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Pole Biotechnologies et Sylviculture Avancée (BSA):

Innovation sylvicole _ . Creation varietale
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- Comprendre et favoriser I'adaptation des foréts aux
changements globaux (relations génotype - phénotype - environnement)

- Développer durablement la fonction de production des
systemes écologiques

Phénotype
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**Besoins en bois croissants
** Changements globaux

*»* Evolution des besoins
=> Enjeu socio-économique majeur

2 leviers en forét plantée:

» Optimisation des techniques sylvicoles
» Amélioration génétique

Plus grande forét cultivée
d’Europe => massif des
Landes de Gascogne.




Le pin maritime en France
** 1 million d’hectares (80% dans le Sud-Ouest)

s 7% des surfaces cultivées => 25% de la production nationale
s Tempétes

+** Tension sur les ressources

s Filiere d’intérét économique en Aquitaine




Programme d’amélioration génétique du
pin maritime
0 Mis en place dans les années 1960.

Maritime
du Futur ’
0 Géré par le Groupe d’Intérét Scientifique {

« Pin Maritime du Futur » depuis 1995
O Création de variétés améliorées pour:
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- Croissance
- Rectitude du tronc
- Résistance aux maladies (rouille)

BientOt considérés:
- Qualité du bois
- Résistance a la secheresse




Avancées récentes en biologie moléculaire
Génotypage= caractérisation du génome (ADN) des
individus grace a des marqueurs moléculaires.

Marqueurs: Fragment d’ADN avec une position bien
définie dans le génome (locus) et présentant du
polymorphisme dans la population d’étude

Profils de marqueurs moléculaires= empreinte génétique

(unique pour chaque individu) 7



Objectif:

Adapter le rythme des créations variétales au rythme des
changements socio-économiques dans le contexte
environnemental actuel.

=> Utilisation des marqueurs moléculaires pour proposer une
nouvelle stratégie de sélection du pin maritime permettant
d’accélérer les cycles de sélection
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Vérification des conditions dans un test descendance polycross

Polymix (43 &)
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Generation Gn
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Descendants- Tests polycross / de 1000

Individus (100
fam, 10 ind/fam

186 familles de demi-freres
(35 arbres /famille)
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Condition 1: Suivi du pedigree

1. Extraction d’ADN —
2. Génotypage: Caractérisation des individus r\_—-—/
via des marqueurs moléculaires présent sur
leur ADN

3. Reconstitution de pedigree = test de
paternité

Résultats: Pere retrouvé pour 90% des
descendants échantillonnés

Condition 1: Validée
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Condition 2: Egale contribution des péeres du polymix

Contributions paternelles (nombre de descendants) au sein des descendants
issus du croisement polycross
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43 peres du polymix
L'écart a I'’hypotl s est due a

Condition 2: +/- Validée

seulement gq peres ui est attendu
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Simulations d’analyses génétiques sur la nouvelle stratégie
de sélection:

1. Maximise les gains génétiques= améliore les performances
gualitatives et quantitatives de la production.

2. Accélere les cycles de sélection = augmenter la fréquence du
renouvellement des variétés améliorées 4

» tous les 12 ans si stratégie innovante g/
> 22 ans si stratégie classique

3. Réduit les contraintes opérationnelles

4. Conserve la diversité génétique
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Résultats majeurs

|dentification de pour

une reconstitution de pedigree efficace N/
Vérifications des de la mise en place 2
d’une

Simulation de stratégie de sélection innovante

—> Production plus réguliere de
variétés améliorées avec des gains
génétiques plus importants

Tous les 12ans,
+38% Volume; +45% Rectitude




v’ Variétés plus performantes = Augmentation de la productivité des
foréts plantées

v’ Renouvellement variétale plus rapide = Adaptation des variétés
aux évolutions environnementales et économiques

v’ Applications a d’autres especes forestieres d’intérét

v Développement des marqueurs moléculaires: vers la sélection
géenomique?
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