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De la génomique écologique a la co-sélection plante-microbiote
par Fabrice Roux

Comprendre le réle du génome de I'héte dans la modulation de la variation naturelle du
microbiote est une nécessité pour éclairer la théorie de I'holobionte. Cependant, I'architecture
génétique de I'héte structurant le microbiote n’est que partiellement décrite chez les plantes.
De plus, la plupart des études de GWA mapping sur le microbiote sont souvent menées en
dehors des habitats natifs ou I'néte évolue et I'identification de signatures de sélection naturelle
sur les génes candidats a été négligée. Pour combler ces lacunes et décortiquer I'architecture
génétique qui régit les interactions adaptatives entre une plante héte et son microbiote, une
analyse de Genome-Environment Association (GEA) a été menée sur 141 populations
naturelles d’Arabidopsis thaliana caractérisées au niveau génomique, in situ pour leurs
communautés bactériennes foliaires et racinaires, et un large éventail de facteurs écologiques
non-microbiens (climat, propriétés physicochimiques du sol, communautés végétales). Une
fraction beaucoup plus élevée de la variance du microbiote observée entre les populations est
expliquée par la génétique de I'héte que par des facteurs écologiques non-microbiens. Par
ailleurs, nous avons identifi€ une architecture polygénique et flexible de l'adaptation d’A.
thaliana a divers descripteurs du microbiote et du pathobiote. Enfin, I'immunité des plantes
apparait comme une source majeure de variation génétique adaptative structurant les
assemblages bactériens chez A. thaliana. Pour confirmer ces résultats, des études de GWA
mapping basées sur des expériences de phénotypage de grande ampleur en conditions in
vitro et de champ, ont été mises en place aussi bien du c6té plante que du cété bactérien. Les
résultats obtenus permettent d’envisager des approches de co-GWA mapping qui
permettraient de proposer des programmes de sélection innovants des interactions plante-
microbiote.
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Copyright Académie d'agriculture de France, 2024.



