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~ tolérance au stress hydrique chez 5 especes d'arbres forestiers.
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CONTEXTE

«* Changements climatiqgues predits = études de caracteres adaptatifs
susceptibles d’étre fortement affectés par ces changements au sein
d’especes perennes (ex: tolerance au stress hydrique), et des genes
candidats potentiellement impliqués dans I'expression de ces caracteres.

4

*%* Génomique des populations - etude des facteurs evolutifs conduisant a
la différenciation entre populations et la divergence entre especes
(spéciation ecologique) et de leurs effets au niveau moléculaire.

POPULATIONS NATURELLES

Pin maritime (pmus plnaster) » Distribution geographique fragmentée

» 10 populations provenant de milieux contrastés (T°,
niveaux de precipitation)

Cote
atlantique
francaise

» Difféerenciation entre populations elevee pour la croissance
et l'efficience d’'utilisation de I'eau (EUE)

; ) ' Crédit Mac Vilar . et POpUlUS

trichocarpa

3 > Distributions le long des cours d’'eau g
— Large échantillonnage |

: » 5 populations le long d'un gradient

" climatique M
> Differenciation entre populations pour 'EUE
e ut W) *> Isolement géographique entre especes L
depuis la separation Amérique du
Nord/Eurasie il y a + de 20 millions d’annéees |
mais hybridations possibles et efficaces dans {w;/
les 2 sens (Marc Villar, com. pers.) e {i}

Chene sessile (Quercus petraea) et

| »Divergences morphologique et écologique élevées
mais tres faible differenciation moléculaire en géneral | ; L.
(~3%, NnDNA & CpDNA), malgré des « points-chauds » 44 &
du génome ayant des valeurs de Fst + élevees (Scott
Saintagne et al. 2004)

>3 peuplements échantillonnés (Centre, Ouest et Sud de la France}™"

»Individus résultant d’hybridation entre especes du complexe des chénes blancs
europeéens variant de 15 a 30% selon les peuplements (Lepais 2008)

NIVEAUX DE DIVERSITES NUCLEOTIDIQUES

0.025 -
7Z

—> Diversités nucléotidigues moyennes similaires chez les 5 especes, Estimation

chez P. nigra un peu inferieure. Estimation chez P. trichocarpa tres
comparable a celle publiee chez P tremula pour 77 fragments de genes.

——> Chez toutes les especes, la diversité entre genes varie d'un facteur 10.

PERSPECTIVES

» Approfondir I'étude des effets démographiques sur les patrons de diversité et différenciation

nucleotidique
» Comparaison des patrons de diversité entre genes homologues de chénes et peupliers
» Analyser les patrons de déséquilibre de liaison intra-gene et entre genes

» Tester et quantifier les associations entre effets alléliques au sein des génes et variation
phénotypigue pour la tolérance au stress hydrigue et la croissance

» Cartographie du gene ERECTA/ comparaison avec QTLs d’efficience d’utilisation de I'eau?

OBJECTIFS

*** Décrire et comparer les patrons de diversité nucléotidique d’'une dizaine
de genes candidats impliqués dans des fonctions biologiques liees a la
tolérance au stress hydrique chez 5 especes d’arbres forestiers.

** Tester les éventuels écarts a la neutralité et les interpréter en intégrant
I'’histoire démographique et sélective des especes.

GENES CANDIDATS fonctionnels et expressionnels

~ 8 kb séquencés en moyenne chez les 5 especes Ressources genomiques: banques d’'ESTs (50000 et 1000 chez P. pinaster

et Quercus), et sequence du génome (Populus)

Protéines LEA (Late

Embryogenesis Abundant
Dehydrins (dhn-1, dhn-2)

Differenciation / Formation paroi cellulaire
Fasciclin-like Arabinogalactans (PopFla8)

(1-4)-beta-mannan endohydrolase (GH5) Metabolisme des carbohydrates

Putative glycosyltransferase (PtrGT8.1) Putative Glucan-endo-1,3-beta-glucosidase precursor (Glucan)
Prolin-Rich Protein (PR-AGP4 r Putative Inositol-3-phosphate synthase (Ino3)
Glycine-Rich Protein (GRP3)

Endochitinase (PopCHT1) Tolérance au
Lipid f in (POPLTP1 -
Ipid transter protein ( / stress hydrique

Biosynthese des Lignines
Caffeoyl-CoA-3-O-methyltransferase (CCoAomt-1)

Seérine/Thréonine kinase (Erecta) Trans-cinnamate-4-hydroxylase (C4H-2)

Caffeic-O-methyltransferase (COMT-1)

Phenylalanine ammonia-lyase (PAL-1)

Cinnamyl-alcohol-dehydrogenase (CAD-2)
Ferulate-5-hydroxylase (F5H)

Régulation de la transpiration / respiratiy 4-coumarate-CoA-ligase (Ptr-4CL3, 4CL-1)

Facteurs de Transcription
RING finger protein 26 (RINGP)

Putative Zinc finger protein (ZINCF)

DIFFERENCIATION NUCLEOTIDIQUE entre
populations et especes

For (cllifférenciation

. . génétique) EvenO et al 2008
Pinus pinaster °*7 Enveloppes neutres
“*7 SNPs Haplotypes

0.7

Différenciation entre 10
populations en fonction de
leur diversité moyenne
pour 10 genes et 94
SNPs polymorphes
(méthode de Beaumont &
Nichols 1996)

0.6

« outliers » positifs = seélection diversifiante?

oa CCoAOMT X
Ncan %

- Hs (diversité
-3, haplotypique)

SNPs:non « outliers » négatifs = sélection homogénéisante?
synonymes
_ _ Polymorphismes
Populus trichocarpa /nigra oxclusifs
partagées (2 substitutions  Nst
especes)
ERECTA 5 4 O 8 0] > 0.6
CAD 9 6 0 13 1 0.705
FSH 4 2 0] 6 4 > 0.6
GH5 11 5 0 16 2 > 0.6
PopCHT1 5 5 0 10 3 > 0.6
PopFLAS 14 8 0 22 V4 > 0.6
POPLTP1 13 12 0 25 4 > (0.6
PtOMT1.1 16 16 2 30 2 0.499
Ptr4CL3 V4 4 O 11 5 > 0.6
PtrGT8.1 6 10 0, 16 1 > 0.6
Quercus petraea/robur
OErecta 52 47 35 27 0] 0.165
OERECTA-PC 19 39 4 49 O 0.305
OC4H 12 10 9 4 0] 0.091
OCAD2-PC 9 13 6 8 O 0.157
OCOMT 16 20 12 14 0] -0.011
OF5H 12 15 8 8 O 0.192
OF5H-PC 9 13 5 10 O 0.215

» Nombre de polymorphismes partagés: tres faible chez Populus, beaucoup plus important chez
Quercus. Cependant, le nombre de substitutions est encore faible chez Populus, alors qu’elles
sont absentes entre especes de chénes.

» Chez le chéne pour 3 genes sur 5, la proportion de sites polymorphes exclusifs d’'une espece
est représentative d’'une différenciation génetique au niveau haplotypique 5 a 10 fois supérieure
aux valeurs estimées pour des margqueurs neutres.

»ERECTA : un gene de speciation chez les chénes ( Fs de Fu significatif et négatif chez Q.robur
a la Petite Charnie indicateur d’'un exces d’haplotypes (et d’'une sélection directionnelle?)
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