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1) Historique de la sélection et progres
génétique enregistré
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I) Historique de la sélection et progres
genétique enregistré

Premiers croisements effectués a la fin du XIXeme
siecle stations de Java et Coimbatore = Recherche de
résistances aux maladies et de productivité

+ 35% de rendement (POJ 2878, Co213,etc...)

~ 30 géniteurs ancestraux ont fondé le germplasm
actuel (Arceneaux 1967; Roach 1989)

Fond génétique des variétés actuelles:

— 80 % de fond Saccharum officinarum
— 10 % de fond Saccharum spontaneum
— 10 % de recombinants
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I) Historique de la sélection et progres
genétique enregistré

...un siecle plus tard....

La sélection a-t-elle permis des gains
genetiques ?

Des améliorations sont-elles encore
possibles ou a-t-on atteint un plateau ?
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I) Historique de la sélection et progres
genétique enregistré

FAOQO enregistre + 40% de rendement en 50 ans

De 0.64 a 1% de gain génétique/an - évaluation des
variétes dans les mémes conditions agronomigques

Potentiel max non atteint - pas de plateau (Edme et al.
2005; Jakson 2005)

Et par rapport aux autres especes ?
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I) Historique de la sélection et progres
genétique enregistré

80 — Sugarcane Gain between Gain
Sugar beet 1961 and T/ha/year
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1) Génetique quantitative du rendement de
la canne
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1) Génétique quantitative du rendement de la
canne

Principales variables étudiées: rendement canne et
saccharose, tallage, diametre, hauteur, brix et % fibre

H2 au sens strict faibles a moyennes
— Tallage, rendement canne > h2 faibles, corr+
— Brix, rendement saccharose-> h? moyennes, corr+

Conditionne le gain génétique
R=1*h,*o, (eq.1)
... et la maniéere dont vont évoluer les caractéeres en
sélection
CRX =1 % hy 7 a * GX (eq_z)

\2012
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111) La selection assistée par marqueur:
outil pour le sélectionneur
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I11) La sélection assistée par marqueur: outil pour le
selectionneur

» Sélection plus efficace si se fait au niveau des genes

« Technologies de I’ADN permettent d’identifier les
différences entre individus et de reveéler le déterminisme
du caractere

» Possibilités d’utilisations de marqueurs pour diagnostic:
» (Contre)selection d’alleles (de)favorables avant fixation
 Suivre le transfert d’allele d’un fond a un autre (BCAM)

 Prédictions de valeurs genetiques pour sélection récurrente
(MARS)

Congrés
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I11) La sélection assistée par marqueur: outil pour le
selectionneur

~ Hospital (1997)
« Comparaison (simulations) des efficacités de sélection

P seul et P+M

— Efficacité relative élevée pour:
* h2faibles
 populations larges
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I11) La sélection assistée par marqueur: outil pour le
selectionneur

Plus efficace:
— plus preécis (si le marqueur est proche du QTL)
— accelere la fixation d’allele

 Utilisation pour le secteur privé (resultats de

Monsanto)

Table 1. Comparison of multiple trait index (MTI) values
following one year of marker assisted recurrent selection
(MARS) (three cycles) and conventional selection (two
cycles) in corn.

Year No. of unique Multiple trait index’
breeding populations Conventional selection MARS
2002 79 .63 1.10
2003 g7 0.25 097
2004 72 07 1.62

Eathington, 2007 | @lyess 28 050 1ie>

"Multiple trait index is scaled to the have the parental lines equal to zero. This index
includes traits like grain yield, grain moisture, test weight, standability, ete.
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V) Les études en genetique
d’association
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V) Les études en genétique d’association

* Premiere détection avec I’étude de Sills (1995) dans
une descendance de S. officinarum x S. robustum

e ~ 14 études de recherches de QTL du rendement de la
canne et/ou de ses composantes

 Utilisation de populations biparentales ou connectées

 Nombreux QTLs détectés (jusqu’a 102) aux effets
faibles (Hoarau 2002, Da Silva and Bressiani 2005,Aitken et al. 2008)

_ SUCRIER

www.cs12.re 15



V) Les études en genétique d’association

« Application a la sélection difficile car:

— Peux de marqueurs communs entre études

— Effets des marqueurs surestimes

— Populations biparentales - faible diversité allélique/phéno
— Pas de validation dans d’autres fonds génetique

» Plus facilement réalisable pour des caracteres
qualitatifs:
— Quelgues genes majeurs de résistances : Brul, Bru2 et Ryl1

www.cs12.re 16



V) Nouvelles approches de généetique
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V) Nouvelles approches de génétique

— Geénetigue d’association sur population a base
genetique large (germplasm, populations
connectées)

o Wei et al. 2010 - tres peu de QTLs significatifs

— Selection génomique
* Modele infinitésimale prenant en compte tous les
marqueurs (Meuwissen et al. 2001)
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V) Nouvelles approches de génétique

* Principe de la sélection genomique:

— Estimations d’effets dans une population de référence
(calibration)

— Prédiction dans la population de sélection sur marqueurs
seuls (sans phenotype)

o Méthodes classiques d’estimation en effet fixe ne
marchent pas (probléme de p>>n)

 Plusieurs méthodes avec différentes hypotheses

sous-jacentes:
— tous les loci ont la méme variance (RR-BLUP, G-BLUP)

— certains loci ont des variances plus fortes que d’autres

Congrés
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V) Nouvelles approches de génétique

Premiers resultats encourageants, plus d’etudes en
selection animale (voir pour synthése Nakaya 2012)

Correlations moyennes a fortes entre caractere prédit
et observe:

— R=0.80 pour la teneur en sucre de la betterave (Hofheinz et
al. 2012)

— R=0.61 pour le rendement en grain du blé (Crossa et al.
2010)
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V) Nouvelles approches de génétique

» Avantage de la sélection genomique:
— Capture plus de variance gu’un sous-set de marqueur
— Capture de I’apparentement entre individus

« Modifiera I’évaluation agronomique —> calibration
de modeles

N\

Phénotypage : Traini et
« fin » (matériel H\_” Pn:.lll-;iran EPT?D'H%

de recherche) I/,

Valorisation dans ‘I

populations en
sélection

(adapté de Heffner et al. ; 2008)
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V) Nouvelles approches de génétique

Et la variation due a I’interaction GXE ?
— Part importante dans la variation du rendement
— Non prise en compte dans les modeles de sélection genomique

Utilisation de modeles écophysiologiques: approche gene-to-
phenotype

— Deécompose la mise en place du rendement en processus élémentaires
par une approche mecaniste

— Parametres de modele moins sujet aux variations environnementales

Quelques résultats satisfaisants (Raymond et al. 2003, Quilot et al. 2005,
Chenu et al. 2009) et un projet en cours soutenu par eRcane et le Cirad
: DELICAS
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