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La sélection des arbres forestiers

Caractéristiques des arbres forestiers Objectifs de sélection

Espéces pérennes * Volume de bois
Domestication récente « Aspect qualitatif :

. . * Rectitude du tronc
Production de bois dans . Densité du bois
les foréts de plantation  Branchaison
Plantations a partir de « Résistance aux maladies

matériel amélioré ! ' * F A

Sélection basée sur les phénotypes et 'apparentement
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Conclusion

Schéma de sélection récurrente chez les coniféres

Population Gn

Croisements

3 Dispositifs
W
12 Mesures

hénotypiques

p\/

Sélection meilleurs
individus

15-20 @

*EBV : Estimated
Breeding Value

=

années Population Gn+1

/\

Vergers a
graines

g

Demande croissante _41[

Diversification des usages \\/h.

\i/
0 : o
Changement climatique 5%

Pressions biotiques
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Principe et potentialités de la sélection génomique (GS)

} Modeéle de prédiction
Meuwissen et al., 2001

Population de calibration

v" Données phénotypiques
v" Données de génotypage
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Principe et potentialités de la sélection génomique (GS)

Schéma génomique

Population Gn Equation du sélectionneur

Croisements Intensité de Précision de Variance

\// sélection sélection génétique additive
Genotypage \ HX 1 v /

| Modéle de prédictior> \/ AG = L r 04
Meuwissen et al., 2001 1 T ﬂ

Sélection meilleurs Gain aénéti T

descendants ain genetique

Intervalle de temps
entre générations

Population de calibration

v Données phénotypiques Population Gn+1
v" Données de génotypage

*GEBV : Genomic Estimated Breeding Value 5
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Précision de la GS chez les arbres forestiers

Schéma génomique Schéma conventionnel
Population Gn . Population Gn
Précision :
Croisements Corrélation entre GEBV prédites et GEBV vraies Croisements

(pedigree)

S

W Prédiction basée sur Prédiction basée sur

- . . expérimentaux
la génomique le pedigree v

Dispositifs

Prédiction
avec

‘ pedigree
M | M l | Mesures
Sélection meilleurs oye,nne par?nta e oyenne parenta e phénotypiques

e e & aléa de méiose \/

(effet mendélien)

Population Gn+1

;e ;. Sélection meilleurs
—> Précisions équivalentes individus

Population Gn+1
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L'information environnementale en sélection

 Peu de considération pour l'information
environnementale en sélection génomique

 Dispositifs d'évaluation multi-sites colteux a
mettre en place et difficiles a maintenir dans
le temps

« Changements climatiques forts attendus  -=( Y—-

- La GS pour faciliter I'intégration de I'information environnementale en sélection
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Précision de la prédiction génomique
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Questions scientifiques

-

Schéma conventionnel

Population Gn

Croisements

N

Dispositifs

W

Sélection meilleurs

descendants

Population Gn+1

Schéma génomique

Population Gn

Pop.
calibration

2,

Croisements

|

Genotypage

<Environnement<

Sélection meilleurs
descendants

Population Gn+1

Normes de réaction génomiques Conclusion
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Quelle est la précision de la GS en
intra-famille chez les arbres forestiers ?

Dans quelles conditions la GS
démontre-t-elle un avantage prédictif
par rapport a la sélection
conventionnelle ?

Comment intégrer I'information
environnementale dans la sélection
des arbres forestiers ?
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Objet d'étude : le pin maritime

* Le pin maritime (pinus pinaster Ait) est
I'essence la plus plantée en France :

740 000 ha en peuplement pur icn)

 Programme de sélection récurrente
débuté dans les années 1960 :
diffusion de variétés améliorées en terme

de croissance et de rectitude

@ Présence du pin maritime dans les grandes régions écologiques

Source : inventaire-forestier.ign.fr
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GO

Design etdonnées  * ., o, .,

e

Données phénotypiques

—

Pedigree

Phénotypes

1 600 iTe 1200 [
400 400 I 800
b hwh - - Hﬂm
20 40 60 25 50 75 100 0 25 50 75 100
Circonférence Hauteur Ecart verticalité
(ecm)-a12ans (dm)-312 ans (cm)-a 8 ans
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Echantillonnage

e 111

Familles de

e ;f}}}&

b

Pedigree
Phénotypes

Echantillonnage ﬁ
30 familles x 20 ind.

" KCIJlelaY EI[Cl 8235 SNP
_ Pedigree
Phénotypes

Pop échantillonée m

10 familles x 40 ind.

1000 individus
- 833 individus

12
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Echantillonnage

e 111

Familles de

e RPLFF

Echantillonnage ﬁ A g g

30 familles x 20 ind. -
a Génotypage

10 familles x 40 ind. } )
Pop echantlllonee

t » Pop. simulée m 13

Pedigree
Phénotypes

Pedigree

Phénotypes

1000 individus
- 833 individus

Soutenance these — Victor Papin ®
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Modeéle de GS et cross-validation

Matrice A Matrice G

Apparentement pedigree Apparentement moléculaire

Cind.1
ind.2

Cind.1

« Modéle: y=1u+ Zu+ €
« u~N(0,A452) > ABLUP

Fam.1 4

\[

Fam.2 Fam.2 4

« u~N(0,Go?) > GBLUP

Fam.3 -~ Fam.3 -

Lind.n ind.n

” e o V & . . Fam.1 Fam.2 Fam.3
* Précision de prédiction :
« Déterminée par cross-validation 40
S 30
> corr(GEBV¢qits, Pheno) %’
220 ] II;op.valigatit_on
« Deux échelles : © op-catbration
o 10
> Précision globale i
0
- Précision intrafamiliale 0 10 20 30 40

g 14
Familles
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Modeéle de GS et cross-validation

Matrice A Matrice G
Apparentement pedigree Apparentement moléculaire
“ [ind.1 Cind.1
 Modéle:y=1u+ Zu+ €
Fam.1 4 Fam.1 J
« u~N(0,A452) > ABLUP : :
2 Fam.2 4 Fam.2 4
« u~N(0,Go; ) > GBLUP
Fam.3 -+ Fam.3 -
Lind.n Lind.n
” e o V . . Fam.1 Fam.2 Fam.3 am. am. am.3
* Précision de prédiction : R
« Déterminée par cross-validation 100
n ®e.
O .
— corr(GEBVp 4qits, Pheno) S 75 coe v a Familles
%)_ . L _' fam1
i o . .:”,,'n::‘b . Emg
* Deux échelles : 5 50 oui o - fama
— . o @ am
;. S we. * Cor=0.80
- Précision globale = " o
- Précision intrafamiliale —"" 55 VT 15

Valeurs phénotypiques
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Modele de GS et cross-validation
Matrice A Matrice G
) Apparentement pedigree Apparentement moléculaire
 Modéle:y=1u+Zu+€ | &

Fam.1 4

« u~N(0,402) > ABLUP

\[

Fam.2 Fam.2 4

« u~N(0,Go?) > GBLUP

Fam.3 -~ Fam.3 -

Lind.n Lind.n

Fam.1 Fam.2 Fam.3

* Précision de prédiction :

« Déterminée par cross-validation 100
»
=~ corr(GEBVy ¢gits, Pheno) % 75
& Familles
* Deux échelles: % 50 fam1
- Précision globale = . Cor=0.25
- Précision intrafamiliale 2 + M .

Valeurs phénotypiques
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Précision globale de la GS

Modele génomique (GBLUP)

Modele pedigree (ABLUP)

o
N
il

o
)
<

Précision de prediction
o
o
o

Population
simulée

Population
echantillonée

Population Population
echantillonée simulée

Normes de réaction génomiques Conclusion
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Niveau de précision modéré du
GBLUP, commun en génétique
forestiere

Léger avantage du modele GBLUP
(0,56) par rapport au modele
ABLUP (0,50)

Cohérence entre les résultats
obtenus avec les données réelles et
les données simulées

17
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Population simulée - Modéle GBLUP
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Cohérence entre les résultats obtenus avec les données réelles et les données simulées
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Exploration de la précision globale de la GS

©
@

Précision de prédiction
o
I

0.34

© ©
D ~

©
o

h?=0.13

h?=0.33

hz=0.50

Modéles

~ GBLUP - 8235 SNP

~ GBLUP - 17220 SNP

-~ GBLUP - 35000 SNP
ABLUP - pedigree

1000 2000

1000 2000

1000 2000
Nb. d'individus dans la population de la calibration (nTset)

par simulation (nTset, nsnp, h2)

* Précision globale en fonction de :

*nlset : nombre d'individus inclus
dans la calibation

* nSNP : nombre de SNP caractérisant
chaque individu

* h? : héritabilité du trait simulé

* Précision de prédiction globale
trés dépendante de nTset

 Effet marginal de nSNP

19
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Exploration de la précision intrafamiliale de la GS

Précision intrafamiliale (ability)

e
o

o
o

h?=0.33, nTset=1600, nSNP=8235

T OO TNO g CONN DD O O Dy RD D 10 00 L D ND = 0D

NONO— N TONNT O TN INM e N SEAS RS AR

EccccecEEEceEEcEeEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEE

FIFIZIILNIFIIIILILIILSINIIFIILFEETTTIIIS S
Families

Précision intrafamiliale (ability)

0.5

0.04

-0.51

par simulation (nTset, nsnp, h2)
h2=0.50, nTset=2600, nNSNP=35000

I

T QO NN O TN PO e R e e ROO T 0D R DD~ DN ™

OO NN SNa o QN OO NOT N LT N N

EEcecEcEEEEEEEEEEEEEEEECEEEEEEEEEEEEEEEEE

FEIFIRIIILEFTILEFIEEE I I T IIFIIFLITLIIFI T
Families

« Avantage du modéle GBLUP coincide avec une précision intrafamiliale positive

20
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Facteurs explicatifs de la précision intrafamiliale de la GS

par simulation

Corrélation avec la précision de
prédiction moyenne par famille

App.CaIib : apparentement génomique O 20* O 19* — Pondération des loci par leur effet

moyen a la pop. de calibration ! !

Mean.G : moyenne des apparentements | 549 | _0 15
génomiques ' !

Var.G : variance des apparentements 0.15 0.27

génomiques

Het : Taux moyen d'hétérozygotie | 0,04 @ 0,53

App-G : Coefficient d'apparentement 001 | -0.22
génomique entre les deux parents ! !

Het.P1P2 : Taux d’hétérozygotie *

moyen parental -0,15 | 0,30 L g 2§

21
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Facteurs explicatifs de la précision intrafamiliale de la GS

par simulation
Géniteurs G1 var.G Het
(%) Plan complet S
3280 familles L
O
Caractérisation C_U 0.5
et sélection =
-
N
o)
Q 40 s
Q -
5 30 =
o Pop. entiére © 0.0;
< 20 Pop. max n
‘Q Pop. min O
yo ﬁ
L -
0.22 0.24 0.26 0.28 0.30 Pdp. Pdp. Pdp. Pdp.

Taux d'hétérozygotie min max min max

22
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Conclusion partie n°1

Sélection génomique dans notre population initiale

* Faible avantage du modéle génomique (GBLUP) en terme de précision de prédiction
« Approche originale : distinguer précision globale et intrafamiliale

* Précision génomique intrafamiliale trés héterogéne mais en nulle en moyenne

Facteurs clés affectant la précision de la prédiction génomique

* Taille de la population de calibration : principal facteur limitant de la précision génomique
« L'avantage du modele génomique coincide avec une précision intrafamiliale positive

* Les familles les mieux prédites sont celles qui présentent le plus de variabilité génétique

23



S @

:i
A 2 MO
B o4 € ; ' : :
ot &Y 7 ¢ 4 2 :

=
O - ﬁ
O 55
g
W x
e e r_me
=) = (O
g =8
(N | de m
T, S 8 h
p m Ol ﬁ
& O g
A O) &= i
O \w ,mw W
AR @) £ 0



Introduction Précision de la prédiction génomique Normes de réaction génomiques Conclusion
0000000 0000000000 | Jojelejelelele]e; 0000

Design et données

T #RR%%

demi-fréres

Z=lelle[=I=1| Parents & grand-parents

x 2 sites HIENIAIEEM Circonférence, hauteur, écart verticalité

25 familles

4 3832 SNP
X 2 sites . Génotypage

Z=lelle[ =S| Parents & grand-parents

628 individus

HIERINYSEEN Circonférence, hauteur, écart verticalité

» Pop. échantillonée m 25

Soutenance these — Victor Papin ®
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Design et données

T #RR%%

demi-fréres

Environnement

Z=lelle[=I=1| Parents & grand-parents

x 2 sites HIENIAIEEM Circonférence, hauteur, écart verticalité

Environnement

25 familles
2 3832 SNP
x 2 sites . Génotypage
Z=lelle[ =S| Parents & grand-parents
618 individus

HWERINSEEN Croissance annuelle

» Pop. échantillonée m 26

Soutenance these — Victor Papin ®
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Caractérisation de la croissance annuelle

Prélévement carotte de bois n Profil de densitométrie

0002
S00¢
0102
§L0Z
6102

Densité (kg/m?3)

v

Distance au cceur de l'arbre (mm)

y ' Tafer et al., 2021.
Photo M: Tafer

Croissance annuelle

3000

2500

2000

Radi hie aux ra

‘% 1500

Surface de cerne moyenne (mm?2)

N il'
P i
jid i

2008 2012 2016 27
. . . Années
Soutenance these — Victor Papin ®
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Données environnementales

Indice d'aridité de Martonne Potentiel de croissance

Q Données climatiques /heure
‘ Caractérisation du sol
A Pratiques sylvicoles

Q p : cumul des précipitations (mm)
t : température moyenne (°C) /mois

/jour
1 Zp « Température du microclimat
[ =— Modele GO+ . « Potentiel hydrique du tronc
t +10 —>Potentiel de croissance journalier
(de Martonne, 1926) (Moreaux et al., 2020)
mars
année
septembre

Potentiel de croissance annuel
(2005-2019)

Indice d'aridité annuel
(2005-2019)

28
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Croissance annuelle et indices environnementaux

Surface de cerne moyenne

3000

2500

2000

1500

2008 2012 2016
Années

[#%)
o
o
o

2500

2000

Surface de cerne moyenne

1500

Conclusion

3000

2500

2000

Surface de cerne moyenne

1500

20 25 30 35 40
Indice de Martonne

= Site1
= Sijte2

Environnements Environnements

favorables

[ ]
défavorables D

60 70 80
Potentiel de croissance
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Modele de régression aléatoire

Km Ko kp
Yijs = Pijk Msk T Pijk Aix + Pijk Pik T Eijs
r=0 r=0 r=0
Trajectoire Trajectoire fixe Effet aléatoire Effet aléatoire permanent
phénotypique moyenne par site génétique additif de I'environnement
individuelle Avec a~N(0,G ® Q) Avec y~N(0,Id ® P)

Géntoypage

@Pijk : Coefficients polynémes de Legendre

Phénotypes

L ] o
Environnement

30
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Normes de réaction génomiques

1500

GEBYV pour surface de cerne

-1000+

-
o
(@]
<

500

-5001

Environnements Environnementsg
défavorables favorables
60 70 80

Potentiel de croissance

Soutenance thése — Victor Papin ©

0000

Représentation de la valeur
génétique en fonction du
gradient environnemental

Fortes intéractions d'échelle
Reclassement des génotypes

dans les environnements les
plus défavorables

31
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Normes de réaction génomiques

* Représentation de la valeur
génétique en fonction du
gradient environnemental

250+

 Fortes intéractions d’'échelle

* Reclassement des génotypes
dans les environnements les

GEBYV pour surface de cerne
o

2501 = plus défavorables
Environnements Environnements
défavorables favorables
60 70 80

Potentiel de croissance 32
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Prédictions génomiques en régression aléatoire

Trois scénarios de cross-validation :

» Méme quantité d'information phénotypique en calibration

o » Des distributions différentes
Pop.validation

I Pop.calibration

CV-A Ccv-B Cv-C
100 100+ 100

~J
(@]
\]
182}
~J
(&)}

Ny
(&)
N
(&)1

(o]
n
% of individuals
(&) ]
(]

% of individuals
S

% of individuals
3

Environmental gradient Environmental gradient Environmental gradient

33
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Prédictions génomiques en régréssion aléatoire

0.7-

o
o)

—

o
()

—

©
N

Précision de prédiction (ability)
o
w

——

A B C
Scenarios de cross-validation

O
N

« La distribution de l'information phénotypique est un facteur clé de la précision de prédiction ,,
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Conclusion partie n°2

Intégration de l'information environnementale en sélection

* Modélisation de normes de réaction grace a un phénotypage plus fin
* Choix clé de la variable environnementale

* Re-classement des individus dans les environnements les plus probables a l'avenir

Normes de réaction et sélection génomique

 Distribution de l'information phénotypique clé pour la précision de prédiction

* Intégration de nouveaux traits facilitée par la GS

35
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Messages principaux (1)

Sélection génomique possible chez les arbres forestiers

* Précision du modéle génomique devient supérieure
a celle du modéle basée sur le pedigree en
augmentant la taille des populations de calibration

« L'avantage du modele génomique coincide avec une
précision intrafamiliale positive

« Maximiser la variabilité génétique des croisements

Conclusion
@000
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Schéma intégrant la prédiction génomique
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Messages principaux (2)

Changement de paradigme en intégrant l'information

environnementale en sélection

 Valoriser des outils et données existantes :
« Considérer les phénotypes a une échelle plus fine
« Exploiter les contrastes environnementaux entre années
 Combiner phénotypes, environement, et génomique

dans un modéle de régression aléatoire

« Sélection génomique doit faciliter l'intégration de
traits plus fins et plus complexes

Conclusion
o]e] JO)
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Perspectives de recherche

Intégration des données génomiques

« Approche single-step (matrice H) %

5
« Gestion plus explicite de la diversité #

Développement d’outils de Intégration des données

phénotypage haut-débit environnementales

Caractériser finement et régulierement la Comprendre le fonctionnement de I'arbre
croissance des arbres : %
Phénotypage par drones, résistographe, en serre... Q ‘ *

 — S—

S+
)

'IE E - Collaboration entre disciplines
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