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Présentation du modele Brassica

1 gene = plusieurs copies

PCK Brassica
R AR | * 1]
XY 1
\ [ /4 ¥ Fractionation [@ ]
v ¥ d
L k § “4 ’ i I triplication 225Mya 8 i
\ 3\ \i o } . Of' e : Ej
b 4 "7. . .q{ T ¢ evolution 0
\.»- '{ Ll - 2_4 5 s 5 a
MYA ' e A7, _ | 11
=\ Ny e 2L SO A thaliana
(Boutte et al. 2020; FIPS) ¢ ' B. rapa B. oleracea T =) . Paleologs
=> pangénomes __m 2n=20, 529Mb CC, 2n=18, 630Mb (R & A\\\ // /
N = =

Allopolyploidie

Evénements de
(~7500 years)

polyploidisation
B. napus (4x)
AACC, 2n=38 |

Co6

sy |

Importantes variations
structurales entre
variétés de colza

Rousseau-Gueutin et al. 2020

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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- PRIMA Recherche de variabilité chez les deux espéces parentales du colza

Bro SEXUO(&’ sauvages + 56 populations fermieres 68 populations fermieres

N 100 / 112 B. oleracea : 44 populations 131/154 B. rapa : 63 populations sauvages +
e ————  +14 espéces apparentées

11 partenaires — 6 pays

Brassica — Allium - Cynara - Solanum

(Falentin et al. subm)

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

- variabilité pour la germination en conditions de stress (GEVES)
- variabilité pour la réponse aux températures chaudes et froides + RNA seq (CREA lItalie, INIA Espagne)

- variabilité pour I'autoincompatibilité / structure des Pop (USTHB, Algérie)
- A partir des cores, expérimentations dans 6 sites contrastes Algérie (INRAA, ITCMI), France (IGEPP),
Italie (UNIPA), Slovénie (KIS), Tunisie (INRAT)S =

-  En cours....
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= ldentification des genes et alleles favorables: populations de prebreeding / pays
—> Promotion des variétés fermieres (livre de recettes de cuisine)

Questions:

* Phénotypage des différentes populations vis-a-vis des contraintes a |ot|ques
biotiques et du microbiote? Analysis génétique et marquage moléculaire

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

* Comment exploiter cette diversité chez le colza?

Introduction de cette diversité génétique dans le colza
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Application de cette stratégie pour générer des populations de pre-breeding

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

collections de B. rapa (10 populations) et de B. oleracea (10 populations)
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Diffusion aux sélectionneurs de 50 a 100 graines de chaque B1F1I1
HD (1 192 plantes comme population de pre-breeding)

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



Utilisation du boost de recombination pour modifier le DL dans une région ou aller au

clonage d’un gene

58
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for 130 :
plants

16 haplotypes HFiedet———

for 213 plants

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

Conclusion:
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Chr AO7 3 plantes résistantes avec

petite introgression

Exploitation et caractérisation de la diversité génétique chez les diploides
Caractérisation phénotypique pour les lignées introgressées pour les stress biotiques, abiotiques,

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