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Le soja est aujourd’hui une culture économiquement importante, mais dont la production reste
cantonnée au sud du Canada. En effet, son extension vers les latitudes plus élevées est limitée par la
disponibilité de cultivars hatifs et performants. Afin d’élargir les zones de production possibles, le
développement de variétés trés précoces est nécessaire. Cet objectif est cependant limité par le peu de
connaissances dont on dispose sur les génes controlant la maturité et par la corrélation négative existant entre
haut rendement et maturité précoce. Le présent projet vise a I'identification de marqueurs liés aux quatre
principaux génes de maturité caractérisés a ce jour (E1 a E4) (Xia et al., 2012) et a la mise en place d’un outil de
sélection pouvant faciliter et accélérer le développement de variétés hatives a haut rendement.

Grace aux avancées technologiques, une nouvelle approche de génotypage rapide et économique a
été développée : le génotypage par séquengage (GBS) (Elshire et al., 2011). Celui-ci permet d’identifier des
milliers de marqueurs SNP chez de nombreuses lignées et en peu de temps. Un protocole GBS ainsi qu’un
pipeline d’appel de SNP pour le soja ont été développés (Sonah et al., sous presse) et utilisés pour caractériser
144 lignées exotiques hatives pertinentes pour I'étude des genes de maturité ainsi que 305 lignées
représentant la diversité du soja cultivé dans I'est du Canada. Cing haplotypes (empreintes génétiques
distinctes), composés de 5 marqueurs placés a l'intérieur et autour du géne E3 ont été observées. Un haplotype
est trouvé chez les lignées portant I'allele sauvage E3Ha (lequel confere une maturité tardive) et un autre a
I'allele mutant e3T, qui differe par une délétion de 13.3 kb a I'extrémité 3’ du géne E3. Le séquengage du gene
E3 pour les lignées présentant le troisieme et quatrieme haplotype a révélé deux nouveaux alléles, tous deux
caractérisés par la présence d’un codon stop prématuré et par un phénotype hatif. La caractérisation
moléculaire des génotypes partageant le cinquieme haplotype a conduit a la découverte d’un autre allele défini
par une substitution d’acide aminé. Toutefois I'impact de cette mutation sur le phénotype reste a explorer.

Les informations générées ont permis de compléter la caractérisation génétique détaillée d’un des
genes les plus importants contrélant la maturité. Ce travail de caractérisation allélique sera poursuivi sur les
autres génes de maturité connus. Les résultats obtenus, alliés a une caractérisation phénotypique (portant sur
la maturité et le rendement), permettront d'atteindre I'objectif initial qui est la mise en place d’un outil de
sélection pour le développement de variétés hatives a haut rendement.
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Une plante de jours courts

Controle génétique complexe
- Beaucoup de génes (E) A
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artition géographique limitée
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Sources de genes de maturité

Quelles lignées possédent quels génes?
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Role des margueurs moléculaires

Permets le transfert rapide de nouveaux genes
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Objectifs

—> ldentifier des marqueurs liés a la maturité
Développer une nouvelle méthode de caractérisation avec

un grand nombre de marqueurs

—> Développer un outil de sélection pour la maturité hative
- Etendre les zones de cultures
- Rotation avec des céréales d’hiver
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Commencer par le locus E3

e E3 est un récepteur de lumiere
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Obtenir des marqueurs

Clean-up

1. Plate DNA & .
adapter pair 4. Poo
DNAs /o
e

. 10 157 SNP
% Pour 449 individus

6. Evaluate
2. Digest DNA with RE fragment sizes
3. Ligate adapters
(may be done simultaneously) Barcode Common
Adapter Adapter
ApeKIl (5 base-cutter) “Sticky Ends”
A
primer 1 Ba:znde prim?;r 2
(-8 bp) .
Source: Elshire et al., 2011
M UNIVERSITE
::n.mnn-ﬂ-—n-rm Cenire de recherche sur bes grains inc 1

Utiliser des marqueurs

Haplotype:

Associer plusieurs marqueurs pour caractériser des alleles transmis
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Collection hative
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Collection hative
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Collection hative
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Collection hative
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Collection canadienne
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Collection canadienne

A Taat  ena B HH——1
ot esz B H—1

Indel ---» Stop

c nate  e3r1 I HHm——
D Hatif e3T l.l:H].D,_ ...................

E Inconnu ? Séquen(‘;age
: Sanger
g
L e

A CE D

pi4b UNIVERSITE

e CEROM

b Cenire de recherche sur bes grains inc. 19

Collection canadienne
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Conclusion

La méthode GBS a été tres efficace pour identifier
des marqueurs liés au locus E3

- Marqueurs plus proches
- Marqueurs plus informatifs
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Conclusion

L’approche utilisée a permis d’identifier des haplotypes
propres a des alleles fonctionnels et non fonctionnels

- Caractérisation allélique rapide
- Découverte de 3 nouveaux alléles
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AN

A suivre...

Développement et utilisation des marqueurs identifiés
dans le cadre d’un programme d’amélioration

Extension et application de cette méthode a d’autres
génes de maturité (E)
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