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Cent siecles d’histoire du blé

Paysage d’Anatolie




Le Proche-Orient : le berceau de I'agriculture européenne
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Des espéces sauvages poussant en
communaute,

T. dicoccoides :
« aptitude a la compétition

« adaptée a la dispersion

» développement & environnement
* grains

* riches en protéines

* petits et protégés
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/ La premiere transition domestique : I'amidonnier

25 ¢ o Jort ol Ahmar (early)
o Jorl ¢l Ahmar (late) .

Des modifications nombreuses
Des caracteres primitifs

Thinkness (mm)

Restes carbonisés. bases




/ Apparition des formes modernes (-7000 ans)

 Formes a grains nus

e Différents taxons dont
durum wheat
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Iffusion des blés cultivés dans I'espace européen
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Un bilan de diversité

Paysage d’Anatolie




/En résume, un scenario évolutif de I'espece
. ; } _-___-h-"""—-.-__

10 000 ans de goulots d’étranglements successifs, adaptations et derives
locales, de migration et de mélange

T. turgidum dicoccoides
AABB

p Allelic diversity »

10j000-12,000 d"}’ '_ B Domestication & diffusion

T. t. dicoccum
S AABB

o f

7.00018,000 an& I
all -
Apparition des

grains nus

T. t. durum
AABB
-
Sélection moderne
Since 100 vy.
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Perte de la diversité (en unité de taille efficace)

35 000t _ _
Sur 15 locus microsatellites
30 000t
25 000t
N 20 000+
e
15 000+
10 000+
O -
Dicoccoides Dicoccum Durum Durum
Landr. elite
n=59 n=100 n=272 n=122
Nepg

a = — 1 < 15 < 3 < 59
Ne,




Evolution de la diversite haplotypique
gene de la the Gsp-1 sur le génome A

Triicum monococcum

TI103,TI106
—TI105,TI102,TI104
[ BT28,BT26,BT13,BT25
DD048

DD28
DD081,DD65, DD70

DD22,DD23
DD051,DD31,DD29, DD27

“DD053, DD74, DD75, DC10, DC11, DC13, DC15, DC16, DC17, DC19, DC20, PO114, PO119, PO120, TU122, TU124,

TU125, TU126, BD50, BD51, BD52, BD54, BD55, BD56, BD57, BD58, BD59, BD60, BD61, BD62, BD63, BT1, BT11,

BT12, BT14, BT15, BT16, BT21, BT22, BT23, BT24, BT27,BT29, BT32, BT35, BT4,BT46, BT6, BTY,
e—DD26
DD063
p— D30 BD T durum
| DC12 BT T. aestivum
DD101,DD21,PO118,BT17,BT31,BT33, BT34, BT39,
BT42,BT43,BT44,BT45,BT47,BT7 i i
DC18 DD : T. dicoccoides,
DD077
| DD25, DD61 DC T. dicoccum,
DDO07 .
o e PO T. polonicum,
0.001 rfh.cum urarty TU T turgidum,
e Triticum urartu
TI'T timopheevii

1 allele chez T. durum , 5 alleles non-synonymes in T. dicoccoides



Bilan de diversité

— Le blé dur moderne a une diversité génetigue
tres réduite

— Les formes sauvages, primaires et a grains
nus renferment une importante diversitée
génetigue

— Un challenge : leur utilisation en sélection
— Quelle valeur pour les caracteres d’interét ?



Valorisation de la diversité

Paysage d’Anatolie




T dicoccum comme source de résistance a la fusariose
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Sensibilité fusariose

(Poster M. Trottet)

Des teneurs en DON plus faibles
Une meilleure résistance aux symptomes

Pourcentage d'épillets fusariés

Carthl.
DC
BD

Création d’une Population
Dic2 X Silur

2500
2000 Silur W Nefer
1500 V&—— Byblos,

Pescadou
1000 %CZ - 1 ALIRTHARE S Joyau
500 F- = e e e e

Génotypes

(Grisolles,2011)

Contrat de branche 2010

Hauteur

Collaboration
Gie Blé dur
Inra : Mycsa, Bia-Rennes
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T dlcoccum comme source de résistance aux mosaiques
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Deux modes de valorisation de la diversité (l)
En sélection genéalogique classique

En collaboration avec le GIE Blé dur (Contrat de branche 20095)
Croisements entre des accesssions “4X”" x Lignées Elite
croisement primaire : 4X x Elite
Back-crosses (durum)
Re - Croisement entre descendants sélectionnés

INRA
Environ 300 croisements et descendances F2 distribués au GIE
GIE

Sélection & Fixation
Evaluation commune du matériel

Pour 'INRA, en relation avec Agri — Obtention, un programme de sélection
généalogique



Un réseau collaboratif

Architecture : DESPREZ, SERASEM >/ ﬁ)
y;
Froid - RAGT T

M,’ AL
Maladie foliaire: el ‘\/j ogenss + 7
GAE, RAGT, INRA, R 3
EURODUR, DESPREZ g&
3 JEJ
Fusariose: BENOIST, ARVALIS F p— N
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Qualité: INRA (Nirs prediction) mﬁwij”‘%
Virus : ARVALIS
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Un exemple sur la résistance a la rouille

« GIE Blé dur » de 2002 a 2005

Frequency (%) 40
35 - @ Broaden lines

m Check lines
30 4

25 -
20 -

15 -

e & -

N €V > D ) © A R )

Visual Leaf Rust Score
(1=Resistant, 9=Susceptible)

—50% broaden Lines <4 (only 20% in check lines)



Progres génetique : productivité & rusticité
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Résultats des essais multi-locaux 2012
(Agri-Obtention : 6 sites)
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»-—‘"—f/ Progres génetique : productivite & qualité
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Deux modes de valorisation de la diversite (ll) -
Une approche populationnelle :




Fonctionnement de la population
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Les bonnes lignées du programme de sélection généalogique progresswement
intégrées dans la diversité de la population




Evolution du DL dans la population
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Faible DL dans la population
Ressource de qualité pour la génétique d’association
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Pour le développement d’'une production durable
* NUE & developpement
 Maladies : fusariose, virus, rouille
e Qualité

Source d’alleles et de SNP
« Cartographie
« Genome Wide Association Genetics
 Prediction génomique

Projet EPO sur le transcriptome
Meta-programme : SELGEN
/eme PCRD : KBBE
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