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Les programmes de sélection pour la créer de variétés

« résistantes aux parasites » a 'IRHS-Angers
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Quelques caractéristiques du verger de pommier francais




Principaux objectifs du programme
d’ameélioration génétique du pommier a couteau

et nouveaux challenges:
- changements climatiques

- nouvelles régulations phytosanitaires
- nouvelles attentes des consommateurs




Symptomes de tavelure (Venturia inaequalis)




-Résistance a déterminisme génétique simple
(gene majeur) = résistance « specifique »

-Résistance a déterminisme génétique
complexe (QTL) = résistance « générale »,
« partielle »

Protection intégrée en arboriculture et
viticulture
Paris — 22 novembre 2007



Ameélioration géneétique pour la
résistance a la tavelure

Introgression d’un gene majeur de résistance
a la tavelure : Rvi6/V;
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Historique de I’amélioration genétique
pour la résistance a la tavelure

v Vf: géne « majeur » issu de Malus floribunda 821
v début 194... (Hough, US))

v" ala base de (presque) tous les programmes de sélection pour la
résistance a la tavelure

INRAS



Géneéalogie des hybrides résistant a la tavelure

Rome Beauty x M. floribunda (821)
Rvi6/V;

INRAS



Ajouter ici genealogie d’Ariane

~  TATION
RE

JNNEMENT




Evolution du partenariat INRA-profession

dans le programme de création variétale pommier

INRA-DL

INRA- Du Valois

Ariane® Dalinbel Antares®

Dalinred Choupette®



Evolution du partenariat INRAE-profession

dans le programme de création variétale pommier

INRAE-Novadi




Programme de sélection INRAE-Novadi (1997- ....)
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Story® Inored
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Mandy® Inolov
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Dévelopment

Ventes d’arbres de Story® Inored Ventes d’arbres de Mandy® Inolov
Total 2012-2020 : >2 500 000 arbres Total 2015-2020 : > 250 000 trees
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Bilan de la création variétale pour la résistance
a la tavelure dans le monde

8>
Rjourd’hui, seulement qqs variétés

significatifs de plantation

0,02% des surfaces mondiales en 2018

INRAZ




Principales limites; développements en cours

U Elargissement de la base génétique
(J Amélioration des connaissances génétiques sur la résistance
1 Cumul de sources de résistance => 'prébreeding’




Principales limites; développements en cours

1 Elargissement de la base génétique

(J Amélioration des connaissances génétiques sur la résistance
1 Cumul de sources de résistance => 'prébreeding’
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Principales limites; développements en cours

»Sources de résistance monogéniques (tavelure : V,/R ;)
susceptibles d’étre contournées
 Elargissement de la base génétique
(J Amélioration des connaissances génétiques sur la résistance
1 Cumul de sources de résistance => "prébreeding’

—besoin d’outils et de méthodologie pour améliorer leur efficacité

(] Sélection assistée par marqueurs
O




Ameélioration géneétique pour la
résistance durable a la tavelure

strategies :

-Cumul de génes majeurs (Rvil....12...)

-Association de genes + QTLs

!

Sélection assistée par marqueurs
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Principales limites; développements en cours

»>Sources de résistance monogéniques (tavelure : V;/R ;) susceptibles d’étre
contournées

O Elargissement de la base génétique
J Amélioration des connaissances génétiques sur la résistance
1 Cumul de sources de résistance => 'prébreeding’

—>besoin d’outils et de méthodologie pour améliorer leur efficacité
U Sélection assistée par marqueurs
U a moyen terme:
L Sélection génomique
O NBT
U Phénotypage haut débit




Principaux travaux en cours pour améliorer
I'efficacité des programmes de sélection

___ M |. Améliorer les outils de génotypage

ll. Etudes et prise en compte de la diversité
genetique

[ll. Etudes génétiques sur les principaux
caracteres agronomiques en se basant sur
une large variabilité géneétique

[VV. Améliorer les méthodes de breeding et
pré-breeding




|. Amélioration des outils de genotypage
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V. Améliorer les méethodes de breeding et pre-breeding

Sélection Assistée par Marqueurs
(SAM)

Objectif : utiliser les marqueurs moléculaires pour remplacer une
partie de la sélection phénotypique
N Colits and AEfficacité

N durée

N surface
7 qualité




I\VV. Améliorer les methodes de breeding et pré-breeding

Sélection Assistée par Marqueurs
(SAM)

W\
Croquant (LG16) \ -1ness_SNP1 (ss475881704; SNP1 from RosBREED)
Acidité(LG16) Acidity_SNP2 (ss475876558; SNP2 from RosBREED)

Jansch et al 2015
Pagliarani et al, 2016
Baumgartner,et al, 2016



Programme d’amelioration génétique du pommier

Impacts des marqueurs moléculaires
en breeding et en prebreeding |- Aefficacité

- Faible gain de temps

% — <=2y
SIS

Prochaine étape: améliorer
I'efficacité des tests variétaux




Perspectives

> Création variétale

Généralisation de la SAM ;
Dvt de la Sélection génomique

Dévt de nouvelles variétés multi-résistantes et porteuses de résistance
durable

> Recherche d’amont

Exploitation de la diversité génétique, pedigree => haplotypage —équipe IRHS -
ResPom
Combinaisons de méthodes de lutte (génétique x SDP x pratiques culturales,
...) — équipe IRHS-ResPom
Explorations de nouvelles approches pour la sélection:

» épigénétique (travail sur la couleur de I'épiderme de la pomme)- équipe IRHS Valema

* Phénotypage- équipe IRHS ImorPhen

Meilleure prise en compte des interactions génotype x Environnement x
pratiques culturales pour optimiser I'expérimentation des variétés



31st International
Horticultural Congress

3000 participants (formule « hybride »)
25 symposia
Recherche-Industrie-Education

Liens entre pays du Sud et du Nord www.ihc2022.org




