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Changement climatique — Projection Météo France RCP 4.5, RCP 8.5
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METEO
FRANCE

AVOSs COTES, DANS UN

CLIMAT QUI CHANGE

» Réchauffement de 2,2 degrés en 2100 par rapport a 2005 pour le scenario « optimiste ».
» Le réchauffement n’est pas uniforme sur le territoire.
» Plus de canicule, des sécheresses plus longues, beaucoup moins de gel.
» Conséquences importantes pour l'agriculture.
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Somme des températures en base 6 d’avril a octobre METEO
FRANCE

AVOSs COTES, DANS UN
CLIMAT QUI CHANGE
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» Les contrastes entre région augmentent.

» En lle de France, on passe de 2000°C-jour a 2500 °C-jour
» Fort effet sur I'agriculture (phénologie, stress)

> Cache les températures extrémes.



Effet du changement climatique sur la productivité
Rendement du mais en France
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» Stagnation des rendements (effet tendanciel du changement climatique).

» Augmentation de la variabilité inter-annuelle (déreglement climatique).
» Effet du changement des pratiques ?
» Quelle sélection dans ce nouveau contexte ?



Vers des agricultures moins intensives

Evolution de l'agriculture biologique en France
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Données: Agence francaise pour le
développement et la promotion de
Part des exploitations bio sur I'ensemble des exploitations agricoles en France (en %) I’agriculture biologique

. Part des surfaces en mode de production bio dans la SAU (en %)

» Des agricultures moins intensives, plus respectueuses de I'environnement se développent.
» Ceci entraine une baisse de la productivité.
» Importance de sélectionner pour la résilience.



Effet du régime alimentaire sur l'utilisation des surfaces agricoles

Human diets

BAU : Business as Usual

Rich

BAU
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Reason not feasible

- Cropland-limited Probably feasible

Grazing land-limited

Vegan®*

Monogastric
Monogastric
Monogastric
Monogastric

Ruminant
Ruminant
Ruminant
Ruminant

Faisabilité de la production d’un régime
alimentaire équilibré pour I'ensemble
de la population mondiale, avec une
agriculture intégralement biologique.

Organic yields
Cropland expansion
Feedstuff composition

Feasible

- Cropland and grazing land-limited D'aprés Erb et al (2016)

» Un régime alimentaire végétarien permettrait de passer 'ensemble de I'agriculture en biologique.
» Marges de manceuvre importantes dans nos systémes agricoles pour une transition vers I'agroécologie.
» Nécessité d’adapter la sélection a ces nouvelles cibles.



Organisation des programmes de sélection phénotypique

PEDIGREE METHQOD
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» Variabilité générée en croisant des parents
complémentaires.
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D’apres Ribaut & Betran (1999)

» Sélection phénotypique longue et couteuse.

> Lessentiel des candidats sont éliminés sans
connaissance de leur productivité.
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La sélection génomique

Training
Population

Calculate Make
GEBV Selections

Heffner et al. 2009

Effet aléatoire Kinship
Phenotype polygénique (aprl)arenftement
du jeu d’entrainement genoimque)
Modele G-BLUP: y =X + Zu + e var(w) =Ko?

» Prédiction de candidats non phénotypés (mais génotypés).

» Diminution de la durée des cycles, augmentation de I'intensité de sélection, optimisation des plans
de croisement.

» Comment la sélection génomique contribue a réinventer les programmes de sélection ? Quelle
utilisation optimale en amélioration des plantes ?



Effet de |la précision de la prédiction sur le progres génétique

Précision de la
prédiction Ecart-type
génétique additif

Intensité de
Réponseala  sglection

sélection

Durée des cycles

AG=i.®. o, /T

» Tout facteur ayant un effet sur cette précision affecte le progres génétique.



1. Optimisation de la composition du jeu d’entrainement

2. Prédiction des interactions génotypes x environnements

3. Explorer la relation génotype — phénotype par la génétique des systemes
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1. Optimisation de la composition du jeu d’entrainement
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Optimisation de la composition du jeu d’entrainement

Précision de la
prédiction Ecart-type
génétique additif

Intensité de
Réponseala  sglection

sélection

Durée des cycles

AG=i.®. o, /T

» La composition du jeu d’entrainement a un effet important sur la qualité des prédictions.

» Tout gain en précision de prédiction se traduit en progres génétique.
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Optimisation de la composition du jeu d’entrainement

N

<

Phenotypicevaluation
of the calibration set

Global Panel

v

Genotypic Data

Definition of an
ptimal calibration set>
using marker

information

Calibration of
marker based prediction
formula

A. Charcosset L. Moreau

A 4

Predicted genetic values of non phenotyped individuals

» Le phénotypage est limitant, mais le génotypage est accessible pour tous les génotypes.

» Quels génotypes phénotyper pour aboutir aux prédictions les plus fiables possible ?
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Optimisation de la composition du jeu d’entrainement

c'(K—A2(Z'MZ + 2K ) Dec
c'Kc

» On peut estimer a priori (avant de phénotyper) la fiabilité des prédictions.

Le CD généralisé (Laloé et al. 1996): C€D(c) = diag

» Définition du critere CDmean : moyenne des CD des contrastes entre chaque génotype a prédire et
la moyenne du panel.
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Optimisation de la composition du jeu d’entrainement

Adaptation du CD a des populations structurées
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Calibration set size

» En jouant sur les contrastes on peut adapter le critére a des situations trés diverses.
» Gains importants en qualité prédictive.
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Optimisation de la composition du jeu d’entrainement

» Particulierement utile pour I'évaluation de caractéeres difficilement phénotypables.

» Permet de mieux explorer les ressources génétiques (CRB), phénotypage d’un jeu d’entrainement
pour des caracteres clés pour prédire 'ensemble de la collection.
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2. Prédiction des interactions génotypes x environnements
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Prediction des interactions génotypes x environnements

» Les génotypes répondent différemment a un changement d’environnement.
» Lordre des génotypes change.
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(réseau d’essais DROPS-AMAIZING)
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Prediction des interactions génotypes x environnements

» Impossible d’évaluer tous les candidats dans tous les environnements.

» Pose la question du dispositif expérimental pour représenter au mieux les environnements cibles.

> Reste difficile du fait d’une forte variabilité interannuelle.

» Cela peut étre complété par des approches prédictives qui permettent de prédire dans des
environnements observés ou dans de nouveaux environnements grace a des covariables
environnementales.

Déficit hydrique

Gel hivernal Gel d’épis, gel floraison

Azote

___ Faibles rayonnements

Fortes températures

Mpladies

Verse

Touzy et al. 2019 (blé tendre)

Exemple de covariable: bilan hydrique a I'épiaison
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Prediction des interactions genotypes x environnement

Intégration de covariables environnementales dans le modele de prédiction

J Le§ouns P. Martre

Yij = uj +G; + GEy; + &5 avec  GE;j~ N(O,K@W.O'gze)

F. Van Eeuwijk M. Malosetti
Matrice de similarité environnementale

estimée avec les covariables environnementales
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]
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> Les covariables issues de modeles de culture semblent

I I T T T ' part|CU||érement pertlnentES.
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|

Corrélation avec les interactions observées

Nb de covariables
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Prediction des interactions génotypes x environnements

Intégration de covariables environnementales dans le modele de prédiction

Qualités prédictives dans le réseau d’essais de blé tendre BreedWheat

Models Cross-validation scenarios
random newG newkE newGE
Sans cov. environnementale { £G 0,55 0,40 0,56 0,39
EG_GxE 0,63 0,52 - -
Avec cov. environnementale — EG_GxW 0,74 0,52 0,69 0,45

» Meilleures qualités prédictives avec les covariables environnementales.
» Possibilité de prédire de nouveaux environnements.

21



Prediction des interactions genotypes x environnements

Le « Gene-based modelling » - mettre le modele de culture au coeur du processus

/ Calibration set \ Environmental covariates

A

H. Monod E. Kuhn

Performance predictions
of the selection candidates in all
environments of interest

Crop Growth Mode

. ,x"f“ N
‘- Distributions a posteriori
\_Selection candidates _ s s i . e —
g‘ 1000
o _ .
» Modeéle fortement non linéaire. Comment estimer les parameétres génétiques ? sietesisen S Gl

» Développement d’un échantillonneur pour réaliser de I'inférence bayésienne sur les parametres.
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Prediction des interactions génotypes x environnements

Optimisation du réseau d’essais pour I'estimation des parametres génétiques

Exemple de |la date de floraison chez le blé tendre
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» Estimation plus fiable des parameétres génétiques.
» Meilleure qualité de prédiction du phénotype cible.

(12 years)
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Prediction des interactions génotypes x environnements

» Développement de variétés adaptées a des conditions pédoclimatiques particuliéres (choisies :
itinéraires techniques faibles intrants, ou subies : stress biotiques et climatiques).

» Prédiction des performances dans des climats futurs.
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3. Explorer la relation génotype — phénotype par la
genetique des systemes
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La génetique des systemes...

« La génétiqgue des systemes est une approche permettant de comprendre les flux d’information qui
sous-tendent les caracteres complexes. » Civelek et Lusis (2014)

/—'— Integration of multi-omics data

Phenomics
|

Metabolomics il B/ 4

Proteomics : /

Firrrer

Transcriptomics .l _m

- ”-tf # —
B .

Genomics D,

Epigenomics

D’apres Kim et al. (2016)

> |l est désormais possible de caractériser des panels en multi-omiques (ex. BreedWheat, Amaizing).

> Objectif : mieux modéliser la relation génotype — phénotype pour mieux la comprendre et mieux la
prédire.

» Utiliser des approches intégratives beaucoup plus proches de la biologie que les modeles de génétique
quantitative. -



La génetique des systemes... ... pour des études
d'association plus puissantes et plus réesolutives

Type O GWASRE @ TWAS WWRE O TWAS WD RE

Reduced Panel

Associations SNP - caractere

34 SYMD

'|0910P

o (] N w - (=] = N W O
] [ ' ' ' ' [ ' [} ' ]

Associations transcrits (irrigué) - caractere

34 MM SVML

34 AM SVML

Associations transcrits (stress hydrique) - caractere

» Les associations avec des transcrits permettent d’identifier directement les genes.
» Meilleure résolution gu’en génétique d’association.
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La génetique des systemes... ... pour une meilleure
prediction des interactions genotypes x environnements

Model type Model Platform traits Field traits (GY)
WD WW CV-NH CV-POH
CV-NH CV-POH CV-NH CV-POH
Genomic GBLUP 0.26+0.11 0.24 +0.10 0.57 +0.09
GxE-BLUP — — — — 0.58 +0.09 0.72+0.06
GxW-BLUP - - - - 0.58 +£0.05 0.72+0.08
MegaLMM 0.88+0.03 0.89+0.03 0.59+0.09 0.77+£0.05
Standard Multi- OBLUP 0.55+0.10
omics G+OBLUP : . : ; 0.5440.10
GOxE-BLUP — — — — 0.57+0.10 0.72+0.06
GOxW-BLUP - - - - 0.59+0.10 0.72+0.06
MegaGO 0.15+0.14 0.58+0.12 0.13+0.15 0.59+£0.09 0.58+0.09 0.61+0.10

Qualités prédictives de modeles génomiques et omics (Amaizing)

» Qualité prédictive des omics bien meilleure qu’avec la génomique en plateforme.
» lllustre la capacité des omics a prédire les interactions génotypes x environnements.
» Vers une caractérisation multi-omics de plein champs (ANR GENESYS) ?

28



La génétique des systemes... ... en plein champs M e
(ANR GENESYS, M. Blein-Nicolas, M. Martin, S. Coursol, R. Chapuis) ’ |

Associations entre variabilité moléculaires et phénotypes (GWAS, TWAS, PWAS)

Integration of multi-omics data \

— =
g =2 -

Transcriptomics il _m

o7t 24
Epigenomics M

Analyses eQTL et pQTL des molécules significatives. A 7/ -
Identification de relations directes par modele graphique gaussien. W trait @ QTL 4 protein e pQTL
Reconstruire les flux d’information du génotype au phénotype. —— Wwdata

- Plasticity data
=== \WD datat
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Conclusions

» Quels objectifs de sélection dans un contexte de changement global ?

> Les approches prédictives sont des outils essentiels pour aborder les questions d’adaptation,
de résilience des variétés, des systemes d’exploitation face au changement climatique.

> Les nouveaux outils (omics) devraient permettre de modéliser plus finement la relation
génotype — phénotype. Meilleures résolutions des détections, meilleures compréhensions des
processus...

> Pose beaucoup de questions en terme de modélisation statistique (grande dimension, faibles
effectifs, non linéaire, structure de dépendances...).



Merci pour votre attention
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