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AMELIORER LA RECOMBINAISON MEIOTIQUE POUR UNE EXPLO ITATION
OPTIMALE DE LA DIVERSITE CHEZ LE COLZA BRASSICA NAPUSL.*

par AlexandréPELE

Georges Pelletiér— La production des gamétes lors de la reprodinctexuée est précédée
d’une division cellulaire particuliere, la méiosei gproduit quatre cellules haploides contenant un
assortiment complet de chromosomes par « tiragaoidé » d’'un chromosome de chaque paire. Ce
tirage au sort, pour étre équilibré entre les gquatllules, implique au moins un échange, ou
crossover (CO), entre les chromosomes parentaux d’une méine. fCescrossovers, qui créent de
nouveaux chromosomes recombinés sont en nombreingést se localisent de préférence vers les
parties distales des bras de chromosomes. Cesctiess, si elles peuvent préserver des
associations favorables d’alléles, limitent la adigad’en créer de nouvelles, comme cherche a le
faire un sélectionneur. La recombinaison méiotigsiedonc un facteur limitant de libres échanges
d’alleles quand il est question d’exploiter en st la diversité des ressources génétiques.

Le cadre général du travail d'Alexandre Pelé esteddercher des situations et des facteurs
géneétiques en mesure de repousser ces limiteshdir s'est porté sur certaines situations d’allo-
polyploidie chez les Brassicacées, a la suite aeatix précédents dans I'équipe de recherche
dirigée par la directrice de cette these, Madam@eAMarie Chevre. Le colza, est un allo-
tétraploide récent, (environ 7500 ans) associangdeome AA de la navetteB.( rapa, 20
chromosomes) et le génome CC du chBwoléracea, 18 chromosomes). Il avait été montré que le
nombre de CO est plus élevé entre les chromosonwee? le colza (AACC) que chez la navette
(AA), et encore plus pour un chromosome (A n°7)sdane situation originale d’allo-triploidie,
AAC. Le travail d’Alexandre Pelé a consisté a conér ces résultats, a rechercher si ces
phénomenes pouvaient s’étendre a tous les chronessenquelle en était 'ampleur, a localiser les
CO supplémentaires sur les chromosomes, et a cadrales pistes pour aborder le déterminisme
géneétique de cette augmentation.

Pour cela il a, a partir d'un colza (variété Darjnobtenu des plantes ou les chromosomes C
sont éliminés (« extraction du génomeAA du colza), produit des navettes hybrideg\ Aet des
allo-triploides AA,C par croisement respectivement dé\Aet de AA;CC avec une navette,A,
(variété Chiifu-401) et comparé par observatiornslogiques leurs méioses. Les CO des méioses
femelles de ces plantes ont été dénombrées etgqmu&s en génotypant a I'aide de 204 marqueurs
SNP des 10 chromosomes A, leurs descendances isenaemt avec une lignée homozygote de
colza. Il a produit et analysé également les sdnatou le génome C, associé a un génome AA
complet, est réduit a I'un ou l'autre de ses chreomoes.

Les résultats sont particulierement convaincants.

La situation d'allo-triploidie augmente pour touss|chromosomes A le nombre de
crossovers, en moyenne par un facteur 3,4 avec des difféseeanre chromosomes qui ne reflétent
gue leurs différences de taille physique. Toutassp comme si (mais cela resterait a démontrer sur
le plan de la biologie des acteurs moléculairetadeéiose) la cellule avait une capacité totale de

! Thése AGROCAMPUS OUEST soutenue le 14 novembré.201
2 Membre de I'Académie d’Agriculture de France, dieair de recherche honoraire de I'INRA.

Copyright - Académie d’Agriculture de France, 2017.



PRESENTATION DE THESE 2

crossovers qui dépendait de la taille de son génome et gsiertEssovers qui ne peuvent pas se
produire au sein du génome C, puisque chaque clsamm est unique, se reportaient sur les paires
de chromosomes AA.

Plus surprenant et intéressant encore est le duaxi@it majeur de ces analyses des
descendances, a savoir que tegssovers supplémentaires se produisent a des positione®u |
crossovers « habituels » sont rares, en particulier dansréggons centrales des chromosomes.
L’ensemble des sites d’échanges entre chromosonmss#ede alors une certaine homogénéite le
long des chromosomes en particulier & proximitéagedromeres, région en général délaissée chez
tous les organismes.

Enfin, d’autres analyses utilisant des plantes temgénomes contiennent un, deux ou plus...
chromosomes C et un génome AA complet ont permisetre en évidence le réle décisif du
chromosome CO09 du choB. oleracea pour expliquer entierement la variation des psofile
recombinaison entre;A; et A/A,C. Le chromosome 9 équivalent du colza ne montsqlfurait-

il perdue depuis la domestication ?) cette pro@riét

Dans la perspective d’'un élargissement de la digegenétique de I'espe@: napus, qui du
point de vue évolutif est de fondation tres récepse recours aux especes parentes, beaucoup plus
diversifiées, que sont le chou et la navette, ésiltats d’Alexandre Pelé sont particulierement
importants. lls fournissent la clé méthodologiqeemintroduire dans chacun des génomes AA ou
CC du colza des alléles nouveaux par le passagdegallo-triploides, soit AAC pour introduire la
diversité génétique de la navette, soit ACC potroduire celle du chou.

Le manuscrit est particulierement remarquable pagualité de I'introduction qui est une
excellent synthése des connaissances actuelldgessarécanismes de la recombinaison méiotique,
par I'exposé des résultats avec une quantité inmpesde données tres détaillées, et par une
attention constante portée aux applications passibh sélection végétale comme a la signification
fondamentale et en terme évolutif de son travedémontre une grande maturité du candidat dans
la maitrise de son sujet.

En conclusion, le travail original réalisé par Adexire Pelé est un apport indéniable a
'analyse des mécanismes de recombinaison meiatigud’évolution des polyploides, ouvrant de
nouvelles pistes de recherche comme d’application.
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