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structurales entre 
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Faible diversité du colza
 Recherche de sources d’adaptation aux contraintes climatiques et biotiques
 Recherche de stratégies optimales d’introgression dans le colza
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100 / 112 B. oleracea : 44 populations
sauvages + 56 populations fermières
+ 14 espèces apparentées

Brassica – Allium - Cynara - SolanumBrassica – Allium - Cynara - Solanum

Brassica
macrocarpa

Brassica
montana

Brassica villosa

131/154 B. rapa : 63 populations sauvages +
68 populations fermières

(Falentin et al. subm)

Séquençage 50x de bulks de 30 plantes/pop et mapping sur les génomes de référence
- Structuration de la diversité génétique, core collections + GEA (AGAP)

Recherche de variabilité chez les deux espèces parentales du colza

11 partenaires – 6 pays

- variabilité pour la germination en conditions de stress (GEVES)

- variabilité pour la réponse aux températures chaudes et froides + RNA seq (CREA Italie, INIA Espagne)

- variabilité pour l’autoincompatibilité / structure des Pop (USTHB, Algérie)
- A partir des cores, expérimentations dans 6 sites contrastés: Algérie (INRAA, ITCMI), France (IGEPP), 
Italie (UNIPA), Slovénie (KIS), Tunisie (INRAT)

- En cours….



 Identification des gènes et allèles favorables: populations de prebreeding / pays 
 Promotion des variétés fermières (livre de recettes de cuisine)

Travaux en cours

Questions:
* Phénotypage des différentes populations vis-à-vis des contraintes abiotiques, 
biotiques et du microbiote? Analysis génétique et marquage moléculaire

* Disponibilité du matériel végétal? (Nagoya) + Rôle des CRB vs brevets?

* Comment exploiter cette diversité chez le colza?

Introduction de cette diversité génétique dans le colza 

F. BoideauA. Pelé

740,8

2717,1

690,3

0

500

1000

1500

2000

2500

3000

diploid hybrid
AA

allotriploid hybrid
AAC

allotetraploid hybrid
AACC

G
e

n
e

ti
c 

si
ze

 (
cM

)

AACAA AACC

x3.7 
folds

x3.5 
folds

G
en

et
ic

si
ze

 (
cM

)

Genome wide

2x 3x 4x

AA AAC AACC

2x 3x 4x

Centromère 

AA

AACC

AAC

R
ec

o
m

b
in

at
io

n
ra

te
 (

cM
/M

b
)

Chromosome positions (Mb)

Chr. A01

Pelé et al. (2017) Plos Genetics; Boideau et al. (2021) Biology

Boost de recombinaison 
homologue permettant 
d’introduire de petites 
régions génomiques



Application de cette stratégie pour générer des populations de pre-breeding

Croisements d’un colza pivot mâle stérile cv. Aviso par les populations des core-

collections de B. rapa (10 populations) et de B. oleracea (10 populations)

B. napus cv. Aviso

S. Paillard2x

HD
A partir de plantes B1F1I1 représentatives de la diversité initiale  
-> production de 453 haploïdes doublés (~250 envoyés aux partenaires) 

N.Nési

F1

B1F1

B1F1I1

Diffusion aux sélectionneurs de 50 à 100 graines de chaque B1F1I1 
(1 192 plantes comme population de pre-breeding)



Boideau et al. (2021) Biology

AAC

AACC16 haplotypes
for 213 plants

58
haplotypes
for 130
plants

Utilisation du boost de recombination pour modifier le DL dans une région ou aller au 
clonage d’un gène

Tourette et al. (2021) Genet. Sel. Evol.

Conclusion: 
• Exploitation et caractérisation de la diversité génétique chez les diploïdes
• Caractérisation phénotypique pour les lignées introgressées pour les stress biotiques, abiotiques, 

métabolites spécialisés en s’appuyant sur les données moléculaires
• Contraintes:  déterminisme génétique + Un gène = plusieurs copies + Connaissance des allèles efficaces

3 plantes résistantes avec 
petite introgression

Chr A07

Introgression 
Rlm11 ~12 Mb

réduction de 
l’intervalle : 200 kb !

M. Devers

Séquençage de la région candidate et 
validation fonctionnelle

Durabilité? 
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