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Un groupe familial et indépendant, spécialisé dans la production de semences
et 'innovation variétale

* Création en 1830
* Localisation a Cappelle-en-Pévele

* Création variétale pour 10 espéeces de grandes cultures
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SUPPORT DES EQUIPES DE RECHERCHE
Développement d’outils d’aide a la sélection
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Développement d’outils d’aide a la sélection

SUPPORT DES EQUIPES DE RECHERCHE: Bioinformatique et Statistique

Différentes équipes & Différents especes
*  Objectifs communs
* Technologies et outils communs
* Harmoniser les outils et les données
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*  Objectifs communs
* Technologies et outils communs
* Harmoniser les outils et les données

Développement de
marqueurs moléculaires
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Cas de sélection variétale: en théorie

 Situation: une lignée de blé a été observée en champ comme résistante a une maladie

* Probleme: son rendement n’est pas suffisamment bon

Resistance +++
Rendement -

13
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Cas de sélection variétale: en théorie

 Situation: une lignée de blé a été observée en champ comme résistante a une maladie
* Probleme: son rendement n’est pas suffisamment bon

» Solution: Introgresser le gene de résistance de la lignée observée dans une lignée élite
ayant un meilleur rendement

(X 4
02 Ve
B4 X ¢ ‘>
Resistance +++ Resistance -
Rendement - Rendement +++
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Cas de sélection variétale: en théorie

 Situation: une lignée de blé a été observée en champ comme résistante a une maladie
* Probleme: son rendement n’est pas suffisamment bon

» Solution: Introgresser le gene de résistance de la lignée observée dans une lignée élite
ayant un meilleur rendement.

p ‘9 ¢\

L 2
Resistance +++ Resistance - Resistance +++
Rendement - Rendement +++ Rendement +++
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Cas de sélection variétale: en pratique

s .’:

w X y.o
Resistance +++ Resistance -
Rendement - Rendement +++

= o

/’
Resistance ++
Rendement +++

* Processus qui nécessite:
* Du temps: plusieurs générations sont nécessaires
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Cas de sélection variétale: en pratique

(1 4 (X 4
(V4 (14
0 3 <D
& y ‘> =) WS Ve
Resistance +++ Resistance - Resistance ++ Resistance -
Rendement - Rendement +++ Rendement + Rendement +++

o

= 9=
Resistance ++
Rendement +++

* Processus qui nécessite:
* Du temps: plusieurs générations sont nécessaires
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Cas de sélection variétale: en pratique

(Y4 (L4
o2 ’ 4 .z " .'
N NS = X WS s o W S

Resistance +++ Resistance - Resistance ++ Resistance -
Rendement - Rendement +++ Rendement + Rendement +++

Resistance ++
Rendement +

Resistance -
Rendement +++

Resistance ++
Rendement +++

* Processus qui nécessite:
* Du temps: plusieurs générations sont nécessaires
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Cas de sélection variétale: en pratique

(L4 (Y4
’ g (X 4
02 Ve o2 o2 ()
Resistance +++ Resistance - Resistance ++ Resistance - Resistance ++ Resistance - Resistance ++
Rendement - Rendement +++ Rendement + Rendement +++ Rendement + Rendement +++ Rendement +++

* Processus qui nécessite:
* Du temps: plusieurs générations sont nécessaires

* Des ressources:
* plusieurs descendants par croisements,
* observation et phénotypage des plantes pour choisir les meilleurs candidats a chaque génération
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Cas de sélection variétale: en pratique

(L4 (Y4
’ g (X 4
02 Ve o2 o2 ()
Resistance +++ Resistance - Resistance ++ Resistance - Resistance ++ Resistance - Resistance ++
Rendement - Rendement +++ Rendement + Rendement +++ Rendement + Rendement +++ Rendement +++

* Processus qui nécessite:
* Du temps: plusieurs générations sont nécessaires

* Des ressources:
* plusieurs descendants par croisements,
* observation et phénotypage des plantes pour choisir les meilleurs candidats a chaque génération

* Aide a la sélection via marqueurs moléculaires:

* Sélection des individus par marqueurs génétiques
* Diminution du nombre de croisements nécessaire pour purifier une lignée lors d’une introgression
» Utilisation de marqueurs génétiques sur des plantules au lieu d’attendre les phénotypages
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Cas de sélection variétale: en pratique

(el o
l
|

e 2 types de marqueurs nécessaires

* Marqueurs associés au fond génétique de la
lignée élite vs la lignée résistante
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Cas de sélection variétale: en pratique

CET
l
|

e 2 types de marqueurs nécessaires

* Marqueurs associés au fond génétique de la
lignée élite vs la lignée résistante

* Marqueurs associés au gene de résistance
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Cas de sélection variétale: en pratique

(14 * 2 types de marqueurs nécessaires
Cell xff st e

* Marqueurs associés au fond génétique de la
lignée élite vs la lignée résistante

* Marqueurs associés au gene de résistance

.Q‘z => sélectionner rapidement des individus a chaque
x /’ génération portant la résistance en ayant le plus
l court fragment du parent résistant
(1 4
H-H x| =

o % :
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Cas de sélection variétale: en pratique

(14 * 2 types de marqueurs nécessaires
(el xffsr ) e

* Marqueurs associés au fond génétique de la
lignée élite vs la lignée résistante

* Marqueurs associés au gene de résistance

.0‘: => sélectionner rapidement des individus a chaque
x /’ génération portant la résistance en ayant le plus
l court fragment du parent résistant
(1 4
H-H x| =

(X 4
¢
!00. HOUH ouHoul'l/
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Sélection d’individus par marqueurs moléculaires

* En routine, 2 millions d’échantillons sont génotypés chague année
* Méthode de génotypage: Kaspar
* Marqueurs utilisés: marqueurs associés a des traits
* Analyse des données: Par les biologistes en utilisant des outils bioinfo

Type Colit | Rapidité des S ETG TS Analyses
résultats

KASPar 10-200 Routine pour les analyses de sélection Labo



Sélection d’individus par marqueurs moléculaires

* Comment les marqueurs Kaspar sont-ils développés ?

Echantillon

Y.

< |
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Sélection d’individus par marqueurs moléculaires

* Comment les marqueurs Kaspar sont-ils développés ?

Z

Echantillon
’ o - Séquengage AATCARSHATT | oo

T GG TGARATT
y.i. ] Rautdebt >, e s IO

TTTTTTTTTTTTTTTTTT
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Sélection d’individus par marqueurs moléculaires

* Comment les marqueurs Kaspar sont-ils développés ?

Echantillon

Y.

=

Séquencage

haut-débit '.f_:i

GAATATT

GGAATCAAGAAT TGECACA

arateratcer o raaces Comparaison
des séquences

TTCAMGAAGCTALT
ATTAARATCGTCAA
GCOAAGAGCAGTA
TTCGCAGCAAAS
GGTATTTGTCTCAATTTTT

TCAGLCATTARA

GGATACCCTCCAGACCT
GGATACCCCCCAGACCT
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* Analyses bio-informatiques pour le développement de marqueurs
moléculaires

* Assemblage de génomes de référence
* Annotation génique des génomes de référence
* Alignement des données de reséquencage sur les génomes de références

* Analyse des données de reséquencage et application de filtres pour
sélectionner des marqueurs spécifiques

* Création de pipeline d’analyse

Type Colit | Rapidité des #Marqueurs Analyses
résultats

Reséquencage Génome complet Développement de marqueurs Bioinfo
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Utilisation des marqueurs développés par séquencage haut-débit

* Analyses de routine: Kaspar

e Activités de recherche

* Puce a ADN
* Recherche de marqueurs associés aux traits d’intérét (GWAs)
* Sélection génomique

Type Colt | Rapidité des #Marqueurs Analyses
résultats

KASPar 10-200 Routine pour les analyses de sélection Labo
Puce a ADN €€ ++ 20K-30K Sélection génomique, GWAs Bioinfo
Reséquencage - €€€ + Génome complet Développement de marqueurs Bioinfo
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* Innovation
* Projets d’utilisation de nouvelles technologies de séquencage et/ou génotypage
* Séquencage long-reads
* Séquencage NGS de régions cibles (baits, Cas9)
* Génotypage par NGS ciblés
* Projets sur I'exploration de pangénomes

31



* Innovation

* Projets d’utilisation de nouvelles technologies de séquencage et/ou génotypage
* Séquencage long-reads
* Séquencage NGS de régions cibles (baits, Cas9)
* Génotypage par NGS ciblés
* Projets sur I'exploration de pangénomes
e Facteurs limitants

» Stockage des données (>Thb)
* Temps d’analyse sur de gros jeux de données
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Développement de méthodes d’analyses

* Algorithmes pour les analyses de sélection génomique

* Modele prédictif basé sur une population d’entrainement dont le
génotype et le phénotype sont connus

* Prédiction des performances d’un set d’individus, en se basant sur
leurs données de génotypage et des données de la population
d’entrainement
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Développement de méthodes d’analyses

* Algorithmes pour les analyses de sélection génomique

* Modele prédictif basé sur une population d’entrainement dont le
génotype et le phénotype sont connus

* Prédiction des performances d’un set d’individus, en se basant sur
leurs données de génotypage et des données de la population
d’entrainement

* Amélioration du phénotypage
* Phénotypage est une donnée capitale pour une sélection efficace
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Développement de méthodes d’analyses

* Algorithmes pour les analyses de sélection génomique

* Modele prédictif basé sur une population d’entrainement dont le
génotype et le phénotype sont connus

* Prédiction des performances d’un set d’individus, en se basant sur
leurs données de génotypage et des données de la population
d’entrainement

* Amélioration du phénotypage
* Phénotypage est une donnée capitale pour une sélection efficace
* Harmonisation des relevés de données de phénotypage
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Développement de méthodes d’analyses

* Algorithmes pour les analyses de sélection génomique

* Modele prédictif basé sur une population d’entrainement dont le
génotype et le phénotype sont connus

* Prédiction des performances d’un set d’individus, en se basant sur
leurs données de génotypage et des données de la population
d’entrainement

e Amélioration du phénotypage
* Phénotypage est une donnée capitale pour une sélection efficace
* Harmonisation des relevés de données de phénotypage

* Développement d’algorithmes pour le phénotypage haut débit via
drones

* Suivi de germination, vigueur, secheresse, photosynthese,
maladies, ...
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Développement d’outils de stockage et d’exploration des données

 Données de reséguencage
* Projet de stockage et de développement de pipeline d’analyse dans Azure
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Développement d’outils de stockage et d’exploration des données

 Données de reséguencage
* Projet de stockage et de développement de pipeline d’analyse dans Azure
* Données de génotypage

* Développement, pour les sélectionneurs, d’outils de visualisation de larges jeux de données
génomiques
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Développement d’outils de stockage et d’exploration des données

 Données de reséguencage
* Projet de stockage et de développement de pipeline d’analyse dans Azure
* Données de génotypage
* Développement, pour les sélectionneurs, d’outils de visualisation de larges jeux de données
génomiques
* Données de phénotypage

* Faciliter 'acces aux données
*  Accessible sur tablette pour un acces par les sélectionneurs et leurs équipes pour entrer les données
*  Accessible sur PC pour un acces par tous pour exploiter les données
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Développement d’outils de stockage et d’exploration des données

Données de reséquencage
* Projet de stockage et de développement de pipeline d’analyse dans Azure

Données de génotypage

* Développement, pour les sélectionneurs, d’outils de visualisation de larges jeux de données
génomiques

Données de phénotypage

* Faciliter 'acces aux données
*  Accessible sur tablette pour un acces par les sélectionneurs et leurs équipes pour entrer les données
*  Accessible sur PC pour un acces par tous pour exploiter les données

Ensemble des données:
* Développement et gestion de bases de données
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Analyse de l'essai 138BWWCAP-101

(+Bandeau 18WWBAL-001 IR10)

Expérimentation | IEWWCAP-101 2013 / Blé tendre / Cappelle Al
Dispositil [Essai Bioc 24 2 Rep. TR : 12 ‘SurfParc = 7.50
O O O Oewoe re wa| OSor OF Deserition [Fosar vanteres
[Gbject
Bloc |Gauche| 16/54 | ¥] £ I
1 2 4 1 |Klein Serpiente 4 in. |o i Rendement 'traité’ [ Rendement 'non traité'
1 3 | 1| 1 |Aca356 1| 1n. €6/ ® ey Boisier R
1 [ 4 [13] 1 [FD17WW0635 4n. :ﬁ:“??: -
; o e
1 5 8 1 |Alhambra 8 2n. . !
1 6 2 1 |Aca 360 2 .MEVV:;‘_"?:;?;;“ ala: (Ps15422/AMFB1)
1 7 T1a T 1 Ten17wwneas n ¥ Tests GhompsclmE (Sarttt) vaids (02164, 1)
Test 4 et Tohapire- b0 vabdh {03175
o recun mocsoes (Grubte] {0 06675 |
o1 22/11/2018 JTFFIEIE sup © Noretos i rlcos s o - 48 (notaey . e

Analyse madéle fixe en Bloc (Ps15423/AMFR2)
Résuitat de ['Anova :

Epuration Résumé  Valider nava Table [Type 151 tests)
Responas: Bom

Residunls 201 2
B+ Velu oy i 0.95 *
. Nombrs ds moyannas atustéas
BA v Non velu Nombre de notes de Tukey geénérées N

Généalogle = FD02112-3 x Baguette 10 = ( Cim1-44 x Frelon ) x Baguette 10
CSel=03439-SHD-63, CFam=FD08116

‘cul) do TBWWCAP-101
\nalyse de I'essai 18WWCAP-101 / Rendement

2 : Batt. \
18WWCAP-SDS-01 aMA [ (2 e N o
+ 1 10 |Filen 110.74 A
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"3 [ 22 [Foiswwooss [114.28
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108,91 ABC

1
2
3
p: = 12 [Sepia 11327 | 4 10589 | AscD
Retour 3 lanalyse (Résult) de 1BWWCAP-101 , _ R Affichage : (Minimum (Var) v -
EXpérimentation 18WWCAP-101 Mt 2) S et [rrsas [ s [senor | aneo
== 18 |FDISWW0097 |110.55 | 6 | 103.44 | ABCDE
Annéa / Espace / Site 2018 / Blé tendre / Cappelle % |Complice 110.48 7 103.38 ABCDE
Dispositif Essal Bloc, 24 x 2 & [Bienfait 10943 | & 10235 | ABCDE
Caractére Rendement | Rdt THNT RES T e e I e
19 [Foiswwois7 [108.30 [ 10 [10134 [ ascoE
Notation 27/07/2018
7 [Collector 10808 | 11 | 10134 | ABcOE

6 |calumet 107.21 | 12 | 10032 | ABCDE
1 ([Cellule (T1) [107.15 | 13 [100.26 [ ABCDE

IENET) = |
s (e [7 PeI IS [z [ [E6[s [ [l [ [0 [ [(16 [roiswwooss [106.66 | 14 [ 9980 | ABCDE

:
g 3 14 [unik 10659 | 15 | sa.74 | ABcDE
5 g 24 [Argument 10541 | 16 | 88.63 | ABCDE
o E= 2 [Fructidor (12) [104.11 [ 37 [97.42 | ABCDE
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MERCI DE VOTRE ATTENTION

QUESTIO
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