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Introduction

La sélection génomique (GS) a été appliquée avec succès à l’élevage bovin. Depuis 4 ans la GS est utilisée en routine

dans le programme de sélection du blé d’Agroscope, en collaboration avec l’ETHZ et DSP.
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Conclusions

Sur la base d’un marquage de l’ensemble du génome, la sélection génomique donne des estimations suffisamment

précises pour choisir les lignées plus efficacement, avant même les essais de rendement. Les pronostics sont

particulièrement fiables pour les critères de qualité boulangère et sont bons pour les critères agronomiques. Un

phénotypage plus précis et l’élargissement du nombre de lignées utilisées pour le modèle vont renforcer la valeur

de ce nouvel outil des sélectionneurs.
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AX-108725475 C T

AX-108726016 T T

AX-108726686 A G

AX-108727087 T C

AX-108727865 A A

AX-108729217 T G

AX-108730542 A C

AX-108730999 failed G

AX-108733348 C A

AX-108734177 C T

Name 211.14291 211.14331 211.14345 211.14357 294.10273

code LP2020/21 LP2020/21

marker 316 317 318 319 320

AX-108725475 C C C C C

AX-108726016 T T C C C

AX-108726686 A G A A A

AX-108727087 C T C T C

AX-108727865 A G G G A

AX-108729217 T G T G T

AX-108730542 A A A C C

AX-108733348 A C A C C

AX-108734177 C T T T T

AX-108734745 T T G G T

AX-108738660 C A A A A

Le principe

La population de référence doit

être la plus diverse possible

mais être suffisamment proche

des lignées du programme de

sélection.

Le modèle initial a utilisé ~600

variétés testées au moins deux

ans en essais de rendement.

Le génotypage (2) est effectué avec une puce à ADN (25’000 marqueurs SNP). Il

a permis de :

• confirmer les proximités génétiques entre lignées

• d’évaluer la fixité des lignées

• donner des indications sur la présence de quelques gènes précis

Les prédictions (5) des lignées sont très bonnes pour certains critères liés à la

qualité boulangère comme le Zeleny, bonnes pour les caractères agronomiques

mais décevantes pour les maladies car les observations phénologiques

nécessaires pour créer le modèle sont très dépendantes de l’année (intensité des

maladies variables, nouvelles virulences). Un phénotypage (1) précis de la

fusariose (basé sur la mesure de la teneur en DON) a commencé en 2021 en

collaboration avec DSP. Un nouveau modèle prédictif pour cette maladie sera

bientôt disponible et permettra une sélection même en l’absence de la maladie.

Corrélations entre prédictions génomiques et Zeleny ou rendement mesurés (5 lieux, 2007 – 2018)
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