Région Affichée : 0.00-60.50 cM Région Affichée : 0.00-59.40 cM

Total des Génes étiquetés : 9 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 16 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 49
5B Région Affichée : 0.00-44.10 cM Région Affichée : 0.00-129.00 cM Région Affichée : 0.00-173.00 cM

Total des Génes étiquetés : 5 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 17 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 76
6B Région Affichée : -45.70-55.30 cM Région Affichée : 0.00-117.50 cM Région Affichée : 0.00-82.40 cM

Total des Génes étiquetés : 9 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 18 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 50
7B Région Affichée : -43.00-77.50 cM Région Affichée : 0.00-173.60 cM Région Affichée : 0.00-155.40 cM

Total des Génes étiquetés : 9 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 25 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 69
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Annexe 3 : Total des génes et marqueurs étiquetés sur les chromosomes du génome D de blé

(NCBI Map Viewer 2015)

Chromosome Carte des Genes Carte des RFLP Carte des SSR

Région Affichée : -40.00-18.70 cM Région Affichée : 0.00-159.60 cM Région Affichée : 0.00-117.00 cM
1D Total des Genes étiquetés : 11 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 18 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 52
2D Région Affichée : -61.80-52.40 cM Région Affichée : -6.00-191.10 cM Région Affichée : 0.00-107.00 cM

Total des Génes étiquetés : 8 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 22 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 60
ap Région Affichée : -26.40-116.90 cM Région Affichée : 0.00-159.81 cM Région Affichée : 0.00-78.60 cM

Total des Génes étiquetés : 7 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 15 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 40
D Région Affichée : -32.21-28.00 cM Région Affichée : 0.00-121.00 cM Région Affichée : 0.00-91.30 ctM

Total des Génes étiquetés : 6 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 14 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 33
5D Région Affichée : -20.30-51.70 cM Région Affichée : 0.00-176.60 cM Région Affichée : 0.00-123.00 cM

Total des Génes étiquetés : 5 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 19 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 78
6D Région Affichée : -59.40-65.41 ctM Région Affichée : 0.00-183.20 cM Région Affichée : 0.00-109.70 cM

Total des Génes étiquetés : 6 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 17 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 34
D Région Affichée : -18.50-67.70 ctM Région Affichée : -6.00-134.40 cM Région Affichée : 0.00-154.31 cM

Total des Génes étiquetés : 8 Total des Marqueurs RFLP étiquetés : 13 Total des Marqueurs SSR étiquetés : 69
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Annexe 5 : Groupes de liaison des génes cartographiés sur les chromosomes du génome B du blé.
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Annexe 6 : Groupes de liaison des génes cartographiés sur les chromosomes du génome D du blé.
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Annexe 7 : Groupes de liaison des marqueurs RFLP cartographiés sur les chromosomes du génome A du blé.
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Annexe 8 : Groupes de liaison des marqueurs RFLP cartographiés sur les chromosomes du génome B du blé.

— Tth=ub14

—GERREDS

—GERGT4E
—FTthk=uF43

—¢Tarl
TCentrorer,

—ECcDhiz

L GEXRSS

TEEMGEA0
GEXGLTS

L GEXISS1

TEEHI 14T
GERGS 0

TEDOEET

—ECO1150
—cHHGTE3

—GERGLED

—SCcoiod

—5CDisi4

— L0054 E

—GERGR2ET

—SERG2EE

o

in

el

]

40

S0

&0

F0

S0

an

100

110

120

1=0

140

150

10

170

150

—FEEZ7T4

—ECD1i1s4

—FEE1z1

—RZEa

—SESETaE
—SEREGES
—GEHGHET 1
— GESRTSa
—FTaTAHRTZ

— GEHGSSE

— L entrorer.

TTGEERGS20

—SEHG142
—GERRYS2

—ECD44S

—ECD177a
—GERGEEA
—FERAGZ
—SEEGET
—HHGEE4E

—FERZS49

—-<=HHGEE N

—FTthk=ub23

—ESCh1z351

S0+

100

150

2004

—ECcDany?

—rTEh=uEES
—FEE1&E

1 +FBE1sS

+—FTaTAHE1

—FERA91
T SEHRSO
—<hnlied

L SEMGEAZ
T Centrorer.
—+—=HPES

—FEE117

1 —cDovFis

GEXG199

—ECDhi151

1 +aBc174

—COoi0s

] 56151

T FERAZIS

| GEMG111
7 TaTAHES

—HHG11

(NCBI Map Viewer 2015)

——FEBATS

—ChOO7Fas

— GERGST

——GERRGEST

L]

10

P 1]

pe 1]

Centromer, 0

TECDizER2
—AEBEGES4

——SGEEG192

—SGEEG147T
—SEREGZEN

—ChOoi14 01

—FTtk=uE10

—ChDozn
——EGERESS 1

—GERG2TE

—GERGL2S

——FEE2SS

=L

&0

To

S0

an

Lo

Lin

Lzn

—ECDETE L]

in0
—FERZ&T

=20
—Zentrorer . 0
—HHGSEL
—GERGS4 1
—GE=G1aS + 0
—SGEHEGE D

L= ]
—HHGS=

(=]
—EE=GTSa
—ECDZ07 T
—FEA1&E

L= ]
—GEREGESSE
—EChDi10s0

an
—GE=GT2E
—GERGT2S

100

—CO0SESd
—cERRSFo 110
—GE-EGS21

——SGEEZ1EE
——SEREGEE

——ECDhE42

—SEREGEY

——RZaa=

- Tthk=uH4
—FEBERA1S:E
——EERSS2T
——EERES21
—GERG 155

CoOOszd
Capb o,
SCDi1716

—SGEEG LT

—CD0EgG 1

—EGERE21E

—FEBEZTT

—FEEZZT

—FERZS1

io0

100

i1

1z0

10

140

iso0

10

170

—FEA4Z2

1 FEE1SO
SE=GSaT

T SEE=G2T T

L SERGEG S
SERZEEE

—SE=3110

—sChas

et o,
AEC4SS

TECD17S

—GEHT24 1

—GEREGEE
T—EEEG 0G5

——SERRSaS

—FERZOS
—GEEGY 11
—FEBRZSS9

—FTtk=ubz

—GEERSS

—GEREGET

—FEE 1S9

—SERGES

L GSERG2 1S
—C<Do4 14

—FTthk=uE1lS



10

z0

=0

40

So

=0

Fa

So

a0

100

110

1zn0

130

140

150

Annexes

Annexe 9 : Groupes de liaison des marqueurs RFLP cartographiés sur les chromosomes du génome D du blé.
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Annexe 10 : Groupes de liaison des marqueurs SSR cartographiés sur les chromosomes du génome A du blé.
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Annexe 11 : Groupes de liaison des marqueurs SSR cartographiés sur les chromosomes du génome B du blé.
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Annexe 12: Groupes de liaison des marqueurs SSR cartographiés sur les chromosomes du génome D du blé.
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Résumé :

Le blé, une espéce polyploide, a trois grands génomes A, B et D constitue un génome complexe. Ce travail
présent une recherche bibliographique sur la mise au point de la stratégie originale de séquencage du blé et les
résultats obtenus dans le cadre du projet de cartographie du génome de blé, en utilisant les banque BAC, YAC,
les marqueurs moléculaires, les QTL a I’aide de marqueurs SNP a haut débit, banque des mutants, et de
banque des EST. Les projet de séquencage du génome de blé qui a été commencé en 2005 par la création de
Consortium International de Séquencage du Génome du Blé actuellement établi et réalisé une ébauche de la
séquence du génome de blé et ont séquencé simultanément 8 452 chromosomes artificiels de blé, et ont
fournira des informations sur la cartographie génétique de marqueurs et avoir acces aux données de
séquencage du chromosome 7B et estimé que la taille du chromosome 3B a étre environ 886 Mb et ont utiliser
la séquence de référence du chromosome 3B afin de mieux comprendre le rble des duplications dans
I'évolution du génome du blé, et ont décrypté le nucléotide de la composition de chacun des 21 chromosomes
de blé et identifié 124.201 loci de gene, avec plus de 75.000 loci ont placeé le long des chromosomes et en 2014
identifié également 1.347.669 loci de marqueur et 2.310.988 polymorphismes de simples nucléotide (SNPs) et
des trois ensembles homéologous de sept chromosomes (1A a 7A, de 1b a 7B et de 1D a 7D). En effet, avec
toutes ces données, le décryptage de séquence de genomes de blé représente un veéritable défi technique et
méthodologique, qui a longtemps retardée le développement des programmes de génomique et de séquencage
en particulier. Les chercheurs de 'TWGSC estiment que le séquengage complet du génome du blé pourra étre
réalisé en trois ans. L’acces de séquencage du génome du blé pourra étre utilisé pour visionner les séquences
afin d'identifier de génes d’intérét, puis faire la sélection assistée par marqueurs et le croisement orienté afin
d’augmenter le rendement.
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