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2004-présent: Sous-directeur du CRAG (CSIC-IRTA-UAB-UB)
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OBIJECTIFS de RECHERCHE

1. COMPRENDRE LA GENETIQUE DES CHARACTERES
A IMPORTANCE ECONOMIQUE
- Qualité du fruit
- Résistance aux maladies

2. ELABORER DES OUTILS POUR LA SELECTION
DE CES CHARACTERES DANS AMELIORATION
- Outils génétiques (marqueurs, sélection assistée par
marqueurs, cartes génétiques, nouvelles stratégies
d’amélioration)
-Matériaux (populations appropriées pour le
phénotypage, matériaux pre-breeding)
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| PECHE POMME  FRAISE
- (Prunus persica) (Malus domestica) (Fragaria x ananassa)
Auto-compatible Auto-incompatible ' Auto-compatible

A DIPLOIDE \ ALLO-TETRAPLOIDE ' OCTOPLIDE
I'an=2x=16 In=4x=34 2n=8x=56 ﬁ
750 Mbp 600 Mbp

DIPLOIDE (F. vesca)
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LE PECHER EST LE MOINS VARIABLE

DES PRUNUS CULTIVES

Byrne (1990)

P= % loci polymorphiques

8 génotypes/espece

Mnejja et al. (2010)

A= # moyen d’alleles/locus

Ho= hétérozygosité observée

> = =R
Isoenzymes SSRs SNP O BN
(reséquence) & S 05 P SR\
/‘/,0/ / S N ‘\\..8\\“
Species Pl A | H |[P| A | Ho 8,x 10° LT ’7,‘::\
P m (T, Jf/ \ : \}\t‘%\"\
Almond 78 | 23 | 028 | 92 | 59 | 0.62 18,37 RILIEH Kkk )}) i?};;.;i)
RLRRRRREE ipaaaaiiity
Japanese 1 \};Wf//ﬂ i
Sl 67 | 28 | 025 | 91 | 45 | 0.62 TR Nz DL
2 ) 7
Apricot 58 | 23 | 0.13 | 80 | 3.3 | 0.55 QU b= A S /
N R 3 A4
Cherry 56 53 | 3.1 | 051 NS EE
M=
Peach 8 | 20| 002 | 46 | 26 | 0.42 2.70 g
14
9-12 isoenzymes 146 SSRs Resequence

(>4.6x10°SNPs)
Verde et al. (2013)
Velasco et al. (2016)
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POPULATIONS POUR LA CONSTRUCTION DE CARTES GENETIQUES

EARLYGOLD ‘Texas’ o ‘Earlygold’
amandier pécher

| l

Hybride (MB1.37)

x ‘Earlygold’




CARTE de REFERENCE de PRUNUS (TxXE)

(almond x peach F2)

G1

SNP_IGA_2006
SNP_IGB_2651

I— SNP_iGB_7895
[~ SNP_IGA_10520
[\ SNPZIGB_11106
13- SNP_IGA_435668
R sNpTiGB 17419
9,0 /- SNP_IGA_18927
I\ cpreroi

N SNP_IGA_24812
SNP_IGB_23251

— SNP_IGA_28112
{— SNP_IGB_28204

22,1 ——— SNP_IGB_29836
26,2 —{—— PACITA005

31,4 ——— CPPCT027

33,4 ——— SNP_IGA 31646
36,5 —{—— SNP_IGA_47595
39,6 ——— PceGAS9
42,7~ |~ SNP_IGB_63638
437 [— SNP_IGA_67137
44,7 [~ SNP_IGA_76912

48,8 ——1— UDP96-005

|_|-snp_icB 78954
51,8 —| | — SNP_IGB_84324
52,8 —| [~ SNP_IGB_89808

59,0 CPPCT026
60,6 \|_{//- CPDCT024
64,5\_|// SNP_IGA_95095
65,5 SNP_IGB_96232
66,5 SNP_IGB_08960
67,5\ SNP_IGB_101065
685\[—{/,- SNP_IGB_101538
69,5 SNP_IGA_103917
705 EPDCU3489
74a-Y7 7 BPPCTO20

SNP_IGA_104819
SNP_IGB_106000
SNP_IGB_108299
SNP_IGA_109223
{/- SNP_IGA_110227
- SNP_IGB_110413
|- BPPCTOI16
I SNP_IGB_111259
T— SNP_IGB_111755
t SNP_IGB_112042
SNP_IGA_112271
A SNPLIGA 112698
SNP_IGB_112924
SNP_IGB_113449
SNP_IGA_114094
snp_1_39059187

101,2 ——— CPPCT029

[~ EPDCU3122 SNP_IGB_3621

G2
Y PDCTO044
48———UDP98-025
9.4~ | ASNP_IGB_136625 CPPCTO44
10,4~J—[/ SNP_IGB_140573
11,4~ SNP_IGA_156742
12,4 —|—J— SNP_IGA_109043
134 7— SNP_IGB_242118
144 SNP_IGB 246833

17,5 ——— SNP_IGA_249273
19,5~ {— SNP_IGB_252287

21,5~]_| - SNP_IGB 258078
235~ |~ SNPIGA 260361
2451~ SNP_IGA_261581
25,5 —|1—BPPCTO04
__||_jepocuso17 sne_ice_263828
28 BPPCTO0L
PSCTO44

SNP_IGA_269074
SNP_IGB_275057
SNP_IGB_275341
SNP_IGB_276426 udp96-013
CPDCT004

42,072 SNP_IGA 277336
125 UDPg8-411
4307/ \ snp_iGA 277034
240 SNP_IGB_278849
450 SNP_IGA 270439
470 SNP_IGA 280755
90 BPPCTO030 PCHGMSL
" ‘CPPCT043 RosCOS1328-366
50,04/ | \' snp_ice 284602
51,0 - SNP_IGB_285878 CPSCT021
56,2 SNP_IGB_287522
58,2 = PceGA34
60.2 SNP_IGB_267875
61,27/ \\ SNP_IGB_288098
6327/—\\ SNP_IGB_280282
65,2 - CPSCT034
672"\ SNP_IGB_200243

G3

EPPCU5990
SNP_IGB_291055
SNP_IGB_293925
SNP_IGA_294533
SNP_IGA_295440
SNP_IGB_295978
SNP_IGB_296203
UDP97-403

[ BPPCTO007

— SNP_IGA_297349
|— SNP_IGA_304307
T SNP_IGA_299796
[— BPPCTO39 SNP_IGA_309280
I~ SNP_IGB_310057
SNP_IGB_311192
EPDCU3083
SNP_IGB_314509
SNP_IGB_316615
SNP_IGB_315904
SNP_IGB_317001
T~ SNP_IGB_322698
[— SNP_IGB_325166
[~ SNP_IGA_433588
CPPCT002

I SNP_IGB_344789
SNP_IGB_349233
I SNP_IGA_350749
T~ SNP_IGB_351494

SNP_IGA 357396
SNP_IGB_360704
SNP_IGB 361957
SNP_IGB_363081
SNP_IGA 365357
SNP_IGB_365854
SNP_IGA 365933
SNP_IGA_366354
EPDCU0532

SNP_IGA_353088 UDP96-008

G4

EPDCUS060 SNP_IGA_368926

BPPCTO10
(Y- SNP_IGB_370513
SNP_IGB_370703
T~ SNP_IGB_374434
SNP_IGA_375451
pehgms2
SNP_IGB_380323
SNP_IGB_382868
CPPCTO05
SNP_IGA_384791
SNP_IGA_390430
CPDCT045
SNP_IGB_395253
SNP_IGB_395621
SNP_IGB_395901
SNP_IGA_396958
SNP_IGB_400359
SNP_IGA_400613
UDP96-003 SNP_IGB_402302
SNP_IGA_403152
SNP_IGB_403727
eppcu1106 SNP_IGA_403891

\SNP_IGB_405773 M12a
SNP_IGB_406345
SNP_IGA_408654
EPDCU3832

_1GB ¢ 9
SNP_IGB_445024 CPPCTO51

SNP_IGB_513510

SNP_IGA_515140

TXE F2

G5

250 ———
26,0 114

N

5R-1

CPPCT040

SNP_IGB_543368
SNP_IGB_545448
SNP_IGA_550504

AMPA112 SNP_IGA_556288
SNP_IGB_562867

SNP_IGA 565863
SNP_IGA_569671
SNP_IGA_571548
SNP_IGB_572582
SNP_IGB_572841 UDP97-401
SNP_IGB_582600

SNP_IGA 584315
SNP_IGA_586202
SNP_IGB_586955
PACITA021
SNP_IGA_588670 CPSCT006
BPPCTO17

SNP_IGB_593763

bppct037 SNP_IGA_594176
SNP_IGA_594601
SNP_IGB_594745

cpPCi013 pehgmsd
SNP_IGB_595126
SNP_IGB_595212
SNP_IGA_596393
SNP_IGA_597202
SNP_IGA_600072

epdcud6ss

SNP_IGB_600493 epdcu5183
SNP_IGB_601135
RosCOS3786-396
CPSCT022 SNP_IGB_602512
BPPCT014
SNP_IGB_602605
SNP_IGB_603047

|- SNP_IGA_611511

6,0 7 1~ SNP_IGA_609630

70 SNP_IGA_604834
10,0 ——— SNP_IGA_621556
152~ |~ SNP_IGB_624391
172 SNP_IGA 625354
18,2~ [/~ UDP96-001
206 EPPCU9300
243 SNP_IGB_627328
253 SNP_IGB_627535

SNP_IGA_629855
SNP_IGA_630243
SNP_IGA_631014
SNP_IGB_632033
SNP_IGB_632423
snp_scaffold_6_10042074
SNP_IGB_637355

BPPCT008

SNP_IGA_639062
SNP_IGA_641710
SNP_IGB_644502
SNP_IGB_650422
SNP_IGB_535352 SNP_IGB_655794

45,5/ SNP_IGB_663057 CPSCT012
49,6~ Y7 SNP_IGB_667563

50,6 SNP_IGB_668725

516 SNP_IGB_669050

54,74\f//; PCHCMS5?

55,7\ | /; SNP_IGA_671806

56,7 SNP_IGA_675077

57,7 SNP_IGB_676571

SNP_IGB_677147

BPPCT025 SNP_IGA_677625

SNP_IGB_679038

[~ CPPCT047

SNP_IGA_680032

SNP_IGA 680889

[T SNP_IGA_682735 MAO40a

SNP_IGB_683546

SNP_IGA_686609
SNP_IGB_687583

[T~ SNP_IGA_688103

SNP_IGA 688643

UDP98-412

SNP_IGA_688827

SNP_IGA_689957

SNP_IGA_690792

SNP_IGB_691196

SNP_IGA_691624

*AMPA130

MA14a

eppcud092

CPPCT030

CPPCTO2L

G7

\— SNP_IGA_718070
|~ CPSCT004

T SNP_IGB_732383
[~ SNP_IGB_749816
[~ SNP_IGB_751123
T~ SNP_IGB_753122
— SNP_IGA_754563

10,0 —| [~ SNP_IGA 761233
13,1 ——1— PCHGMS6
17,0 CPPCT022

17,5~y CPPCT039

|- upap-432
|~ SNP_IGB_761664
1 SNP_IGB_762249
I SNP_IGA_762895
| — UDP98-408

T SNP_IGB_763910
I~ SNP_IGB_769084
N\ SNP_IGB_770978
SNP_IGA_774222
|- cPpCTOS7

35,4~_| - UDAP97-408
374 \* - SNP_IGA_776067

{_~ SNP_IGB_774898

39,4 ——— SNP_IGB_777357
a1,4~]_| - SNP_IGB 778002

|- SNP_iGA 778587
- SNP_IGB_779305
[— SNP_IGB_781003 CPPCT033
T~ SNP_IGA_781352

52,7 ——— SNP_IGB_782427

[ |~ Pmso2

[— SNP_IGA 782916
T~ SNP_IGB_784373
SNP_IGA_784616
[~ PCHCMS2

68,2 ——— EPPCU5176

76,9 ——— SNP_IGA_785868
78,9 ——— SNP_IGB_787715

830~ |~ SNP_IGB 789353

{_~ SNP_IGB_789700

85,0 — | — SNP_IGA_789941

I— SNP_IGB_790122

87,0 7—§ SNP_IGB_790167

SNP_IGB_790678

PPCTO17

— EPDCU3392
{— SNP_IGB_791313

—— SNP_IGB_792580

G8
00 CPSCTO18 SNP_IGA_793606
20 SNP_IGB_795020
30 SNP_IGA_799291 CPPCTO19
40~y SNP_IGB_802339
5,0~J[~ SNP_IGB_809771
6.0 ——— SNP_IGB_809997
70—~ SNP_IGA 819978
112 BPPCT006
154~\_{// CPDCT034
175 CPPCTO58 SNP_IGA_836857
185 SNP_IGA_834321
19,5~\-{//r SNP_IGA_853053
205~\\_{// SNP_IGA_855459
23,6~\\//; CPPCT006
24,6\\\f /r SNP_IGA_859354
256 SNP_IGA_862034
26,6\ {//; SNP_IGA_864805
28,6\\[ )/, SNP_IGA_865709
29,6 \Y—{// SNP_IGA_866312
30.6~\\_{//; SNP_IGB_866366
32,6\\\—}// SNP_IGB_867800
33,6-\[ |/ SNP_IGB_870337
34,6 \—{// SNP_IGB_871082
37.7\N}// SNP_IGB_872411
387 SNP_IGB_872765
397 SNP_IGA_873055
40,7 SNP_IGA_874639
417 -J/~ SNP_IGA 875108
42,7~J—f/~ SNP_IGB_876610
YN SNP_IGB_877370
45,7~J—~ SNP_IGB_877454
46,7 ——— UDP98-409
298 SNP_IGA_878044
508~—f/~ SNP_IGB_878981
51,8~ [ SNP_IGA_879224 EPDCU3454
[— SNP_IGB_880620
I~ SNP_IGA_881135
SNP_IGB_881327
snp_scBffold_8_19083769
SNP_IGA_881
58,871\ SNP_ICB_s82427
60,8 EPDCU3117 SNP_IGB_883292
618 SNP_IGB_885335

103,5 ——— EPDCU2862

109,5 ——— SNP_IGA_1184
113,7 ——— CPPCT042

1189~]_| - SNP_IGB_121.
[~ snp_scBifold_1
121,9~J—~ SNP_IGB_123(
I SNP_IGA_135¢
| |- SNPTiGA 132
{— snp_icB_1319
126,9 =1 SNP_IGB_1294
I\ snPTiGA 1244}
[ SNP_IGA_1237]

TONBORGEY

138,6 —— BPPCT028

&

247 marq

826 (+SSRs) Dirlewanger et al. 2004

2,700 (+ 9k Illumina SNP chip) Donoso et al. 2015

378 bins

j— PS05C03

ueurs (RFLPs + isoenzymes) Joobeur et al. 1998

IRTA

TECNOLOGIA
(AGROALIMENTARIES




Comparaison du groupe de liaison 1
entre amandier, pécher et abricotier
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Position de 53 genes majeurs sur la carte de reference de Prunus \

- G3 G4 G6— /| G7 G8
MI : 0 / bf ;1) (} 0
Rf1| . = Rd = Dw|’ : Vr2
Vr3 | pl 131 10
Ps 13 13
15 16 Fc2 15 15
. / H Rf2| = 18
1¥Ag| =} |Lb D2 | Y= sf] =
stsomesill | pp | I A5 ¥ g| -f (Sho
Br ; Pcp I N Alf Gr 3: .
6 FC 4 Sr a5 a6 -
A F . s
58 M . 59 59
I 1Sh
[ AlImond s S
[l Peach or almond x peach
B Apricot
0 Cherry
0 Plum
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COMPARAISON DES GENOMES DES ROSACEES

diploide
2Nn=2x=16 2n=2x=14



Al A2 A3 A4 A5 A6 A7 A8 A9

alnlE u ROSACEAE
ANCESTRAL

A~
-~ N

FG2 FG4 FG5 FG7 FG6 FG1 FG3

PG1 PG8 PG5 PG2PG3PG?7 PG6 PG4

o

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

TR

Illa et al. 2011
Jung et al 2013




MYB1/10

Fruit skin & (J

flesh color

Photo: USDA-ARS

Génomique comparative

Apple
L17

Strawberry (8x)
G6A/B/D

MYB1/10
Fruit skin &
flesh color

red flesh
color

QTLs
fruit color

Ag locus
Anthocyanic
OW

Cslocus
(red color
around stone)
& QTL for
flesh bleeding
p
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Collection de lignées quasi-isogeniques
(NIL) de Fragaria vesca (F. bucharica)

Fb1.0-6 T
P4 2651~ | e e e e S
b 1-733-451 s 0 5 5] St
74510651 1 e e e 5 e
Fb2:0-30 | [ e e 5 e
FFD250-39 Y ) 0 0 (50 S
FD2:0-45 Y ) 0 5 0 ) B
Fb2:0-63 /Y 5 5 [ e S S
Fb2:39-47 | e 5 e e s
F0:2-0- 73~ 5 S
Fb3:0-8 — [ I} — |
Fb73:0-15 | e e
Fi3:8-04 ) 5 5 ) S
Fb3:20-04 | e e e s e
Fi3:54-54 | [ s e 5 ! [
3094~ 1 0
Fib4:0-20 /Y e 0 ! ) I
42031 5 50
482044 1 0
Fb4:58- 72 | e e e e
FDA:0-78 0!
FPh5:0-14 | e e e e I

FbS:0-35 - e
FbS:11-76 I —
520716 o (s —
FbS5:39-76 I ——

FbS:41-76 W S -
: o e—

ig;:-n;;s : n Mb cM E—

Fb6:0-5 W e e R

:ﬁgﬁgh ) : N° NILs 39+2 210 522 S

Fb6:71h-101h ¥ e ————

ﬁﬁﬂf& : N°min NILs 9 o e e

Fb7:0-10 : - - - e

Fb7:0-27 o

o2t = Average introgression size 16.0 329 —_——

Fb7:43-59 W ) _

75259 = Average BIN size 4.9 14.2 _——

Fb7:0-59 * ™ _———

Smallest introgression 1.0 3.2

Smallest BIN 0.2 3.2 Urrutia et al. 2015




LG1

0,0 —— EMFvi072

6,3 —— EMFn049
17,2 —— UDF002
25,6 —— EMFn136
33,4 —— CFV4021
38,6 —— CO818002
49,9 —— UFF02F02
57,8 ~J]- CFV-3052
60,5 ~} - EMFv025
61,2~ CFV164

F.vesca "RV"

Characteres agronomiques

LG2

0,0

8,0~
11,7 ~
15,7~
16,4 —
23,2 —
29,5 —

37,2
39,0

45,2 —

62,6 —

70,9 ~

— EMFvi099

|- cFvcTO027
|- EMFn148
|- EMFv002
[~ CFV3099
t— EMFv031

— BFACT002

— ARSFLO15
™~ Fvill

— EMFn134

— EMFxa379796

| - EMFv003

72,2

~ CFV183

F.bucharica "FDP601"

LG3

0,0 —— EMFv016

2,4 —— EMFv029

7,9 —— UFFxa02H04
14,7 —— VT398
28,6 —— UDF017
45,9 —— UDF004
54,0 —— CFVCT022
65,4 —— BFACT045
68,1 —— EMFn207
80,1 —— CFVCTO11
82,6 —{— CFVCT032
94,3 —— CFVCT012

NiL 1.5061 8

‘nu 35494

NIL 3.8-94

LG4

0,0 —— VT851

9,4—— CFV3819
12,1 —— CFV3135
20,3 —— CFV3148
31,2 —— FvH4091
37,6 —— EMFvi136
43,7 —— VT861
57,5 — CEL1
77,5 —— ChFaM2:

F. vesca (RV)

LG5

0,0 —— CFV3072
3,5 —— EMFvi108

10,8 —— CFV3132

20,2 —— CEL2

27,7~ EMFn110
29,1 > FvH4093

36,5~ UDF006
38,5 —— CFVCT024
41,2 —T~ UDF009

49,5 —— CFVv3821

56,2 ~— EMFv024
58,0 —~ EMFvi018

75,7 —

— VT010

LG6

0,0 —— ARSFL007

6,7 —— CFaCT107
11,4 —— EMFn228

24,3 —— FvH4123

30,1 —— EMFn117

35,0 — FVTFL
38,8 —— EMFn017

54,3 —— CFVCTO17

70,9 —— EMFv160AD

83,6 —— EMFv010

101,0 — EMFv160BC

F. bucharica

| v g )

- 44

Tom

Fb4:58-78 Fb5:0-11

~

LG7

0,0

82\
10,8
16,1

26,0
27,1

42,8~
44,8

51,7 —

58,7 —

— CFV3096
|- EMFv021
[ EMFn201

I\ CFv3896
- CFV3117

| - EMFvi008
>~ ARSFL099

- CFVCT023
|~ BFACT44

— EMFv023

'— ChFaM010



|_es aromes de la fraise

J |
Fatty acids Amino acids <——— Carbohydrates —
LOX pathway . erpenoid
o/ B-Oxidation Al pathway

Aliphatic: Phenylpronenes Terpenoids:

Alcohols Benzenoids Mono-

Aldehydes l Sesqui-

Acids Tetra-

Lactones Aromatic:

Esters Alcohol
Aldehyde Furanones
Kcids Pyrones
Esters

erbaceous &

refreshi ng Butyl butanoate Ethyl butanoate
Ethyl hexanoate €. £)
Myrtenyl acetate X Butyl acetate &
(E)-2-hexenyl acetate Fru Ity
* (2)-3-hexenyl acetate Methyl 2-aminobenzoate
Methyl cinnamate
(E)-2-hexenal

AR
(2)-3-hexenal g-decalactone * )

Methyl butanoate
Hexyl acetate

Linalool

Nerolidol Furaneol

Flowery Sweet & Caramel

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



UNE FORTE RELATION AVEC LES AMELIORATEURS

ﬁ Semences horticoles

s . .
ZPLANAS@ Berries, fruit, asperge

Fruits, berries



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

UN SERVICE D'ANALISE GENETIQUE DEPUIS 1999

CSIC IRTA URB J

r ) CENTRE FOR RESEARCH i
IN AGRICULTURAL GENOMICS (o]

RESEARCH TRAINING STAFF

CORE FACILITIES
GENOTYPING

Genomics and NGS

Capillary

Sequencing

Genotyping

Metabolomics and

Proteomics

Confocal
Microscopy tel. +34 935636600 Ext. 3343 I
APPLICATIONS PLANT GENOTYPING

Plaat Crew th 1. Cultivar Identification Service Manager

Facilities - Germplasm characterization
- Genetic variability studies
- Pedigree and quality control

Plant Genotyping

Detection of

EMOs 2. Hybrid Purity Testing

- Purity test of hybrid seed production
- New hybrid and pedigree control

Bioinformatics
Core Unit 3. Major Gene Detection

- Genetic map construction

- QTL analysis

- Association genetics

Werner Howad

4. Marker-Assisted Selection (MAS)

-In a wide range of species: resistance genes

- Prunus: acidity, round/flat fruit shape (paraguayo or chato), fruit flesh
colour and texture, peach/nectarine, flowering time and maturity date, auto-
compatibility and male sterility tel. +34 935636600 Ext. 3305

werner.howad@cragenomica.es

5. Special Breeding Applications

- Whole genome selection (e.g. introduction of exotic alleles)

- Variety re-synthesis (genetic reassembly of a specific variety that permits
to vary certain traits of interest without losing the overall characteristics of
that variety)

Service Members

Esteve Collell



Recherche actuelle et future

« CHERCHE ET INTROGRESSION DE
GENES DE MATERIAUX EXOTIQUES

« METHODES BASEES SUR LA
SELECTION DU GENOME COMPLET

« CHARACTERIZATION ET USAGE DE
LA RECOMBINAISON



INTROGRESSION

L’Amandier comme donneur
de genes pour le pécher

Almond ‘Texas' Peach ‘Earlygold’

Hybrid ‘Mb1.37

“TXE" F, population 4& ' X

Mol Breeding (2016) 36:16
DOT 10.1007/511032-016-0441-7

@ CrossMark

Exploring almond genetic variability useful for peach
improvement: mapping major genes and QTLs in two
interspecific almond X peach populations

J. M. Donoso + R. Picaiiol - 0. Serra -+ W. Howad -
S. Alegre - P. Ariis + 1. Eduardo




AMANDER x PECHER:
1. Plusieurs genes/QTLs majeurs
2. Genes “nouveaux”
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RETROCROISEMENT

P1 P2 F1 BC1 BC2

[ _,I

'

almond peach

BC3-BC
>30 ans! 3-BC6
en péche

BC6S1

£




RETROCROISEMENT ET SELECTION AVEC
MARQUEURS

P1 P2 F1 BC1 BC2

I
I
-l

] .
| | 1

'

almond peach

SELECTION avec

En péche MARQUEURS
>8-15 ans

BC1S1




PHASE 2: Phénotypage de lignees selectionnées
pour trouver les positions de genes/QTLs majeurs

H P2 1 Il | | Gene position
:
| : I
I,
Ll I (e =g
1t It
ONLY FOR:
- Dominant allele in the ' i
donor parent | | ’

« Genes with additive action

Proof of concept with 18 lines and 8 major genes



COLLECTION de LIGNEES d'INTROGRESSION PECHER—AMANDIER
HETEROZYGOTES

Lines
Chromosome 1 Chromosome 2 Chromosome 3 Chromosome 4 Chromosome 5 Chromosome 6 Chromosome 7 Chromosome 8
E2T-031-10 ==
24P15-77 ==
11P15.04 et
10P15-12 (1) =]
21P15-39 T——
24P15-20 L
19P15-95 ===y
—
19P15-12 (10)
[
19P15-54 (1)
19P15-04 e i)
19P15-09 B
E2T-008-05 ]
E————
19P15-77 (7)
T2E-010-04 (1) I
o001 ]|
)
£aT019:20 ——
T2E-193-06 (1)
T2E-193-19 :
28P15-09 (6) 1
28P15-33
]
E2T-962-08
11P15-13 (1) -
E£27T-092-09 (33) T
£27-010-21 [ =3
14P15-08 [ —
9P15-04 (2) [e——
E2T-010-16 (1) B
20P15-22 B=
SP15-14 E—
T2E-306-08 (1) ]
T2E-304-06 V]
2:
ieor —
E2T-051-02 ]
21P15-44 (2) | S—
D Peach . Peach/Almond
\ I
Earlygold heterozygous
. Chromosome 1 Chromosome 2 Chromosome 3 Chromosome 4 Chromosome 5 Chromosome 6 Chromosome 7 Chromosome 8
Lines
19P15-37 (3) C—
19P15-74 (1) 1
28P15-15 (6) [ |
20P15-25 (11) )
28P15-21 (2) | ]

D Peach ‘Earlygold’ .Almond ‘Texas’ IRTA
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P. persica x autres Prunus (PPOPs)

Prunus especes compatibles avec la péche

Prunus mira - a g B W P davidiana




UNE STRATEGIE POUR ENRICHIR LA PECHE
AVEC DES GENES D’AUTRES ESPECES

F1 BC1

(DINIW Backcross [[NININMININRM(RIRIIN(R| Continuer jusqu'an

BC2 pour lignées

ances LLNMITTETIETT ‘
" " " lignées avec des genes

éJitede
el |11 1010100y
avec  JINH(IMNINT(RINMIFIN|

marqueurs " " "
dans un

iarge Bc1 TN
[ N I o I

Phenotypage et cartographie de genes d’interét

de valeur




De I'amande a la péche,
et vice-versa!

Py

Introgression de
genes d’amandier
un par un

+Jui + Alf =|



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

De I'amande a la péche, et
vice-versa!

+ Jui + AIf =




SELECTION DU GENOME ENTIER: RESYNTHESIS

(s i W

légerement different a

1 une varieté d’haute performance

I (date de maturation, charactéres
| du fruit, post harvest, etc.)

I— Un range de variétés

Nouveaux characteres (résistance
aux maladies etc.) d'autres sources

Mutation somatique
Transformation/édition génique
Il est consideré impossible

avec technologie conventionnelle
d’amélioration IRTA



RESYNTHESIS A

UNE GENERATION

MMMMMMMMM



RESYNTHESIS B

2-3 GENERATIONS

Parents:

Plus facile a introgresser
des nouveaux génes !!

MMMMMMMM




La probabilité
De trouver descendants

ou

Aprox.
4 de chaque
gamete

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



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

crossovers/chromosome

1.0 1.2 1.5

Probabilité de trouver un

individu hétérozygote 3.9x 105 | 1.3x105 | 2.1 x10°
identique au cultivar

Probabilité de trouver un
individu hétérozygote 80x103 1 3.8x103| 1.1x103
identique au cultivar pour
six ou plus chromosomes

Probabilité de trouver un
individu hétérozygote 45x 102 | 2.5x102] 9.4x 103
identique au cultivar pour
cinc ou plus chromosomes IRTA

AGROALIMENTARIES




HOW TO INCORPORATE EXOTIC VARIABILITY AND

IN A HIGH VALUE CULTIVAR

VORIs (VARIETIES OBTAINED by
RESYNTHESIS and INTROGRESSION)

a) To introgress a new gene from an exotic source
with Marker-Assisted Introgression (MAI),

and

b) To resynthesize the same variety

IRTA

EEEHZII]_



ETUDES SUR LA RECOMBINAISON INTER ET INTRASPECIFIQUE

Peach ‘Earlygold’

Hybrid ‘Mb1.37’ —
INTERSPECIFIQUE ' X - :.,-_ 5 INTRASPECIFIQUE
. A

=TT

08 | O=m

‘T1E’ BC, population

| i

=T E2/T E1/E ~1/E2

128 PLANTES RESEQUENCEES
PROFONDEUR MOYENNE: 42X



NOMBRE MOYEN
DE CROSS-OVERS
PAR CHROMOSOME

La recombinaison
diminue du 54%
dans I'hybride
interspécifique

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

Ppo2

Ppo3

Pp04

Ppos

Chromosome

Pp06

Ppo7

PpO8



€O rate per Chromosome

La viabilité du pollen est associée au taux

de recombinaison?

,,,,,,

ooooooo

Resequence

Viabilité du pollen aux parents

de T1E
100% 97% 29”0

90%
80%
-

o) 70%
60%
50%
840%
L 30%
-% 20%
< 10%
0%

ains

54%

llen

BEG BTEXAS ®HYBRID

Les graines de pollen inviables
peuvent étre causees par la
migration inégale des
chromosomes




Ppol Pp02
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DISTRIBUTION DU T T TR P _
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autour de la région
centromerique - I e

N ' Pp03 N PpU;
La distribution T “oalde. wand
des recombinations  ——tat “s
est semblable aux § B |
niveaux intra- et ' '
interspécifiques N o

:, oot 1l :) &l i uh

N s Pp07 N . PpO8

' B E ,
0 10 20 0 10 20
Position (Mbp)



Pp01 Pp02

7.5~ A\ 7.5- 4
CONVERSIONS o 2
GENIQUES > ! o SR
Cdeadnanhe - Rl o
Un numbre élevé de
conversions géniques : o [ EESESE ot 5
5/chromosome et meiosis &>~
S 4s- L 4 15- L 2
Ty F U = I.-ihl
. . . é 75- A - 75- Ppiﬁ
La distribution des g oo so-
conversions geneétiques T | e
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PpO7 Ppo8
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_e A VAR S B

INRA (Bordeaux, Avignon,
Angers, Orléans, Montpellier ‘®
Sophia Antipolis) (France) H‘
FEM, U. Bologna, U. Milan v E
CRA-Roma (Italie) Fo
Agroscope (Suisse) ; l‘

Julius Kuhn Institut (Allemag.— { ‘ E
Plant and Food Research (NZ) ; ”?,, ST I 'S
Washington State U., Clemson U. . 2
Michigan State U. MEI‘CI -
U. California, Davis (USA) & Mar|a José Aranzana
Adelaide U. (Australie) =4 \Werner Howad
Zhejiang U., Nanjing AAS, Shanghai B Iban Eduardo

, :
5

AAS, Zhengzhou CAAS (Chine) y» Amparo Monfort

U. Andrés Bello, INIA (Chili) " Octéavio Serra

CITA Aragon, CEBAS-CSIC, 2% José Manuel Donoso
IVIA (Espagne) Roger Picanol

Xiongwei Li
"\ Diego Micheletti
/ \ Kostas Alexiou

{RTA |
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