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OBJECTIFS de RECHERCHE 
1. COMPRENDRE LA GÉNÉTIQUE DES CHARACTÈRES  
      À IMPORTANCE ÉCONOMIQUE 

- Qualité du fruit 
- Résistance aux maladies 

2. ÉLABORER DES OUTILS POUR LA SÉLECTION 
    DE CES CHARACTÈRES DANS L’AMÉLIORATION 
 - Outils génétiques (marqueurs, sélection assistée par 
 marqueurs, cartes génétiques, nouvelles stratégies  
 d’amélioration) 

-Matériaux (populations appropriées pour le  
phénotypage,  matériaux pre-breeding) 



Rosaceae 

Rosoideae 

Pyreae 

Spiraeoideae 

Amygdaleae 

PÊCHE  
(Prunus persica)  
Auto-compatible 
DIPLOÏDE 
2n=2x=16 
220 Mbp 
SÉQUENCÉ 

FRAISE  
(Fragaria x ananassa) 
Auto-compatible 
OCTOPLÏDE 
2n=8x=56 
600 Mbp 
DIPLOÏDE (F. vesca) 
SÉQUENCÉ 

POMME  
(Malus domestica) 
Auto-incompatible 
ALLO-TETRAPLOÏDE 
2n=4x=34 
750 Mbp 
SÉQUENCÉ 

https://www.google.es/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0CAcQjRxqFQoTCPGAgr-K2MgCFcwKGgod_uMJ5Q&url=https://creativemarket.com/photomaru/35961-Quince-on-transparent-background&psig=AFQjCNEqbiy3-o25C8RcfVBw-LalKLYf-A&ust=1445672123647665


 

Isoenzymes 
SSRs 

SNP  

(reséquence) 

Species P A Ho P A Ho θπ× 103 

Almond 78 2.3 0.28 92 5.9 0.62 18,37 

Japanese 

Plum 
67 2.8 0.25 91 4.5 0.62 - 

Apricot 58 2.3 0.13 80 3.3 0.55 - 

Cherry 56 - - 53 3.1 0.51 - 

Peach 8 2.0 0.02 46 2.6 0.42 2.70 

Reséquence  
(>4.6×106 SNPs) 

Verde et al. (2013) 
Velasco et al. (2016) 

LE PÊCHER EST LE MOINS VARIABLE  
DES PRUNUS  CULTIVÉS 

9-12 isoenzymes 
Byrne (1990) 

146 SSRs 
8 génotypes/espèce 
Mnejja et al. (2010) 

P= % loci polymorphiques 
A= # moyen d’alleles/locus 
Ho= hétérozygosité observée 



‘Earlygold’ 
pêcher 

F2 

TxE 
N=111 

T1E 
N=189 

BC1 

x ‘Earlygold’ 

‘Texas’ 
amandier 

× 

Hybride (MB1.37) 

POPULATIONS POUR LA CONSTRUCTION DE CARTES GÉNÉTIQUES 



TxE F2 SNP+SSR - 1

SNP_IGA_20060,0
SNP_IGB_26511,0
EPDCU3122 SNP_IGB_36212,0
SNP_IGB_78953,0
SNP_IGA_105204,0
SNP_IGB_111065,0
SNP_IGA_4356687,0
SNP_IGB_174198,0
SNP_IGA_189279,0
CPPCT01011,0
SNP_IGA_2481213,0
SNP_IGB_2325114,0

SNP_IGA_2811218,1

SNP_IGB_2829420,1

SNP_IGB_2983622,1

PACITA00526,2

CPPCT02731,4

SNP_IGA_3164633,4

SNP_IGA_4759536,5

PceGA5939,6

SNP_IGB_6363842,7
SNP_IGA_6713743,7
SNP_IGA_7691244,7

UDP96-00548,8
SNP_IGB_7895450,8
SNP_IGB_8432451,8
SNP_IGB_8980852,8

CPPCT02659,0
CPDCT02460,6
SNP_IGA_9509564,5
SNP_IGB_9623265,5
SNP_IGB_9896066,5
SNP_IGB_10106567,5
SNP_IGB_10153868,5
SNP_IGA_10391769,5
EPDCU348970,5
BPPCT02074,4
SNP_IGA_10481975,7
SNP_IGB_10600076,7
SNP_IGB_10829977,7
SNP_IGA_10922378,7
SNP_IGA_11022779,7
SNP_IGB_11041380,7
BPPCT01682,7
SNP_IGB_11125983,7
SNP_IGB_11175584,7
SNP_IGB_11204285,7
SNP_IGA_11227186,7
SNP_IGA_11269887,7
SNP_IGB_11292489,7
SNP_IGB_11344990,7
SNP_IGA_11409491,7
snp_1_3905918793,7

CPPCT029101,2

EPDCU2862103,5

SNP_IGA_118443109,5

CPPCT042113,7

SNP_IGB_121364118,9
snp_scBffold_1_41535285120,9
SNP_IGB_123023121,9
SNP_IGA_135854122,9
SNP_IGA_132855124,9
SNP_IGB_131589125,9
SNP_IGB_129422126,9
SNP_IGA_124466127,9
SNP_IGA_123719129,9

BPPCT028138,6

G1

CPDCT0440,0

UDP98-0254,8

SNP_IGB_136625 CPPCT0449,4
SNP_IGB_14057310,4
SNP_IGA_15674211,4
SNP_IGA_19904312,4
SNP_IGB_24211813,4
SNP_IGB_24683814,4
SNP_IGA_24927317,5
SNP_IGB_25228719,5
SNP_IGB_25807821,5
SNP_IGA_26036123,5
SNP_IGA_26158124,5
BPPCT00425,5
EPDCU4017 SNP_IGB_263828
BPPCT001

27,5

CPSCT04433,9

SNP_IGA_26907437,0
SNP_IGB_27505738,0
SNP_IGB_27534140,0
SNP_IGB_276426 udp96-013
CPDCT004

41,0

SNP_IGA_27733642,0
UDP98-41142,5
SNP_IGA_27793443,0
SNP_IGB_27884944,0
SNP_IGA_27943945,0
SNP_IGA_28075547,0
BPPCT030 PCHGMS1
CPPCT043 RosCOS1328-366

49,0

SNP_IGB_28460250,0
SNP_IGB_285878 CPSCT02151,0
SNP_IGB_28752256,2
PceGA3458,2
SNP_IGB_28787560,2
SNP_IGB_28809861,2
SNP_IGB_28928263,2
CPSCT03465,2
SNP_IGB_29024367,2

G2

EPPCU59900,0
SNP_IGB_2910552,2
SNP_IGB_2939253,2
SNP_IGA_2945334,2
SNP_IGA_2954406,2
SNP_IGB_2959788,2
SNP_IGB_2962039,2
UDP97-40310,2
BPPCT00711,2
SNP_IGA_29734912,2
SNP_IGA_30430714,2
SNP_IGA_29979615,2
BPPCT039 SNP_IGA_30928017,2
SNP_IGB_31005718,2
SNP_IGB_31119219,2
EPDCU308320,2
SNP_IGB_31450922,2
SNP_IGB_31661524,2
SNP_IGB_31590425,2
SNP_IGB_31700127,2
SNP_IGB_32269829,2
SNP_IGB_32516631,2
SNP_IGA_43358832,2
CPPCT00235,3
SNP_IGB_34478936,3
SNP_IGB_34923338,3
SNP_IGA_35074939,3
SNP_IGB_35149440,3
SNP_IGA_353088 UDP96-00841,3
SNP_IGA_35739642,3
SNP_IGB_36070443,3
SNP_IGB_36195744,3
SNP_IGB_36308145,3
SNP_IGA_36535747,3
SNP_IGB_36585448,3
SNP_IGA_36593349,3
SNP_IGA_36635450,3
EPDCU053254,6

G3

EPDCU5060 SNP_IGA_368926
BPPCT010

0,0

SNP_IGB_3705131,0
SNP_IGB_3707032,0
SNP_IGB_3744343,0
SNP_IGA_3754514,0
pchgms26,0
SNP_IGB_3803237,0
SNP_IGB_3828688,0
CPPCT0059,0
SNP_IGA_38479112,1
SNP_IGA_39043013,1
CPDCT04515,1
SNP_IGB_39525316,1
SNP_IGB_39562117,1
SNP_IGB_39590118,1
SNP_IGA_39695820,1
SNP_IGB_40035921,1
SNP_IGA_40061322,1
UDP96-003 SNP_IGB_40230223,1
SNP_IGA_40315226,2
SNP_IGB_40372728,2
eppcu1106 SNP_IGA_40389129,2
SNP_IGB_405773 M12a30,2
SNP_IGB_40634531,2
SNP_IGA_40865432,2
EPDCU383232,7
SNP_IGA_40916733,2
SNP_IGB_41026534,2
SNP_IGA_41095535,2
SNP_IGA_41238037,2
SNP_IGA_41311538,2
BPPCT01541,3
SNP_IGB_41530142,3
SNP_IGB_41709443,3
SNP_IGB_41731044,3
SNP_IGB_41858245,3
SNP_IGA_41976247,3
UDA02747,8
SNP_IGA_42081948,3
SNP_IGB_42214949,3
BPPCT02350,3
UDA-021 CPPCT04651,3
SNP_IGB_42562254,3
EPPCU177556,3
RosCOS0544-090 SNP_IGB_44590258,3
SNP_IGB_47592259,3
SNP_IGA_49384860,3
SNP_IGB_50474961,3
SNP_IGB_445024 CPPCT05172,1

SNP_IGB_51351080,7

SNP_IGA_51514084,8

G4

CPPCT0400,0
SNP_IGB_5433684,0
SNP_IGB_5454485,0
SNP_IGA_5505046,0
AMPA112 SNP_IGA_5562889,0
SNP_IGB_56286710,0
SNP_IGA_56586311,0
SNP_IGA_56967112,0
SNP_IGA_57154813,0
SNP_IGB_57258215,0
SNP_IGB_572841 UDP97-40116,0
SNP_IGB_58260018,0
SNP_IGA_58431519,0
SNP_IGA_58620220,0
SNP_IGB_58695521,0
PACITA02123,0
SNP_IGA_588670 CPSCT006
BPPCT017

24,0

SNP_IGB_59376325,0
bppct037 SNP_IGA_59417626,0
SNP_IGA_59460127,0
SNP_IGB_59474528,0
cppct013 pchgms430,0
SNP_IGB_59512631,0
SNP_IGB_59521232,0
SNP_IGA_59639333,0
SNP_IGA_59720234,0
SNP_IGA_60007235,0
epdcu465836,0
SNP_IGB_600493 epdcu518337,0
SNP_IGB_60113539,0
RosCOS3786-39643,1
CPSCT022 SNP_IGB_602512
BPPCT014

44,1

SNP_IGB_60260545,1
SNP_IGB_60304747,1

G5

SNP_IGA_6162860,0
SNP_IGA_6138481,0
SNP_IGA_6127542,0
SNP_IGA_6115114,0
PS7a25,0
SNP_IGA_6096306,0
SNP_IGA_6048347,0

SNP_IGA_62155610,0

SNP_IGB_62439115,2
SNP_IGA_62535417,2
UDP96-00118,2
EPPCU930020,6
SNP_IGB_62732824,3
SNP_IGB_62753525,3
SNP_IGA_62985526,3
SNP_IGA_63024327,3
SNP_IGA_63101428,3
SNP_IGB_63203330,3
SNP_IGB_63242331,3
snp_scaffold_6_1004207432,3
SNP_IGB_63735533,3
BPPCT00836,4
SNP_IGA_63906240,5
SNP_IGA_64171041,5
SNP_IGB_64450242,5
SNP_IGB_65042243,5
SNP_IGB_535352 SNP_IGB_65579444,5
SNP_IGB_663057 CPSCT01245,5
SNP_IGB_66756349,6
SNP_IGB_66872550,6
SNP_IGB_66905051,6
PCHCMS5?54,7
SNP_IGA_67180655,7
SNP_IGA_67507756,7
SNP_IGB_67657157,7
SNP_IGB_67714758,7
BPPCT025 SNP_IGA_67762559,7
SNP_IGB_67903860,7
CPPCT04761,7
SNP_IGA_68003262,7
SNP_IGA_68088963,7
SNP_IGA_682735 MA040a65,7
SNP_IGB_68354666,7
SNP_IGA_68660968,7
SNP_IGB_68758369,7
SNP_IGA_68810371,7
SNP_IGA_68864372,7
UDP98-41274,7
SNP_IGA_68882775,7
SNP_IGA_68995776,7
SNP_IGA_69079277,7
SNP_IGB_69119678,7
SNP_IGA_69162479,7
*AMPA13080,9
MA14a83,3
eppcu409284,5
CPPCT03086,9
CPPCT02190,0

G6

SNP_IGA_7180700,0
CPSCT0042,0
SNP_IGB_7323833,0
SNP_IGB_7498164,0
SNP_IGB_7511235,0
SNP_IGB_7531227,0
SNP_IGA_7545639,0
SNP_IGA_76123310,0

PCHGMS613,1

CPPCT02217,0
CPPCT03917,5
UDAp-43219,4
SNP_IGB_76166421,3
SNP_IGB_76224922,3
SNP_IGA_76289523,3
UDP98-40825,3
SNP_IGB_76391026,3
SNP_IGB_76908427,3
SNP_IGB_77097828,3
SNP_IGA_77422229,3

CPPCT05733,4
UDAP97-40835,4
SNP_IGA_77606737,4
SNP_IGB_77489838,4
SNP_IGB_77735739,4
SNP_IGB_77800241,4
SNP_IGA_77858743,4
SNP_IGB_77930544,4
SNP_IGB_781003 CPPCT03345,4
SNP_IGA_78135246,4

SNP_IGB_78242752,7

PMS0256,8
SNP_IGA_78291657,8
SNP_IGB_78437358,8
SNP_IGA_78461659,8
PCHCMS261,8

EPPCU517668,2

SNP_IGA_78586876,9

SNP_IGB_78771578,9

SNP_IGB_78935383,0
SNP_IGB_78970084,0
SNP_IGA_78994185,0
SNP_IGB_79012286,0
SNP_IGB_79016787,0
SNP_IGB_79067888,0

CPPCT01792,3

EPDCU339295,7
SNP_IGB_79131397,4

SNP_IGB_792580101,5

PS05C03106,8

G7

CPSCT018 SNP_IGA_7936060,0
SNP_IGB_7950202,0
SNP_IGA_799291 CPPCT0193,0
SNP_IGB_8023394,0
SNP_IGB_8097715,0
SNP_IGB_8099976,0
SNP_IGA_8199787,0
BPPCT00611,2
CPDCT03415,4
CPPCT058 SNP_IGA_83685717,5
SNP_IGA_83432118,5
SNP_IGA_85305319,5
SNP_IGA_85545920,5
CPPCT00623,6
SNP_IGA_85935424,6
SNP_IGA_86203425,6
SNP_IGA_86480526,6
SNP_IGA_86570928,6
SNP_IGA_86631229,6
SNP_IGB_86636630,6
SNP_IGB_86780032,6
SNP_IGB_87033733,6
SNP_IGB_87108234,6
SNP_IGB_87241137,7
SNP_IGB_87276538,7
SNP_IGA_87305539,7
SNP_IGA_87463940,7
SNP_IGA_87510841,7
SNP_IGB_87661042,7
SNP_IGB_87737044,7
SNP_IGB_87745445,7
UDP98-40946,7
SNP_IGA_87804449,8
SNP_IGB_87898150,8
SNP_IGA_879224 EPDCU345451,8
SNP_IGB_88062052,8
SNP_IGA_88113553,8
SNP_IGB_88132754,8
snp_scBffold_8_1908376956,8
SNP_IGA_88180457,8
SNP_IGB_88242758,8
EPDCU3117 SNP_IGB_88329260,8
SNP_IGB_88533561,8

G8

247 marqueurs (RFLPs + isoenzymes) Joobeur et al. 1998 
826  (+SSRs) Dirlewanger et al. 2004 
2,700 (+ 9k Illumina SNP chip) 
378 bins 

CARTE de REFERENCE dePRUNUS (TxE)  
(almond x peach F2) 

Donoso et al. 2015 



Comparaison du groupe de liaison 1  

 entre amandier, pêcher et abricotier  
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Position de 53 gènes majeurs sur la carte de reference de Prunus 
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Almond 
Peach or almond x peach 

Apricot 
Cherry 
Plum 

Rf1 

Vr3 

Ag2 
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SDMP3.1 



L16 L13 
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G3 L9 L17 
G4 

L10 

L5 

G1 

PRUNUS - MALUS 

L7 



COMPARAISON DES GENOMES DES ROSACÉES 

Allotetraploïde 
2n=4x=34 

diploïde 
2n=2x=14 

diploïde 
2n=2x=16 



A1 A2 A9 A3 A4 A5 A6 A7 A8 

 
 

FG2 FG4 FG5 FG7 FG6 FG1 FG3 PG8 PG1 PG5 PG2 PG3 PG7 PG6 PG4 

MG6 MG13 MG8 MG9 MG11 MG10 MG12 MG1 MG2 MG16 MG17 MG3 MG5 MG4 MG14 MG7 MG15 

ROSACEAE  
ANCESTRAL 

GENOME 

Illa et al. 2011 
Jung et al 2013 



Génomique comparative 

“Type II” 
red flesh 
color 

Cherry 

G3 

MYB1/10 
Fruit skin & 
flesh color 

Peach 

G3 

Cs locus 
(red color 
around stone) 

& QTL for 
flesh bleeding 

Apple 

L9 L17 

MYB1/10 
Fruit skin & 
flesh color 

Strawberry (8x) 

QTLs  
fruit color 

G6A/B/D 

Ag locus 
Anthocyanic 
vs. yellow anther 



Collection de lignées quasi-isogéniques 

(NIL) de Fragaria vesca (F. bucharica) 

n Mb cM 

Nº NILs 39+2 210 522 

Nº min NILs 9 

Average introgression size 16.0 32.9 

Average BIN size 4.9 14.2 

Smallest introgression 1.0 3.2 

Smallest BIN  0.2 3.2 Urrutia et al. 2015 



Charactères agronomiques 
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Les arômes de la fraise 

(Data from Schieberle & Hoffmann 1997, Ulrich et al. 1997, 
2007) 

 



Semences horticoles 

Berries, fruit, asperge 

Fruits, berries 

UNE FORTE RÉLATION AVEC LES AMÉLIORATEURS 

http://www.planasa.com/index.php
http://www.semillasfito.com/


UN SERVICE D’ANALISE GÉNÉTIQUE DEPUIS 1999 



Recherche actuelle et future 

• CHERCHE ET INTROGRESSION DE 

GÈNES DE MATÉRIAUX ÉXOTIQUES 

• METHODES BASÉES SUR LA 

SÉLECTION DU GÉNOME COMPLET 

• CHARACTERIZATION ET USAGE DE 

LA RECOMBINAISON 



L’Amandier comme donneur 

de gènes pour le pêcher 

INTROGRESSION 



AMANDER x PÊCHER:  
1. Plusieurs  gènes/QTLs majeurs 

2. Gènes “nouveaux” 
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RÉTROCROISEMENT 

 

P1          P2                F1              BC1                BC2     

peach almond 

BC6S1 

≥30 ans! 
en pêche 

× 

BC3-BC6 



RÉTROCROISEMENT ET SÉLECTION AVEC 
MARQUEURS 

P1       P2          F1           BC1         BC2     

peach almond 

BC1S1 

En pêche 
≥8-15 ans 

SÉLECTION avec 
MARQUEURS 

× 



PHASE 2: Phénotypage de lignées selectionnées 
pour trouver les positions de gènes/QTLs majeurs 

F1          P2 

ONLY FOR: 
• Dominant allele in the   
  donor parent 
• Genes with additive action 

Gene position 

× 

Proof of concept with 18 lines and 8 major genes 



Lines 
 

E2T-031-10 

24P15-77 

11P15-04 

10P15-12 (1) 

21P15-39 

24P15-20 

19P15-95 

19P15-12 (10) 

19P15-54 (1) 

19P15-78 

19P15-04 

19P15-09 

E2T-008-05 

19P15-77 (7) 

T2E-010-04 (1) 

E2T-079-14 

E2T-079-20 

T2E-193-06 (1) 

T2E-193-19 

28P15-09 (6) 

28P15-33 

E2T-962-08 

11P15-13 (1) 

E2T-092-09 (33) 

E2T-010-21 

14P15-08 

9P15-04 (2) 

E2T-010-16 (1) 

20P15-22 

9P15-14 

T2E-306-08 (1) 

T2E-304-06 

21P15-05 (1) 

28P15-01 (5) 

E2T-051-02 

21P15-44 (2) 

Peach 
‘Earlygold’ 

Peach/Almond 
heterozygous 

Chromosome 1 Chromosome 2 Chromosome 3 Chromosome 4 Chromosome 5 Chromosome 6 Chromosome 7 Chromosome 8 

Lines 
19P15-37 (3) 

19P15-74 (1) 

28P15-15 (6) 

20P15-25 (11) 

28P15-21 (2) 

Chromosome 1 Chromosome 2 Chromosome 3 Chromosome 4 Chromosome 5 Chromosome 6 Chromosome 7 Chromosome 8 

Peach ‘Earlygold’ Almond ‘Texas’ 

COLLECTION de LIGNÉES d’INTROGRESSION PÊCHER-AMANDIER 

HÉTÉROZYGOTES  

HOMOZYGOTES 



Prunus espèces compatibles avec la pêche 

P. davidiana Prunus mira 

P. cerasifera P. salicina P. dulcis 

P.  persica x autres Prunus  (PPOPs) 
 



Backcross 
avec 

lignées 
élite de 
pêche et 
selection 

avec 
marqueurs 

dans un 
large BC1 

UNE STRATÉGIE POUR ENRICHIR LA PÊCHE  
AVEC DES GÈNES D’AUTRES ESPÈCES 

F1 

Espèce 1 

Espèce 2 

Espèce 3 

BC1 

Phenotypage et cartographie de gènes d’interêt 

Continuer jusqu’au  
BC2 pour lignées 
 avec des gènes 

 de valeur 



De l’amande a la pêche,  
et vice-versa! 

Introgression de 
gènes d’amandier  
un par un  

 
 Jui   + Alf  +                 =                ? 

http://spalbert.wpengine.com/2009/08/how_to_grow_peaches/peach-tree/


De l’amande a la pêche, et 
vice-versa! 

 
+ Jui  + Alf  =                 ! 



 

Mutation somatique 
 
Transformation/édition génique 
 
Il est consideré impossible  
avec technologie conventionnelle  
d’amélioration 

Un range de variétés  
légèrement different à 
une  varieté d’haute performance 
(date de maturation, charactères  
du fruit, post harvest, etc.) 
 
Nouveaux charactères (résistance 
aux maladies etc.) d’autres sources 

SÉLECTION DU GÉNOME ENTIER: RESYNTHESIS 



x 

 

RESYNTHESIS A 

UNE GÉNÉRATION 



x 

  

Parents: 
Plus facile à introgresser  
des nouveaux génes !! 

 

× 

RESYNTHESIS B 

2-3 GÉNÉRATIONS 



+ + + 

Aprox. 
¼ de chaque 
gamète 

La probabilité 
De trouver descendants  

ou est 1/8 assumant 
qu’il y a un seul crossover  



Frequence des individus cherchés dans une F2 
de pêche (x=8) assumant 50% homozygosite 
due à ibd 

Probabilité de trouver un 
individu hétérozygote  
identique au cultivar    

3.9 x 10-5     1.3 x 10-5       2.1 x 10-6 

Probabilité de trouver un 
individu hétérozygote  
identique au cultivar pour 
six ou plus chromosomes   

8.0 x 10-3     3.8 x 10-3       1.1 x 10-3 

Probabilité de trouver un 
individu hétérozygote  
identique au cultivar pour 
cinc ou plus chromosomes   

4.5 x 10-2      2.5 x 10-2      9.4 x 10-3 

crossovers/chromosome 

1.0 1.2 1.5 



a) To introgress a new gene from an exotic source  
  with Marker-Assisted Introgression (MAI), 
 
and 
 
b) To resynthesize the same variety 

 

VORIs (VARIETIES OBTAINED by 
RESYNTHESIS and INTROGRESSION) 

HOW TO INCORPORATE EXOTIC VARIABILITY AND  
IN A HIGH VALUE CULTIVAR 



E1 E2 

E1/E2 E1/E1 E2/T 

E1 T 

E1/T 

ÉTUDES SUR LA RÉCOMBINAISON INTER ET INTRASPECIFIQUE 

INTERSPÉCIFIQUE 
INTRASPÉCIFIQUE 

128 PLANTES RÉSEQUENCÉES 
PROFONDEUR MOYENNE: 42X 
 



La recombinaison 
diminue du 54%  
dans l’hybride  
interspécifique 

Sept des huit  
chromosomes 
ont moins d’une 
récombinaison  
par chromosome  
en moyenne   

NOMBRE MOYEN  
DE CROSS-OVERS 
PAR CHROMOSOME 



Mb 1.37 

 

• Les graines de pollen inviables 

peuvent être causées par la 

migration inégale des 

chromosomes 
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Viabilité du pollen aux parents 
de T1E 

EG TEXAS HYBRID Test de viabilité du pollen 

La viabilité du pollen est associée au taux 
 de recombinaison?  



La distribution 
des recombinations 
est semblable aux 
niveaux intra- et  
interspécifiques 

Faible taux de 
recombinaison 
autour de la région  
centromèrique  

DISTRIBUTION DU  
NOMBRE DE CROSS-OVERS 
INTRA (orange) et  
INTERSPÉCIFIQUE (bleu)  



Un numbre élevé de 
conversions géniques : 
5/chromosome et meiosis 

La distribution des  
conversions génétiques  
differente de celle des  
crossovers 

CONVERSIONS 
GÉNIQUES 



Pere Arús 

Merci! 
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