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Introduction

Le pommier (Malus domestica Borkh) est I'un des arbres fruitiers les plus cultivés dans le monde
avec un volume de production de 86 millions de tonnes (FAOSTAT, 2018). Les régions tempérées
enregistrent les plus importantes quantités de production. Parmi elles, la Chine seule, assure environ
45% de la production mondiale et se trouve au premier rang des pays producteurs de pomme. Avec
23% de la production mondiale, I’Europe est la deuxieme plus grande région de production. La
Pologne, I’Italie et la France représentent les principaux grands producteurs de I’Union Européenne.
Pour ces dix dernieres années, la production francaise de pomme est en moyenne 1,7 million de
tonnes (Agreste, 2020). Ce niveau de production fait de la France, I'un des plus grands pays
exportateurs de pomme. Cependant, la France voit sa part de marché diminuer lorsque la production
européenne de pommes Gala (qui est la variété traditionnelle phare des exportations francaises),
augmente par rapport a la moyenne (Agreste 2020). Selon World Apple and Pear Association (2018)
environ la moitié de la culture européenne de pomme est basée sur quatre variétés : Golden Delicious,
Gala, Idared, Red Delicious. Et pour I’année 2019, la variété Golden Delicious représente environ
un quart des prévisions de récolte européenne.

L’origine de cette prépondérance de quelques variétés sur le marché, remonte aux années 90, ou les
investissements financiers dans la recherche pour 1’amélioration variétale des pommes avaient
généralement baissé (Noiton et Shelbourne, 1992). Cette situation a entrainé une utilisation répétée
des variétés élites comme parents dans les programmes de sélection (Noiton et Alspach, 1996) . Par
conséquent, au fil des années, la population élite s’est retrouvée avec une base génétique étroite.
Cette faible diversité génétique induit une vulnérabilité importante des variétés face a la pression de
facteurs biotiques (ravageurs, maladies) et abiotiques (sécheresse, salinité, gel) qui devient de plus
en plus importante a cause des changements climatiques.

Ce probleme pourrait étre résolu en élargissant la base génétique de la population élite par transfert
d’alleles favorables provenant des ressources génétiques grice au croisement et a la sélection.

La sélection variétale du pommier est un long processus lié en partie a sa longue phase juvénile. De
plus la qualité des fruits est une caractéristique complexe qui necessite I’évaluation de plusieurs traits
et cela entraine des colts onéreux de phénotypage. Dans ce contexte, l’emploi de plusieurs marqueurs
génétiques pour prédire les phénotypes des individus est une stratégie prometteuse et permet aussi
de diminuer la durée de la sélection (Heffner et al., 2009). Cette méthode appellée sélection
génomique est apparue au début du XXIe siecle et a été utilisée pour la premiere fois chez les bovins
(Hayes et al., 2009b). Son application chez les végétaux s’est montrée aussi tres efficace (Kumar et

al., 2012a).
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L’utilisation de la sélection génomique repose sur la construction d’un modele de prédiction des
valeurs génétiques d’individus génotypés mais non phénotypés a 1’aide d’une population
d’entrainement génotypée et phénotypée. La constitution de cette population d’entrainement est un
des facteurs déterminants de la précision de la prédiction et donc de I’efficacité de la sélection

génomique.

19



20



1 Synthese bibliographique

1.1 Description de I’espece

1.1.1 Taxonomie

Le pommier cultivé ou Malus domestica Borkh, appartient a la sous famille des Maloideae, de la
famille des Rosaceae (Harris et al., 2002). Cette famille botanique regroupe de nombreuses autres
cultures fruitieres importantes sur le plan économique, telles que la poire, la péche, la prune, 'abricot,
I'amande, la cerise, la fraise et la framboise. Le genre Malus auquel appartient le pommier regroupe

une trentaine d’especes (Ma et al., 2017).

1.1.2 Origine

La domestication du pommier s’est faite il y a au moins 4000 ans (Cornille et al., 2014). De
nombreuses études effectuées sur la domestication et I’origine de la pomme (Cornille et al., 2012 ;
Cornille et al., 2014 ; Gross et al., 2014 ; Wani et al., 2015 ; Cornille et al., 2019) confirment qu’elle
provient du continent asiatique. La région d’Asie centrale qui est identifiée comme le plus grand
centre de diversité du pommier est considérée comme le lieu d’origine de la pomme domestiquée
d’apres Harris et al. (2002). Cette hypothese est confortée par les travaux de Cornille et al. (2012),
qui confirment que la pomme cultivée est originaire d'Asie centrale ol l'on trouve encore aujourd'hui
son ancétre sauvage, Malus sieversii. Ces mémes études ont permis d’identifier cette espece comme
le principal géniteur de M. domestica sur la base de la comparaison de séquences d'ADN. Par
ailleurs, le génome du pommier montre des traces d’introgressions secondaires venant d’especes
sauvages dont les plus importantes sont M. sylvestris, M. baccata et M .orientalis (Wani et al., 2015).
Cet échange de fragments d’ADN aurait eu lieu le long des routes des caravanes commerciales
communément appelées "Route de la soie", et qui reliaient 1’ Asie et ’Europe par voie terrestre. Parmi
ces especes identifiées, M. sylvestris serait l'espece d’Europe occidentale la plus proche de M.

domestica d’apres les résultats d’analyse des marqueurs microsatellites de Cornille et al. (2012).

1.1.3 Caractéristiques biologiques

Les pommiers en général sont des cultures pérennes qui présentent de longs cycles de graine a graine
qui peuvent durer entre 3 et 8 ans. La maturité des fruits est atteinte généralement entre 70 et 180
jours apres la floraison et dépend en grande partie du cultivar, qui peut &tre a maturation précoce,
moyenne ou tardive (Kole, 2011). M. domestica est un arbre a fleurs hermaphrodites dont le régime
de reproduction sexuée est assuré par une allogamie prédominante. Comme toutes les especes du

genre Malus, le pommier possede un systéme d’auto-incompatibilité gamétophytique entrainant une
21
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faible réussite de 1’autofécondation (Cornille et al., 2012). Le pommier domestiqué est caractérisé
par un fort taux d’hétérozygotie alors qu’il présente une origine autopolyploide. Au cours de son
évolution, le génome du pommier est devenu diploide, avec un nombre de chromosomes a 2n = 34
(Velasco et al., 2010; Ma et al., 2017), ce qui revient 2 un nombre de chromosome de base égal a 17,

et un génome relativement petit de 650 Mb (Daccord et al., 2017).
1.1.4 Diversité génétique

Les caractéristiques de la qualité des fruits du pommier sont tres variées. Les traits les plus évalués
sont la couleur, la texture, le gofit, la saveur, la taille et la forme des pommes, le stockage et la durée
de conservation. Ainsi, la sélection variétale fait recours a I’exploitation de la diversité génétique
pour enrichir ou résoudre certains problemes identifiés chez les variétés commerciales. Les hybrides
naturels sont d’une grande importance car ils possedent généralement des événements de
recombinaisons bénéfiques. Par exemple M. sieversii, qui est le principal ancétre de la pomme
cultivée est identifié comme une espece avec un haut degré de diversité (Kole, 2011).
¢ Gestion de la diversité
La conservation de la diversité du pommier se fait sur des collections génétiques qui accueillent
généralement des variétés locales ainsi que des variétés commerciales €lites Elles peuvent contenir
parfois des accessions sauvages. Beaucoup de pays producteurs de pommes ont recours a cette
stratégie de conservation (Bramel et Volk, 2019). L’utilisation des marqueurs moléculaires pour la
caractérisation et la gestion de ces collections devient de plus en plus répandue.
¢ Diversité observée

L’étude de Urrestarazu et al. (2016) sur la diversité des ressources génétiques de la pomme au niveau
européen a identifié trois groupes et des sous-groupes qui illustrent une combinaison de processus
historiques (migration, sélection) et des facteurs d'adaptation a divers environnements agricoles.
Cette variation confirme en partie I’importance de la diversité génétique du germoplasme européen.
En France I’étude de la diversité du pommier avec un nombre important de marqueurs microsatellites
a montré une collection globale diverse malgré la redondance au sein des collections et entre celles-

ci (Lassois et al., 2016).

1.1.5 Sélection phénotypique et SAM chez le pommier

La sélection phénotypique de création variétale chez le pommier est un processus long avec des cofits
élevés de phénotypage. Cela est dii en partie a la longue phase juvénile du pommier qui retarde le
phénotypage de certains caracteres nécessaires a I’identification des génotypes les plus intéressants.
C’est le cas de la productivité qui ne peut étre évaluée qu’environ sept ans apres les semis.

Pour pallier de telles contraintes, des marqueurs moléculaires ont ét€ développés pour permettre une

identification précoce des génotypes les plus intéressants, comme ceux présentant un allele de
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résistance a une maladie. Cependant, cette méthode de sélection assistée par marqueur est inefficace
si le caractere d’intérét est contr6lé par de nombreux genes a effet faible (Muranty et al., 2014). Il
est alors possible d’avoir recours a un grand nombre de marqueurs génétiques : cette approche a été

baptisée sélection génomique.
1.2 La sélection génomique

1.2.1 Principe de la sélection génomique

Le phénotype de chaque individu dépend en partie des genes qu’il porte. La somme des effets de ses
genes sur un caractere constitue sa valeur génétique. Elle peut étre décomposée selon I’équation G =
A + D + 1 avec A, la valeur génétique additive (ou breeding value), D, les effets de dominance
résultant de I’interaction entre les alleles d’un méme locus et I, les effets d’épistasies résultant des
interactions entre les alleles de loci différents. La valeur génétique additive est la seule part de la
valeur génétique qui est transmissible par reproduction sexuée a la descendance.

Le principe de la sélection génomique repose sur la prédiction de la valeur génétique additive de
chaque candidat a la sélection, par I’utilisation d’un nombre important de marqueurs couvrant tout
leur génome (Meuwissen et al., 2001). Les effets additifs des marqueurs génétiques sont estimés
grice aux déséquilibres de liaison existant entre ces marqueurs et les QTL causaux (Goddard et
Hayes, 2007). Ensuite, la valeur génétique additive de chaque individu est estimée en calculant la
somme des effets additifs de tous ses marqueurs.

Les estimations des effets des marqueurs sont effectuées a 1'aide d'une population dite d’entrainement
(ou référence) puis reportées sur une autre population dite candidate (ou validation). Cela est traduit
concretement par 1’élaboration d’un modele de prédiction établi sur la population d’entrainement
dont les données génotypiques et phénotypiques ont été préalablement acquises. A partir de ce
modele, il devient possible de prédire les valeurs génétiques additives des individus de la population
candidate dont seules les données génotypiques sont obtenues.

La valeur génétique additive prédite chez un individu est appelée aussi Genomic Estimated Breeding

Values (GEBV).

1.2.2 Apport de la sélection génomique chez le pommier

L’application de la sélection génomique chez le pommier permet d’augmenter considérablement le

gain génétique qui représente la réponse a la sélection (Kumar et al., 2012a).
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Le gain génétique par unité de temps ( AGt) est obtenu selon I’équation suivante (Falconer et Mackay,
2009) : AGL = iXrxe

L
avec :
- 1:Dintensité de la sélection
- r:laprécision de la sélection
- o :lavariance génétique additive
- L :I’intervalle de générations
L’application de la sélection génomique permet de réduire 1’intervalle entre les générations, ce qui a
comme avantage une réduction considérable de la durée des programmes d’amélioration variétale
chez le pommier. Elle permet aussi d'augmenter 1’intensité de sélection, car les jeunes plants sont
moins coliteux a produire que des arbres phénotypés en verger, méme si on peut envisager de
phénotyper des individus apres une pré-sélection par la sélection génomique. Cela permet de réduire
I’effectif des arbres a phénotyper, ce qui représente une réduction des surfaces occupées et par

conséquence une diminution du cofit du phénotypage. Le gain génétique peut aussi augmenter avec

une meilleure précision de prédiction.

1.2.3 Modeles statistiques de prédiction génomique

Les modeles statistiques utilisés en sélection génomique ont pour objectif de calculer les GEBV
d’une population candidate. Cela peut se faire directement en prédisant la GEBV de chaque individu
ou par estimation des effets additifs associés a chaque marqueur pour ensuite faire la somme. La
complexité méthodologique de la sélection génomique réside dans le fait que le nombre de variables
explicatives (les marqueurs) est nettement supérieur au nombre de variables a expliquer (individus).
Cette situation ne permet pas d’utiliser un modele de régression linéaire multiple car le nombre de
degrés de liberté est insuffisant et par conséquent il est impossible d'estimer les effets de tous les
marqueurs. La solution a cette contrainte est d’appliquer dans les modeles, des méthodes statistiques
de pénalisation comme le « shrinkage » qui est un rétrécissement vers 0 des effets estimés des
marqueurs. En plus, selon les lois des modeles utilisés, différents types d’effets de marqueurs (fort
faible ou nul) peuvent étre autorisés. Les modeles les plus couramment utilisés en prédiction
génomique, sont les modeles GBLUP, RRBLUP et les méthodes bayésiennes. Toutes ces méthodes
sont basées sur des équations du modele mixte d’évaluation de la valeur génétique. Le modele mixte

classique est le suivant :
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Y=XB+Zu + e
Ou Y est un vecteur de taille 7 contenant les observations ol 7 est le nombre d’observations.

- X,,p correspond a une matrice de design associ€e aux effets fixes ;

B est un vecteur de taille p contenant les effets fixes ou p est le nombre d’effets fixes;

- Z,,q correspond a une matrice de design associ€e aux effets al€atoires ;

- u estun vecteur de taille g contenant les effets aléatoires ol g le nombre d’effets aléatoires;

- e estun vecteur de taille 7 contenant les erreurs résiduelles.

Si u représente le vecteur des valeurs génétiques et « ~ N (0, Ag2), Henderson, (1975) a montré

que les effets fixes et aléatoires peuvent étre estimés grace a I’équation suivante :

(XX X'z ) (%) = X'y
Z'X Z'7 +xA"Y \u Z'y
Ou A, 4 est la matrice des corrélations génétiques additives basée sur le pédigrée

o2 . S
- X= — est le coefficient de pénalisation a estimer ;
a

- 0'62 est la variance résiduelle du modele ;

- 02 est la variance génétique additive.

1.2.3.1 GBLUP

Le GBLUP ou BLUP génomique est une méthode utilisée en remplacant la matrice d’apparentement
généalogique A, , par une matrice d’apparentement génomique Gq, (VanRaden, 2008). Cette
derniere mesure 1’apparentement entre individus sur la base de leur proportion d’alleles identiques
pondérée par leur fréquence. Ce calcul de niveau d’apparentement basé sur I’information génétique
est plus précis que celui basé sur I’apparentement généalogique qui ne prend pas en compte les
différences entre individus dues a la ségrégation allélique. Avec la méthode GBLUP, le vecteur «
de taille g contenant les valeurs génétiques des individus (ou BLUP) suit une loi normale de

parametre (0, Go2). Et « peut étre estimé 2 partir de 1’équation du modele mixte suivant :

@ = GZ' (ZGZ' + 1»)" (y — 1))
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1.23.2 RR-BLUP

Le RR-BLUP ou ridge regression BLUP estime 1’effet de chaque marqueur génétique pour en
déduire la valeur génétique des individus génotypés. Dans ce cas la matrice de design associée aux
effets aléatoires du modele mixte correspond a une matrice de génotypage W), . Et les effets des
marqueurs sont contenus dans le vecteur g de taille 72 ol 7 est le nombre de marqueurs. Le vecteur
g suis une loi normale de parametre (0, IO'gZ). Avec la méthode RR-BLUP, la résolution des équations
du modele mixte ne nécessite pas 1’utilisation de matrice d’apparentement. Ainsi les effets des
marqueurs (ou g) peuvent étre estimés a partir de 1’équation suivante :

g=W (WW+1>)" (y— 1)

1.2.3.3 Méthodes Bayésiennes

Les méthodes présentées estiment un effet non-nul pour chaque marqueur et supposent que les effets
des marqueurs suivent tous une méme loi normale centrée sur 0. Les méthodes bayésiennes proposent
une distribution a priori des effets aléatoires attribués a chaque marqueur. En plus, les effets des
marqueurs ne sont pas tous identiques, il est possible d’obtenir des marqueurs a effet faible voire nul
et des marqueurs a fort effet (Gianola et al., 2009). Les méthodes bayesiennes peuvent donc étre
particulierement utiles lorsque le caractere a prédire est gouverné par quelques QTL a effet fort (van

den Berg et al., 2015).

1.2.4 Précision de la prédiction génomique et les facteurs qui I’influencent

La précision de prédiction (ou accuracy) est la corrélation entre les vraies valeurs génétiques appelées
True Breeding Values (TBV) et celles estimées (GEBV)

En réalité, les vraies valeurs génétiques sont inconnues mais elles peuvent étre estimées par BLUP,
BLUE ou par calcul de phénotypes moyens obtenus a partir d’une évaluation multi-
environnementale.

L’efficacité de la sélection génomique dépend de la précision des prédictions, qui est influencée par
plusieurs facteur tels que :

e I’héritabilité du caractere : plusieurs études sur la sélection génomique ont montré que la
précision de prédiction est fortement influencée par 1’héritabilité du caractere étudié (Desta
et Ortiz,2014). Par exemple, les travaux de Muranty et al. (2015) ont montré que la précision
de prédiction était plus élevée pour les caracteres présentant les plus fortes héritabilités chez
le pommier

o la densité de marqueur : Calus et al. (2008) ont montré que 1’augmentation de la densité
de marqueurs entraine une augmentation de la précision de prédiction. Mais la précision

atteint un plateau a partir d’un seuil de densité de marqueurs.
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la taille de la population d’entrainement : la précision de prédiction des GEBV dépend
aussi de la taille de la population d’entrainement car 1’augmentation de la taille de la
population entraine une augmentation du nombre d’haplotypes a estimer pour un caractére
(Edwards et al., 2019). De méme que pour la densité de marqueurs, passé un seuil, le nombre
d’individus de la population d’entrainement n’améliore pas la qualité de la prédiction.

apparentement entre la population d’entrainement et la population candidate : la
prédiction génomique repose sur I’hypothese selon laquelle les déséquilibres de liaison entre
marqueurs et QTL identifiés dans la population d’entrainement sont les mémes dans la
population candidate. Pour que I’estimation des effets des marqueurs soit cohérente, les
individus composant la population d’entrainement ne doivent pas étre génétiquement
€éloignés de ceux de la population candidate (Clark et al., 2012; Pszczola et al., 2012). Ainsi,
une faible précision de prédiction a été trouvée chez les bovins lorsque les GEBV de la race

Holstein étaient calculées a partir de la race Jersey (Hayes et al., 2009a)
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1.3 Objectifs

L’objectif principal de cette présente étude est d’évaluer les précisions de prédiction génomique sur
deux populations différentes. La premiere est constituée uniquement de matériel élite et la deuxieme
uniquement de ressources génétiques. Nous caractériserons au préalable les deux populations afin de

mieux expliquer les précisions de prédiction qui seront obtenues.
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2 Matériels et Méthodes

2.1 Populations d’étude

2.1.1 Matériel élite

La majorité des génotypes du matériel élite proviennent du projet de recherche européen HIDRAS
(High Quality Disease Resistant Apples for a Sustainable Agriculture). Ce projet a vu la participation
de huit instituts de recherche situés dans six pays : Allemagne, Belgique, France, Italie, Pologne et
Royaume-Uni. Des descendances produites dans le cadre des programmes d'amélioration de chaque
institut ont été choisies pour constituer une population en vue d'une recherche de QTLs en pedigree.
Le pedigree permettant de décrire les relations entre ces descendances compte aujourd'hui sept
générations. Chaque descendant obtenu a été évalué dans I’institut ou il avait été créé. Une trentaine
de variétés, présentes dans tous les instituts, a été utilisée pour servir de témoin. Ce sont tous ces
descendances appelées ici matériel élite qui ont été utilisées pour cette étude. D'autres descendances
de méme nature mais provenant d’autres projets ont été utilisées pour la caractérisation génomique
du matériel élite mais pas lors de I’évaluation de la prédiction génomique, en l'absence de données

phénotypiques pour les caracteres retenus.

2.1.2 Ressources génétiques

Les données concernant les ressources génétiques ont été rassemblées ou produites dans le cadre du
projet européen FruitBreedomics (Laurens et al., 2018). Ce matériel végétal est composé de variétés
anciennes de pommes "a couteau" issues de six core-collections : CRA-W-Gembloux (Belgique),
INRAE Angers (France), RBIP-Holovouzy (République tchéque), SLU-Balsgard (Suede),
Université de Bologne (Italie) et NFC-Brogdale (Royaume-Uni).

2.2 Phénotypage des populations

2.2.1 Matériel élite

Le phénotypage du matériel élite a été standardisé et les méthodes de mesure ou d'évaluation
harmonisées afin d’effectuer avec précision les mémes évaluations dans tous les instituts. Les
caractéristiques externes et sensorielles des fruits ont été évaluées sur tous les génotypes. Dans mon
étude, seules les caractéristiques identiques a celles évaluées sur les ressources génétiques ont été
retenues. Elles sont au nombre de sept et sont : la couleur superposée du fruit, la forme du fruit,

I’acidité, le croquant, le gofit, la jutosité et la date de récolte. Les BLUPs des valeurs phénotypiques
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moyennes sur plusieurs années ont été calculés pour tous les génotypes lors du projet HIDRAS et ont

été utilisés pour mon étude comme phénotypes du matériel élite.

2.2.2 Ressources génétiques

Le phénotypage des ressources génétiques a été effectué séparément dans chaque institut apportant
une collection, suivant un protocole commun. Toutes les données d’évaluation des différents instituts
ont été rassemblées pour calculer les moyennes ajustées des données phénotypiques. Comme indiqué
précédemment seules les caractéristiques identiques a celles du matériel élite ont été utilisées lors de

mon étude.

2.3 Génotypage des populations

2.3.1 Matériel élite

Le matériel élite a été génotypé avec une puce 20K (Bianco et al., 2014) dans le cadre du projet
FruitBreedomics. Pour mon étude, un ensemble de 1509 génotypes provenant de 29 familles a été
utilisé pour représenter le matériel élite. Les données génotypiques ont été imputées a l'aide du
logiciel BEAGLE 4.0 (Browning et al., 2007) en utilisant la population de ressources génétiques
phasée comme population de référence et en utilisant les relations de pedigree disponibles au moment
de I'étude afin d'améliorer les résultats d'imputation. Cette imputation a permis d’augmenter le

nombre de marqueurs a 303239.

2.3.2 Ressources génétiques

Les ressources génétiques ont été génotypées a 1’aide de la puce a haute densité Axiom Apple 480K
(Bianco et al., 2016) et 303239 marqueurs SNP ont été retenus. Un total de 1341 génotypes issus des

ressources génétiques a été utilis€ pour mon étude avec tous les 303239 SNPs.

2.4 Caractérisation des populations

2.4.1 Evaluation de la diversité génétique et de la structure des populations
2.4.2 Diversité génétique

Pour évaluer le niveau de diversité génétique de chacune des deux populations, les indices
d'hétérozygotie moyenne observée (H,) et attendue (H.) ont été calculés. De plus, 'indice de
différenciation moyenne (Fy) entre les deux populations a été évalué (voir tableau 2). Par ailleurs,
les répartitions de fréquences d’alleles minoritaires (MAF) de tous les SNPs ont été comparées entre

les deux populations a 'aide de représentations graphiques par fenétre glissante sur tout le long du
pop p graphiques p g g
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génome. La taille des fenétres glissantes a été fixée a 2 Mb avec un pas de 400 kb. La donnée n'a pas
été calculée quand la fenétre comportait moins que 10% du nombre de SNPs attendus. Les intervalles
de confiance a 95% ont été calculés par bootstrap avec 2000 répétitions. Afin de prendre en compte
la distribution asymétrique des fréquence alléliques, la méthode "BCA" (Bias-Corrected and

Accelerated bootstrap) du package "boot" de R a été utilisée (Canty et al., 2020).

2.4.3 Structure génétique

Les données génétiques des deux populations étaient trop volumineuses pour effectuer directement
les analyses de structure. Par conséquent, un élagage a été réalisé sur la base du déséquilibre de
liaison entre marqueurs. Le logiciel PLINK 1.9 a été utilisé pour comparer de facon successive des
paires de marqueurs sur des fenétres glissantes afin de retenir uniquement les marqueurs présentant
une corrélation inférieure a 0,1. L’élagage a été fait en utilisant des fenétres glissantes de 50 SNPs
avec un pas de 10 SNPs.

Apres élagage des données génotypiques, les structures des populations ont été évaluées par deux
méthodes différentes :

e L’analyse en composante principale (ACP) : les ACP ont été calculées avec la fonction
prcomp() de R (R Core Team 2020) et les données ont été représentées avec ggplot2. L’ACP
consiste a représenter tous les génotypes dans un espace de dimension réduite avec au
minimum deux axes principaux. Cette schématisation de 1’ACP est basée sur les distances
euclidiennes entre individus en se référant a leur niveau de ressemblance. Ainsi les individus
groupés en un endroit du graphe témoignent un fort de degré de ressemblance entre eux par
rapport aux autres individus distants.

e La structure a été aussi évaluée a l'aide du logiciel Admixture 1.3 (Alexander et al. 2015).
Son principe de fonctionnement repose sur I’approche de la validation croisée (expliquée au
2.5.2) pour calculer les erreurs de prédictions des génotypes d’appartenir a un groupe
génétique ancestral (K) dont le nombre est renseigné apriori. Le logiciel établit en parallele
une matrice Q évaluant les probabilités de chaque génotype d’appartenir a un groupe. Le
nombre de K pour lequel I’erreur de la validation croisée est plus faible est celui qui est
retenu comme décrivant mieux la structure la population. Un nombre de K allant de 1 4 20 a

été appliqué pour évaluer la structure du matériel élite et des ressources génétiques.
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2.5 Prédiction génomique

2.5.1 Modele de prédiction

Le modele GBLUP (expliqué au 1.2.3.1) a été choisi pour effectuer les prédictions génomiques du
matériel élite et des ressources génétiques. Les matrices d’apparentement des populations ont été
calculées grice au package «rrblup » (Endelman, 2011). Le modele appliqué pour prédire les
données phénotypiques des différents caracteres est le suivant :

Y=XB+Zu + e

Ou Y est un vecteur de taille 72 contenant les valeurs phénotypiques avec 7 le nombre d’individus.

- X, est la matrice d’incidence des effets fixes;

- B, représente le vecteur contenant la moyenne des valeurs phénotypiques des individus de la
population,

- Z, correspond a la matrice d’incidence des effets aléatoires;

- 14, est le vecteur contenant les valeurs additives des individus de la population, « ~ N (0, Go2)
oll G est la matrice contenant les apparentements génomiques estimés et g2 est la variance
génétique additive. ;

e est le vecteur des erreurs résiduelles de taille 7.

2.5.2 Evaluation de la précision de prédiction

La précision de prédiction du modele a été déterminée par la méthode de la validation croisée qui
consiste a prédire les valeurs phénotypiques d’une partie de la population (validation) a I’aide de
I’autre partie restante (entrainement). La précision de la prédiction du modele est obtenue en
calculant la corrélation de Pearson entre les valeurs phénotypiques observées et celles prédites.
Pour faire la validation croisée, les individus de la population totale ont été répartis en 5 groupes et
les phénotypes d’un des groupes ont été masqués pour servir de population de validation. Les 80%
des individus restants ont été utilisés comme population d’entrainement devant servir a prédire les
valeurs phénotypiques de la population de validation. La constitution des populations d’entrainement
et de validation se faisait au hasard.
Au total 100 répétitions ont été réalisées et 5 précisions de prédiction ont été obtenues & chaque
répétition en faisant passer chacun des 5 groupes comme population de validation. La précision de
prédiction du modele a été déterminée en faisant la moyenne des 500 précisions obtenues.
En parallele des calculs de précision de prédiction de trois autres estimateurs ont été calculés pour
mieux évaluer le modele :

e e biais de prédiction est obtenu en calculant le coefficient de régression entre les vraies

valeurs phénotypiques et celle prédites : Un coefficient de régression de 1 indique une
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absence de biais, tandis qu’un coefficient de régression inférieur a 1 indique
une « surestimation », c'est-a-dire une variance plus importante des valeurs prédites par
rapport aux valeurs observées. Un coefficient de régression supérieur a 1 indique une « sous-
estimation », c'est-a-dire une variance plus faible des valeurs prédites par rapport aux valeurs
observées.

l'erreur quadratique moyenne (ou MSE) : en considérant I’erreur de prédiction d’un génotype
comme étant la différence entre sa valeur phénotypiques observée et celle prédite, la MSE
de la population est obtenue en calculant la moyenne des carrés des erreurs.

La corrélation des rangs (cor-rang) est déterminée en calculant la corrélation des rangs des
individus avant et apres prédiction. Les rangs sont établis par rapport aux valeurs
phénotypiques des individus. Les rangs sont moins différents lorsque leur corrélation est

proche de 1.
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Figure 1 : MAF (Minor allele frequency) des SNPs dans le matériel élite et les ressources génétiques
le long du génome. Les courbes représentent la moyenne des MAF dans des fenétres de 2 Mb avec
un pas de 400 kb.

0.2

03

04

05 0.0 01 0.2

03

04

05

RG

Figure 2 : Densités de SNPs selon leur MAF dans le matériel élite et dans les ressources génétiques
sur tout le génome, par chromosome. Les pointillés horizontaux et verticaux représentent les limites

des MAF inférieures a 0,05 pour le matériel élite et les ressources génétiques, respectivement.
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3 Résultats

3.1 Diversité génétique

3.1.1 Indices de diversité génétique

Les fréquences des alleles de référence calculés sont de 0,80 pour le matériel élite par rapport a 0,75
pour les ressources génétiques. Les taux moyens d’hétérozygoties observés et attendus sont plus
élevés sur les ressources génétique que sur le matériel élite (Tableau 1). L’indicateur de

différenciation génétique moyenne entre populations est égal a 0,004.

Tableau 1: Indices de diversité génétique du matériel élite et des ressources génétiques

Pop Effectif Freq_ref Freq_alt H, H. H, H; H; Fe F Fi

ME 1517 0,80 0,20 025 032
0,343 0,35 0,30 0,004 0,14 0,14
RG 1341 0,75 0,25 034 037

* Freq_alt : fréquence des all¢les alternatifs, freq_ref : fréquence des alleles de référence, H, : Taux
moyen d’hétérozygotie observée, H.: Taux moyen d’hétérozygotie attendue, H, : Moyenne des
hétérozygoties attendues, H; : hétérozygotie attendue moyenne de la population totale, H; : Moyenne
des Hétérozygoties observées, Fy: différenciation génétique moyenne entre les deux
populations, Fj : déviance de I’hétérozygotie globale observée par rapport a I’hétérozygotie globale
attendue, Fy : déficit global en hétérozygotes

3.1.2 Evaluations des fréquences alléliques minoritaires (MAF)

Les fréquences alléliques minoritaires déterminés sur 1’ensemble des marqueurs montrent des
niveaux de fréquences différents sur tout le long du génome entre le matériel élite et les ressources
génétiques (Figure 1). En comparaison avec les ressources génétiques, le matériel élite présente
généralement des niveaux de MAF plus faibles. Cela est confirmé par I’ampleur des variations et
leur répétition sur les courbes des MAF du matériel élite. De plus la densité de MAF du matériel élite
est supérieure a celle des ressources génétiques sur tout le génome. Le pourcentage de SNPs de MAF
inférieure a 0,05 est de 36,5% pour le matériel élite contre 3,4% pour les ressources génétiques.
Ainsi, les plus fortes densités de SNPs se trouvent dans parmi ceux ayant une MAF inférieure a 0,05
dans le matériel élite et comprise entre 0,1 et 0,2 dans les ressources génétiques (Figure 2). Les deux

populations ne montrent pas de différence de densité de SNP pour des MAF supérieures a 0,05.
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Figure 3 : Résultats des analyses d’ Admixture avec K représentant le nombre de groupes génétiques
ancestraux. L’ erreur représente 1’erreur de la validation croisée.
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3.2 Structure des populations

o [Klagage des données génotypiques

Pour le matériel élite le nombre de marqueurs SNP obtenu apres élagage est de 27324 ce qui
représente 9% du nombre total de marqueurs avant élagage. Par contre, un effectif de 12429
marqueurs SNP a été retenu apres élagage sur les ressources génétiques ce qui correspond a 4% du
nombre initial de marqueurs (voir Tableau 1).
Deux méthodes d’évaluation de la structure ont été appliquées:

e Admixture
L’analyse Admixture montre une décroissance continue de I’erreur de la validation croisée sur les
deux populations pour le nombre de groupes K allant de 1 a 20 (figure 3) Par contre, les niveaux
d'erreur de validation croisée sont plus faible pour le matériel élite (entre 0,16 et 0,21) que pour les
ressources génétiques (entre 0,45 et 0,55). En plus a la différence des ressources génétiques, la
diminution de I’erreur sur le matériel élite reste tres faible a partir de K = 17. Ces résultats ne révelent
aucune structure dans les deux populations.

¢ Analyse en composantes principales (ACP)
Les deux principaux axes de I’ACP du matériel élite ont une inertie totale de 3,14%. L’axe 1 qui a
une inertie de 1,73% fait apparaitre une structuration visible entre la famille DLO, qui comporte 210
individus; et les 28 autres familles restantes, qui comportent entre 9 et 192 individus. Ces dernieres
familles forment un sous-groupe peu homogene ou certaines familles sont superposées avec d’autres
(Figure 4). L’ ACP réalisée sur les ressources génétiques a deux axes principaux d’une inertie totale

5,97% et le graphe obtenu ne montre aucune structuration de la population (Figure 4).
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Tableau 2 : Résumé des estimations moyennes permettant d’apprécier la qualité de prédiction du modele utilisé.

couleur forme acidité croquant jutosité goiit date de récolte
population | estimation écart- écart- écart- écart- écart- écart- écart-
moyenne |type moyenne |type moyenne | type moyenne |type moyenne |type moyenne | type moyenne |type
précision de
prédiction 0,70 0,03 042 0,06 046 0,06 0,34 0,06 0,50 0,05 0,23 0,05 0,73 0,03
Biais 1,00 0,07 1,00 0,20 1,00 0,17 1,02 0,25 1,00 0,14 1,01 0,31 1,01 0,06
ME MSE 2,83 0,29 2,13 0,19 2,25 0,22 1,38 0,14 1,35 0,14 0,22 0,07 155,60 16,67
Cor Rang 0,70 0,04 0,39 0,06 045 0,06 0,31 0,06 045 0,06 0,56 0,06 0,66 0,04
Effectif 960 963 851 851 849 847 1017
précision de
prédiction 0,60 0,04 0,24 0,06 0,44 0,05 0,35 0,05 0,40 0,05 041 0,06 0,82 0,02
Biais 1,00 0,10 1,07 0,38 0,96 0,15 1,00 0,20 0,98 0,17 1,03 0,21 1,01 0,05
RG MSE 3,16 0,26 9,01 0,79 1,65 0,15 1,16 0,11 1,02 0,08 1,08 0,12 24290 24,14
Cor Rang 0,61 0,04 0,23 0,06 041 0,05 0,34 0,05 0,38 0,05 042 0,06 0,81 0,02
Effectif 878 766 1178 1159 1183 912 1025
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3.3 Précision de prédiction :

Le tableau 3 présente les résultats des précisions de prédiction moyennes obtenus par validation
croisée sur les sept traits étudiés. Ces précisions sont différentes d’une population & une autre et d’un
caractere a un autre.

L’amplitude de variation pour le matériel élite et pour les ressources génétiques, des 7 caracteres
évalués est 0,23 2 0,82.

La couleur, la jutosité et la forme sont les 3 caracteres pour lesquels la précision est plus grande
pour le matériel élite que pour les ressources génétiques, avec un écart variant entre 0,1 et 0,18.
L’acidité et le croquant sont les 2 caracteres pour lesquels les précisions sont presque de méme niveau
pour les deux types de populations.

La date de récolte et le gofit sont les 2 caracteres pour lesquels la précision est plus grande pour les

ressources génétiques que pour le matériel élite, avec un écart de 0,09 a 0,18.
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Figure 5 : Distribution des 500 précisions de prédiction de chaque caractere du matériel élite (ME)

et des ressources génétiques (RG).
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Les meilleures précisions de prédiction ont été observées pour les caracteres couleur de fruit et date
de récolte dans les deux populations. Les plus faibles précisions de prédiction ont été obtenues sur le
caractere golit dans le matériel élite et le caractere forme de fruit dans les ressources génétiques.

On observe une faible variation (avec des écarts-types inférieurs a 0,07) des 500 précisions de
prédiction calculées sur chaque caractére et ayant permis d’obtenir les précisions de prédiction
moyennes. Les biais de prédiction des valeurs phénotypiques observées par les valeurs prédites sont
tres faibles car ils sont tous compris entre 0,96 et 1,07.

Le coefficient de détermination R? des précisions de prédiction moyennes entre le matériel €lite et

les ressources génétiques est 0,62 (figure 5).
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Figure 6 : Corrélation entre les précisions de prédiction moyennes du matériel élite et des ressources
génétiques. Les barres d’erreurs des précisions de prédiction moyennes du matériel élite sont
représentées horizontalement et celles des ressources génétiques sont représentées verticalement.
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3.4 Corrélation entre précision de prédiction et effectif d’individus

Les effectifs des individus ayant permis d’effectuer les prédictions sont différents entre populations et
entre caracteres. Tous les effectifs utilisés sont compris entre 766 et 1025 génotypes. Le R? entre les
précisions de prédiction moyennes et les effectifs utilisés par caractere est de 0,56 pour le matériel élite

alors qu'elle est de 0,005 pour les ressources génétiques.
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Figure 7 : Corrélation entre les précisions de prédiction moyennes du matériel élite et les effectifs
d’individus ayant servi a la prédiction des valeurs phénotypiques du caractere.
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Figure 8 : Corrélation entre les précisions de prédiction moyennes des ressources génétiques et les
effectifs d’individus ayant servi a la prédiction des valeurs phénotypiques du caractere.
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4 Discussion

L’évaluation de la précision de prédiction du matériel élite et des ressources génétiques a été menée en
deux étapes : la premicre a été consacrée a 1’étude de la diversité et de la différenciation entre les deux

populations pour mieux analyser et interpréter les résultats de prédictions obtenus en seconde étape.

4.1 Diversité et différenciation génétique

L'élagage sur le déséquilibre de liaison, visant a ne retenir que les marqueurs en faible déséquilibre de
liaison pour les analyses de structure, a abouti a retenir environ deux fois plus de marqueurs sur le
matériel élite que sur les ressources génétiques. On peut en conclure que les déséquilibres de liaison
entre marqueurs sont moins importants sur le matériel élite que sur les ressources génétiques. Ceci
pourrait étre dii aux quelques générations (environ sept) qui séparent le matériel élite des ressources
génétiques car a chaque génération d’intercroisement le niveau de déséquilibre de liaison est réduit.
D’apres Mackay et Powell, (2007) une série de recombinaisons diminue le déséquilibre de liaison des
alleles non étroitement liés, méme si la sélection directionnelle modifie les fréquences des alleles
étroitement liés et génere des déséquilibres de liaison entre les marqueurs autour des loci sélectionnés

dans le matériel €lite.

Le taux d’hétérozygotie observée est plus faible pour le matériel élite (H, = 0,25) par rapport a celui des
ressources génétiques (Ho = 0,34) peut étre le résultat de la sélection. Ces taux d'hétérozygotie observée
obtenus au sein des deux populations sont similaires au taux d'hétérozygotie observée (H,=0,35) dans
une collection de ressources génétiques par Kumar et al. (2014) en utilisant une puce 20K. Malgré
I’existence d’un écart de fréquences génotypiques entre le matériel élite et les ressources génétiques, les

deux populations sont presque similaires (Fy = 0,004).

Malgré la provenance diverse des ressources génétiques, aucune structuration basée sur leurs
environnements d’origine n’a été trouvée, ce qui confirme les résultats d’autres travaux. Urrestarazu et
al. (2016) ont montré que les ressources génétiques de la pomme au niveau européen présentent une
variation génétique importante mais une structure de population limitée. Par contre le matériel élite
présenterait une structuration par famille avec des différences faibles entre elles & I’exception de la

famille DLO (Figure 4).

Par ailleurs I’écart entre les intervalles de MAF les plus fréquentes existant entre les deux populations
illustrerait que la sélection effectuée chez le matériel élite a partir d'un nombre limité de fondateurs

(environ 40) a causé une perte de diversité par dérive génétique. Et si cette différence de MAF entre
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Tableau 3 : Facteurs pouvant faire varier nos précisions de prédiction

Facteurs pouvant faire varier la précision de prédiction des caractéeres
phénotypiques du matériel élite et des ressources génétiques

e D’héritabilité du caracteére ;

e caractere polygénique ou non du trait phénotypique ;

e le degré d’apparentement des individus ;

¢ la distribution phénotypique ;

o Dinteraction entre génotype et environnement pour le
caractere phénotypique;

o Deffectif des individus ;

e patrimoines génétiques et culturels du notateur ;

e D’imputation des données génotypique ;

e les fréquences alléliques ;

e le modele de prédiction génomique.

*en gras : les facteurs confirmés par nos résultats
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population est confirmée, il serait pertinent de rechercher les genes candidats par rapport aux QTLs
connus dans chaque région. En plus on suspecte qu’il y a des alleles (et/ou haplotypes) présents dans le
matériel élite et pas dans les ressources génétiques par exemple le gene Rvi6/Vfde résistance a la tavelure
qui se trouve sur le chromosome 1 (Vinatzer et al., 2004). Il serait donc intéressant de chercher ces
alleles pour expliquer les différences entre populations. Il peut aussi étre intéressant de réintroduire de
la diversité a partir des ressources génétiques a certains endroits du génome du matériel élite surtout 1a

ou de nombreux all¢les sont fixés ou quasi-fixés.

4.2 Analyse et interprétation des précisions de prédiction

Les résultats de précision de prédiction obtenus varient de 0,23 a 0,82 et ceci peut étre expliqué par
différents facteurs liés a chaque caractere. Les plus importantes précisions de prédiction ont été obtenues
sur le trait date de récolte dans les deux populations (ME =0,73,RG =0,82). Ces résultats sont similaires
aceux de Jung et al. (submitted), qui ont trouvé une précision de prédiction de 0,75 sur le méme caractere
avec une population de 534 génotypes de pommiers comprenant a la fois des ressources génétiques et
des génotypes issus de familles de programmes d'amélioration du pommier européens. Les auteurs
justifient leur résultat par la forte 1’héritabilité du caractere qui est de 0,96 et du faible effet de

I’interaction entre le génotype et I’environnement pour la date de récolte.

Les caracteres phénotypiques peuvent étre sous le contrdle de plusieurs loci ou sous I’influence d’un
QTL majeur, alors que la prédiction génomique est plus efficace pour les caracteres polygéniques
(Heffner et al., 2009). La revue de Kumar et al. (2012) sur la sélection génomique du pommier indique
que des QTL influencent I’expression des caracteres croquant, jutosité, goit et acidité. Mais seule la
dépendance de 1’acidité a un QTL majeur a été confirmée sur plusieurs environnement et par plusieurs
études (Nybom, 1959; Maliepaard et al., 1998; Liebhard et al., 2003). Nos résultats de prédiction sur
ces caracteres vont dans le sens de confirmer cette hypothese car les précisions de ces caracteres sont
compris entre 0,23 et 0,50. Comme le niveau d’expression des QTLs majeurs peut varier en fonction
des environnements, le fait que les génotypes ont été phénotypés dans différents environnements peut
expliquer les quelques niveaux de prédictions moyens de ces caracteres. Il aurait été possible d’obtenir
de meilleures précisions sur ces caracteres avec des modeles Bayesiens qui attribuent aux marqueurs

des effets différents.

Les données phénotypiques (BLUPs, moyennes ajustées, une seule valeur par génotype et par caractere)
utilisées lors de cette étude n’ont pas permis de calculer les héritabilités des différents caracteres évalués.
L’étude de Kouassi et al. (2009) sur I’estimation des parametres génétiques et la prédiction des valeurs
additives était basée sur une grande partie du matériel élite utilisé€ et avait permis de calculer les

héritabilités au sens strict de différents caracteres : le croquant (h?2=0,16), le gotit (h? =0,31), la jutosité
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(h2 =0, 35), la couleur (h2 =0,55) et I’acidité (h> = 0,63). Les caracteres les moins héritables comme
le croquant et le goiit ont obtenu les plus faibles précisions de prédiction sur le matériel élite. A cela
s’ajoute une distribution non symétrique des valeurs phénotypiques du caractére golit dans le matériel
élite contrairement a la distribution observée dans les ressources génétiques (Annexe 1a/b). Ceci permet
de confirmer que les précisons de prédiction des caracteres phénotypiques du pommier sont fortement
influencées par leur héritabilité et leur distribution phénotypique (Muranty et al., 2015b). Les précisions
de prédiction des ressources génétiques ont été parfois meilleures que celles du matériel élite dont
I’apparentement entre génotypes est plus fort. Cette situation pourrait étre due aux différences de

distributions phénotypiques entre les deux populations (Annexe la/b).

Chez les ressources génétiques on observe une absence de corrélation (R? = 0,005) entre les précisions
de prédiction et les effectifs des individus utilisés. Par contre cette corrélation (R> = 0,56) est plus forte
avec le matériel élite. Ces résultats pourraient illustrer, qu’avec le degré d’apparentement des individus
du matériel élite, ’augmentation de ’effectif des individus permettrait d'améliorer la précision de
prédiction. Nos résultats confirment les hypotheses d’autres études de sélection génomique. Par exemple
I’évaluation de la prédiction génomique avec une population de 1120 génotypes de pommier provenant
seulement de 6 parents a permis d’obtenir des précisions variant de 0,70 a 0,90 pour 6 caracteres de
qualité du fruit (Kumar et al., 2012b). Les individus ayant permis d’obtenir ces niveaux élevés de
prédiction ont été seulement génotypés avec une puce 8K. Ainsi dans le cas de notre étude la densité de
marqueurs a utiliser pouvait étre appréciée en fonction du niveau d’apparentement des individus qui
constituent notre population. C’est-a-dire on aurait pu utiliser moins de marqueurs pour la prédiction du
matériel élite qui présente des individus plus apparentés et une densité importante de marqueurs (303239
SNPs) pour la prédiction des ressources génétiques. Par ailleurs une prédiction du matériel élite avec
les données génotypiques non imputées (celles obtenues avec la puce 20K) permettrait d’évaluer

I’apport de I’augmentation du nombre de marqueurs sur la précision.
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Conclusion

Cette étude a permis de décrire la diversité et la différenciation du matériel élite et des ressources
génétiques et d’évaluer les niveaux de précision de prédiction des caracteres phénotypiques de ces
populations. Le matériel élite et les ressources génétiques présentent une tres faible différenciation (Fy=
0,004). Une structuration faible des familles a été obtenue chez le matériel élite alors qu’avec les
ressources génétiques aucune structuration n’a été observée. Une perte de diversité par dérive génétique
et par sélection a été constatée chez le matériel élite par rapport aux ressources génétiques.
L’amplitude de variation des précisions de prédiction de tous les caracteres est de 0,23 a 0,82. Sur les
sept caracteres phénotypiques évalués sur chaque population, trois des meilleures précisions de
prédiction ont été enregistré avec le matériel élite et deux meilleures précisions ont été obtenues avec
les ressources génétiques. Les précisons des deux caracteres restants était presque similaires pour les
deux populations. Les faibles a moyennes précisions de prédiction obtenues sur cinq caracteres fait qu’il
s’avere intéressant d’améliorer la précision en augmentant par exemple le nombre d’individus.

Pour bien estimer 1’effet des marqueurs sur une population d’entrainement, il faut un effectif suffisant
d’individus, et donc un grand nombre d’haplotypes, afin d’obtenir des précisions de prédiction élevées.
Si nos résultats se confirment, et que le nombre d'individus phénotypés du matériel élite est faible au
point de ne pas pouvoir assurer une évaluation intra-population correcte, la combinaison de populations
pourrait étre une stratégie intéressante a appliquer. Par ailleurs, elle est considérée étre une solution pour
calculer efficacement les GEBV des candidats issus des croisements entre races chez les bovins, car le
déséquilibre de liaison entre marqueurs et QTL de la population d’entrainement serait encore conservé
dans la population de validation (Karoui et al., 2012; Zhou et al., 2014). Cette méthode pourrait étre
utilisée chez les végétaux pour prédire efficacement les GEBV des génotypes issus de croisement entre
populations ou entre groupes hétérotiques différents. C’est le cas des génotypes qui seront issus du
croisement entre le matériel élite et les ressources génétiques comme prévu dans le cadre du projet dans

lequel est inscrite cette étude.

D’apres de Roos et al. (2009) la combinaison de populations serait aussi un bon recours pour améliorer
la précision de la prédiction des caracteres a faible héritabilité si elle est utilisée avec une densité
relativement importante de marqueurs. Une augmentation du nombre d'individus constituant la
population d’entrainement du matériel €lite pourrait donc améliorer la précision de prédiction des

caracteres comme le croquant, le gofit, la jutosité qui présentent des héritabilités faibles.

Cette méthode de combinaison de populations peut nécessiter d’adapter les modeles de prédiction

utilisés pour qu’ils prennent en compte d’éventuelles différences qui pourraient exister entre
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populations, comme les différences de déséquilibre de liaison et des fréquences alléliques entre
populations. Dans le cas ou la combinaison de populations serait appliquée entre le matériel élite et les
ressources génétique il serait nécessaire d’étudier de fagon comparative les déséquilibres de liaison des

deux populations.
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Contribution de I’étudiant

Au début du stage, j’ai effectué la description d’une partie des données phénotypiques et génotypiques
mises a ma disposition. Par la suite j’ai évalué la diversité et la différenciation des deux populations
étudiées. J’ai eu a faire toutes les analyses d’élagage et d’évaluation de la structure en me servant des
logiciels Plink 1.9 et Admixturel.3 installés sur serveur. J’ai écrit les scripts R. J’ai utilisé ceux qui
étaient destinées a faire la prédiction en faisant varier les données d’entrées et les nombres de répétitions.
Par la suite j’ai lancé toutes les analyses de prédiction génomique sur serveur. Au final j’ai eu a organiser
et représenter graphiquement les résultats obtenus. Toutes ces étapes ayant permis a 1’aboutissement de
I’étude ont été encadrées par mes maitres de stage qui ont contribué a ’amélioration et parfois a

I’orientation des analyses.
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Résumé

La culture européenne de pomme est basée sur un petit nombre de variétés dites élites. Ces variétés
deviennent de plus en plus vulnérables dans le contexte actuel de changement climatique car elles
présentent peu de diversité et une base génétique étroite. Le transfert d’alleles a partir des ressources
génétiques vers le matériel élite par la sélection génomique pourrait permettre de résoudre ce probleme.
Cette étude vise a évaluer la précision de la prédiction génomique du matériel élite et des ressources
génétiques. Nous disposons de données génotypiques a haute densité (303239 SNPs) pour des individus
représentant du matériel élite et des ressources génétiques en effectifs variant de 847 a 1025. La
caractérisation des deux populations par les données génotypiques a montré une différentiation tres
faible (Fq = 0,004) entre le matériel élite et les ressources génétiques. Par contre des différences de
fréquence d’alleéles minoritaires ont été observées sur tout le long du génome entre les deux populations.
Le matériel élite présente une faible structuration en familles a la différence des ressources génétiques
qui ne montrent aucune structuration. Le modele GBLUP et 'approche de validation croisée ont été
appliqués pour estimer la précision de prédiction du modele pour sept caracteres phénotypiques évalués
dans les deux populations. L’amplitude de variation de toutes les précisions calculées va de 0,23 2 0,82.
Les précisions de prédiction étaient plus élevées pour le matériel élite que pour les ressources génétiques
sur trois caracteres, avec un écart variant entre 0,1 et 0,18, et plus élevées pour les ressources génétiques
que pour le matériel élite pour deux caracteres, avec un écart de 0,09 a 0,18. Les deux caracteres restant
ont obtenu des précisions presque similaires sur les deux populations. Les faibles précisions de
prédiction obtenues sur cinq des sept caracteres indiquent la nécessité d’améliorer la précision de
prédiction en augmentant le nombre d’individus.

Mots clés : Prédiction génomique, Précision de prédiction, Matériel €lite, Ressources génomiques,
Marqueur SNP, Pomme

Abstract

European apple cultivation is based on a small number of elite cultivars. These cultivars are becoming
increasingly vulnerable in the current climate change context because of their reduced diversity and
narrow genetic base. Genetic resources may be a source of favorable alleles that are absent from elite
material and thus the transfer of such alleles from genetic resources to elite material could help solve
this problem. Genomic selection has been proposed to achieve this goal. This study aims to assess the
accuracy of genomic prediction of elite material and genetic resources. We have used high density
genotypic data (303239 SNPs) and populations of 847 to 1025 individuals. The characterization of the
two populations using genotypic data showed a very weak differentiation (Fy = 0.004) between elite
material and genetic resources. On the other hand, differences in minor allele frequencies (MAF) were
observed throughout the genome of the two populations. Elite material has a weak family structure,
while genetic resources show no structure. The GBLUP model and the cross-validation approach were
applied to estimate the accuracy of predictions for seven phenotypic traits assessed in the two
populations. The range of variation of all calculated accuracies ranged from 0.23 to 0.82. Accuracies
were higher for elite material than for genetic resources for three traits, with a mean difference ranging
from 0.1 to 0.18, and higher for genetic resources than for elite material for two traits, with a mean
difference ranging from 0.09 to 0.18. The two remaining traits obtained almost similar accuracies for
the two populations. The low accuracies obtained for five of the seven traits indicates the need to
improve accuracy by increasing the number of individuals.

Key words: Genomic prediction, Accuracy, Elite material, Genomic resources, SNP marker, Apple
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