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RESUME

Ce travail de recherche s’inscrit dans le cadre d’un partenariat entre le Chibas et les Universités
de Quisqueya, du Kansas et de Cornell, qui vise a mettre en place un programme de sélection
génomique récurrente en Haiti. Le Chibas a démarré son programme d’amélioration du sorgho
sucré en 2010 avec une méthode de sélection récurrente. Dans un premier cycle, les parents
sont croisés avec une population male stérile et les meilleures familles ont été sélectionnées
pour étre inter-croisées dans un deuxieme cycle. Ainsi, les lignées sous étude sont le résultat
de ce programme de sélection récurrente. L'objectif de cette étude est d’analyser la variabilité
génétique des lignées de sorgho développées par le Chibas pour voir s’il y a suffisamment de
diversité pour faire de la sélection et si elles peuvent étre utilisées comme population
d’entrainement dans un programme de sélection génomique suite au goulot d’étranglement
provoqué par un nouveau biotype de Melanaphis sacchari identifié en Haiti en 2015. Dans
cette étude, 1660 marqueurs SNPs sont utilisés a partir du génotypage de 1283 lignées de
sorgho suivant la technique de génotypage par séquencage. Pour les analyses de structuration,
les méthodes suivantes sont utilisées : logiciel Structure, AFC, DAPC. Le package hierFstat est
utilisé pour les calculs basiques en génétique. Les méthodes Fst outliers et outFlank sont
utilisées pour la détection des traces de sélection. Et, pour la prédiction génomique, le modele
GBLUP est utilisé. Les résultats de I'AFC montrent que les lignées du Chibas sont moins
éloignées du groupe Caudatum de I'Afrique de I'Est que tous les autres groupes du panel de
diversité du sorgho. Ce résultat prouve qu’il y a une forte contribution des Caudatum de
I’Afrique de I'Est a ce programme. Quant aux résultats des calculs de diversité, la population du
Chibas a un indice de Nei égal a 0.11 qui est inférieur aux indices du groupe Caudatum de
I’Afrique de I'Est (0.14) et du panel de diversité (0.25). Des traces de sélection ont été
identifiées sur les chromosomes 6 et 10 au sein des lignées de sorgho du Chibas. Cette région
du chromosome 6 a déja été identifiée comme étant une région conférant la résistance aux
pucerons du sorgho (Melanaphis sacchari). Pour la prédiction génomique, les niveaux de
précision pour les caracteres hauteur, degré brix et rendement grain sont respectivement de
50 %, 60 % et 5 %. La sélection génomique est réalisable avec les lignées de sorgho
développées par le Chibas car la diversité de ces lignées n’est pas si faible et on obtient de

bonnes prédictions génomiques pour les caractéres héritables.

Mots clés : Melanaphis sacchari, GBLUP, Sorgho, prédiction génomique, diversité génétique,

sélection génomique récurrente, programme de sélection.



ABSTRACT

This research is part of a partnership between Chibas and the universities of Quisqueya, Kansas
and Cornell, which aims to establish a program of recurrent genomic selection in Haiti. Chibas
started its sweet sorghum improvement program in 2010 with a recurrent selection method.
In the first cycle, the parents were crossed with a male sterile population and the best families
were selected to be intercrossed in a second cycle. The inbred lines used are the result of this
recurrent selection program. The aim of this work is to analyze the genetic variability of the
lines developed by Chibas to see if there is enough diversity to make the selection and if they
can be used as training population for a selection program genomic after the bottleneck
provokes by a new biotype of Melanaphis sacchari detected in 2015 in Haiti. In this study, 1660
SNPs are used by genotyping 1283 lines of sorghum with genotyping by sequencing
methodology. For population structure analyze, the following methods are used: Structure
software, AFC and DAPC. HierFstat package was used for basic genetic calculations. Fst outliers
and outFlank methods were used to detect selection signature. For genomic prediction, GBLUP
model was used. AFC results show that Chibas lines are less distant to the East African
Caudatum group than to any other groups in the sorghum diversity panel. This result shows
that the parents of Chibas’ breeding program come from the East African Caudatum group.
Chibas lines have a Nei index equal to 0.11 which is lower than the East African Caudatum
(0.14) and that of the diversity panel (0.25). Areas of genus under selection analysis identified
traces of selection on chromosomes 6 and 10 within the Chibas sorghum lines. This region of
chromosome 6 has already been identified as a region conferring resistance to Melanaphis
sacchari. For genomic prediction with GBLUP model, brix, height and grain yield are used. With
GBLUP, precision levels for height, degree of brix and grain yield are 50 %, 60 % and 5 %,
respectively. This low level of prediction for grain yield is explained by the low heritability of
this trait. Genomic selection is feasible with sorghum lines of Chibas because the diversity of

these lines is not so low and good genomic predictions are obtained for heritable traits.

Keywords: Melanaphis sacchari, GBLUP, Sorghum, genomic prediction, genetic diversity,

genomic recurrent selection, selection program.
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1. INTRODUCTION

1.1. Contexte et problématique

Le sorgho est la cinquieme culture céréaliere la plus cultivée dans le monde derriere le mais, le riz,
le blé et 'orge avec une production de 69 millions de tonnes. En Haiti, le sorgho est la troisieme
céréale la plus cultivée, derriére le mais (320 747 tonnes) et le riz paddy (143 650 tonnes) avec
une production estimée a 122 500 tonnes cultivée sur une superficie de 137 872 hectares
(FAOSTAT, 2014). Le sorgho est la principale céréale des zones séches d’Haiti (Figure 17). Il est
cultivé soit en monoculture soit en association avec le mais ou/et avec le pois d’Angole. C’'est une
céréale qui permet aux agriculteurs de faire la jonction entre la récolte de Décembre-Janvier au
milieu de la saison séche (période de récolte du sorgho et du pois d’Angole) et les premieres
récoltes de printemps en Mai. La période comprise entre ces deux récoltes est la période de
soudure ou les chefs de ménages n‘ont que les grains de sorgho pour nourrir leurs foyers et les
pailles de sorgho pour nourrir les animaux. De ce fait, on peut constater que le sorgho est une
culture d’'importance en termes de sécurité alimentaire en Haiti. Cependant, la culture de sorgho
fait face a de nombreuses contraintes qui sont les conditions edapho climatiques, les variations

climatiques et, depuis I'an 2015, les attaques d’une nouvelle peste (Melanaphis sacchari).

Melanaphis sacchari est un puceron qui appartient a la famille des aphides. Un nouveau biotype
de Melanaphis a été constaté en Amérique du Nord a partir de I'année 2013 et a occasionné
beaucoup de dégats a la culture de sorgho (Bowling et al., 2016). Les premieres infestations de
Melanaphis ont été observées dans les champs de sorgho d’Haiti durant I’'année 2015. En 2016, la
production du sorgho a accusé une perte de 70 % a cause des attaques de Melanaphis sacchari.
Cette baisse de production affecte non seulement les ménages mais aussi les entreprises
n’avaient pas suffisamment d’intrants qui sont les grains de sorgho pour la production, ce qui les
obligeaient a importer les grains de sorgho. Pendant, cette catastrophe en 2016, le sorgho a failli
disparaitre en Haiti. Heureusement, un centre de recherche agricole connu sous le nom de Chibas
a su répondre en développant des lignées de sorgho résistantes a ce puceron. La majorité de ces
lignées de sorgho a été créée par un schéma de sélection récurrente qui a débuté en 2012. Dans
ce schéma de sélection, deux cycles sont effectués. Un premier cycle ou les parents sont croisés
avec une population ségrégée pour la stérilité male et ensuite les meilleures familles S1 ont été
sélectionnées. Dans un deuxieme cycle, ces meilleures familles ont été inter croisées pour créer
des familles de pleins freres. Ce schéma de sélection récurrente est en cours d’évolution vers un

schéma de sélection génomique récurrente dans le but de réduire l'intervalle entre les
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générations et d’avoir une population efficace de taille plus importante afin d’augmenter les gains

génétiques attendus.

Dans le but de caractériser la population de lignées développées par le Chibas avant le démarrage
du programme de sélection génomique, nous avons souhaité (1) de caractériser la diversité et la
structuration de cette diversité au sein de la population du Chibas par rapport a un panel
représentatif de la diversité du sorgho ; (2) de tester la présence de locus sous balayage sélectif
par rapport au panel de diversité et aux populations les plus proches des lignées du Chibas ; et
enfin (3) de valider les lignées développées jusqu’a date par le Chibas comme population
d’entrainement pour le programme de sélection génomique en évaluant la précision des
prédictions génomiques réalisées. Ce travail est réalisé pour trois caractéres au déterminisme
génétique contrasté qui sont le brix ou teneur en sucre des tiges, la hauteur des plantes et le
rendement grain. Ce travail de recherche s’inscrit dans le cadre d’un partenariat entre le Chibas et
les Universités de Quisqueya, du Kansas et de Cornell, qui vise a mettre en place un programme

de sélection génomique récurrente en Haiti.

1.2.  Objectif principal

v’ Caractériser les lignées de sorgho développées par le Chibas pour I'établissement d’un

programme de sélection génomique récurrente.
1.3. Questions de recherche
v Existe-t-il suffisamment de diversité génétique au sein des lignées de sorgho du Chibas ?
v’ Est-ce qu’il y a des locus sous sélection pour la résistance a Melanaphis sacchari ?

v Les lignées de sorgho développées par le Chibas permettent-elles d’avoir de bonnes

prédictions génomiques ?



2. REVUE DE LITTERATURE

La revue littérature se focalise sur I'importance du sorgho dans le monde, sa diversité, les
déterminismes génétiques de quelques caracteres, les criteres et les méthodes de sélection du

sorgho notamment la sélection génomique.

2.1. Importance du sorgho dans le monde

Le sorgho est la cinquiéme plus importante céréale dans le monde, qu’il s’agisse de production ou
de superficie, avec une production de 69 millions de tonnes par an cultivée sur une superficie
estimée a environ 45 millions d’hectares (FAOSTAT, 2014). Les USA, le Mexique, I'Argentine et
I’Australie sont reconnus comme étant des pays qui utilisent des hybrides de sorgho dans des
conditions favorables et dont le rendement grain a I'hectare est tres élevé (Rooney et al.,
2007). En termes de superficies, les trois grands pays producteurs sont le Soudan avec une
superficie de 7.1 Mha, I'Inde avec une superficie de 6.2 Mha et le Nigeria avec une superficie de
5.5 Mha. Par rapport au volume de production, les cinqg plus grands producteurs sont les USA avec
une production de 11 Mt, le Mexique avec une production de 8.4 Mt, le Nigeria avec une
production de 6.7 Mt, le Soudan avec une production de 6.3 Mt et I'Inde avec une production de

5.4 Mt (FAOSTAT, 2014).

Tableau 1: Les cinq céréales les plus importantes en termes de production et de superficie

Production mondiale (Mt} |Superficie mondiale (Mha)
Mais 1038 185
Riz Paddy 741 163
Blé 729 220
Orge 145 49
Sorgho 69 45

Source: FAOSTAT 2014

2.2. Génétique et génomique du sorgho (Sorghum bicolor)

Le sorgho est une espéce diploide avec 10 chromosomes (2n = 20) dont la taille du génome est
d’environ 730 méga bases. Environ 34 496 génes sont identifiés chez cette espece qui est une
espece modele en génomique fonctionnelle pour étudier les plantes fourragéres C4 (Paterson,
2009). Le sorgho est une espece monoique qui est autogame dont le taux d’allogamie est
d’environ 6 % (Doggett, 1988). Cependant, certaines variétés totalement cléistogames ont un taux

d’allogamie de 0 % et d’autres ont des taux d’allogamie de plus de 30 % (Charrier et al., 1997).



Le génome du sorgho a été reséquencé avec une couverture de 16-45 x par Mace et al., (2013) en
utilisant des marqueurs SNPs a partir de 44 lignées qui représentent le groupe génétique primaire

du sorgho.

Les résultats de I'’étude de Mace (2013) et d’autres études précédentes ont montré qu’au niveau
des régions codantes du sorgho le nombre de mutation non synonyme (112 255) est plus faible
que le nombre de mutation synonyme (112 108). Ainsi, le ratio DN/DS, étant un critére pour
détecter des traces de sélection, est sensiblement égal a 1 au niveau des régions codantes du
sorgho. Ce qui prouve que des zones au niveau du génome du sorgho sont soumises a la sélection
puisque la valeur obtenue est supérieure a 1 (McDonald and Kreitman, 1991). Sur I’'ensemble du
génome du sorgho, le nombre de SNPs est plus élevé chez les especes sauvages de sorgho (3 465

947) que chez les variétés traditionnelles (3 092 165) et les variétés améliorées (2 284 285).

2.2.1. Le déséquilibre de liaison (DL) chez le sorgho

Le déséquilibre de liaison chez le sorgho a été étudié par Wang et al., en 2013 en utilisant 13 390
marqueurs SNPs aprés avoir génotypé une collection de 242 variétés locales de sorgho de
I'ICRISAT. Cette collection contient les cing principales races de sorgho. Ainsi, les résultats de cette
étude ont montré que la valeur moyenne de déséquilibre de liaison varie de 0.04 a 0.06 pour les
dix chromosomes du sorgho. Sur le chromosome 2, on observe une augmentation du DL entre 20-
30 kb et sur le chromosome 4 une augmentation du DL entre 30-40 kb. Cependant, on observe
une augmentation de r” sur le chromosome 6 au-dela de 10 Mb (Tableau 2). Les résultats de
I’étude de Mace et al., en 2013 ont montré qu’il y a une augmentation du DL moyen chez les
variétés améliorées par rapport aux especes sauvages et aux variétés traditionnelles. De plus, ils
ont montré qu’au-dela de 19.7 kbp et 10.3 kbp, la valeur du DL diminue de moitié respectivement
pour des variétés améliorées et des variétés locales. Suite a ces résultats, pour une couverture
compléte du génome du sorgho, on estime qu’il faut au minimum 37 055 marqueurs SNPs pour
des variétés améliorées.

Tableau 2 : variation du DL (rz) a travers les 10 chromosomes du sorgho suivant la variation du nombre de
paires de base (Y.-H. Wang et al., 2013).

SBI-O1 SBI-02 SBI-03 SBI-04 SBI-05 SBI-06 SBIO7 SBI-08 SBI-09 SBI10

<1 kb 0.51 0.37 0.5 0.53 0.43 0.49 0.5 0.44 0.54 0.51
1-10kb 0.15 0.1 0.12 0.14 0.15 0.14 0.14 0.16 0.22 0.11
10-20 kb 0.1 0.1 0.07 0.1 0.08 0.1 0.11 0.05 0.1 0.1

20-30 kb 0.08 0.15 0.08 0.09 0.07 0.09 0.08 0.1 0.08 0.08
30-50 kb 0.07 0.09 0.08 0.14 0.04 0.1 0.08 0.09 0.08 0.07
50-100 kb 0.07 0.08 0.06 0.07 0.06 0.07 0.06 0.05 0.05 0.05
100 kb—1 Mb 0.04 0.04 0.03 0.04 0.03 0.05 0.04 0.03 0.04 0.03
1-10 Mb 0.03 0.03 0.03 0.03 0.02 0.03 0.03 0.03 0.03 0.03
=10 Mb 0.03 0.03 0.02 0.05 0.04 0.08 0.03 0.06 0.03 0.05
Average 0.05 0.05 0.04 0.05 0.04 0.06 0.05 0.04 0.05 0.05
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Figure 1: diminution du DL en fonction de la distance (kbp) (Mace et al., 2013).

2.2.2. Déterminisme génétique du rendement grain chez le sorgho

Le rendement grain est un caractere complexe polygénique qui est sous le controle de plusieurs
geénes. Pour illustration, le travail de Ritter et al., 2008 a identifié un grand nombre de QTLs qui
affectent le rendement grain. L’héritabilité observée dans une population sous sélection peut étre
faible et varier considérablement d’un environnement a un autre. Par exemple, Naim et al., (2012)
ont mesuré une héritabilité au sens large pour le rendement grain de 3 % pendant une premiére
année et de 8 % I'année suivante (EI Naim et al., 2012). Cette faible héritabilité du rendement
grain est expliquée par le fait que c’est un caractere complexe ayant plusieurs composantes qui
sont : le nombre de grains par panicule, le rendement grain par plante, le poids des panicules, le
poids de 1000 grains. En effet, chacune de ces composantes peut étre sous le controle de
nombreux genes mais également sous I'influence de nombreux facteurs environnementaux. Dans

I’équation du modele génétique: Phénotype = Génotype + Environnement, la variance

phénotypique dépend beaucoup plus de la variance environnementale que de la variance
génétique pour le rendement grain. Ce qui se traduit, en effet, par une faible héritabilité de ce

caractere.

2.2.3. Déterminisme génétique de la hauteur chez le sorgho
La hauteur du sorgho est influencée par 4 génes majeurs (dw1l, dw2, dw3 et dw4) qui ont un effet
brachytique sur la plante en réduisant la longueur des entre-noeuds (ICRISAT, 1995). Quinby et
Karper (1954) ont montré que des variétés de sorgho dont le génotype est récessif pour un gene
(par ex. Dw1Dw2Dw3dw4) ont une taille plus importante que celles dont le génotype est récessif
pour 2 a 3 génes (par ex. DwlDw2dw3dw4, dwldw2Dw3dw4). |l existe d’autres génes qui

agissent non seulement sur la longueur des tiges mais également sur la longueur du pédoncule, la
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longueur de la panicule et le nombre de feuilles. Le géne Dw1 est localisé sur le chromosome 9 a
57 Mbp, le gene Dw2 est localisé sur le chromosome 6 a 42 Mbp, le géne Dw3 est localisé sur le
chromosome 9. La position du gene Dw4 sur le génome du sorgho n’est pas bien définie. En effet,
il est localisé soit au niveau du chromosome 6 a 6 Mbp soit au niveau du chromosome 4 a 67 Mbp
(Hilley, 2017). Le géne Dw3 a un effet pléiotropique en agissant sur le nombre de grains par
panicule, le poids des panicules et la taille des panicules (Cassady, 1965). Cependant, le géne Dw2
semble avoir un effet sur la longueur de la panicule, le poids des graines, la surface des feuilles
(Graham et Lessman, 1966). En revanche, des effets pléiotropiques n’ont pas été détectés jusqu’a
présent pour les genes Dw1 et Dw4. D’aprés Rami et al., 1998) et Ritter et al., 2007), la hauteur

est un caractére phénotypique chez le sorgho qui est tres héritable (95 %).

Pour illustrer I'influence d’autres régions du génome c’est-a-dire des QTLs en plus des génes
majeurs décrits plus haut, on peut citer les résultats du travail de Ritter et al., 2007, qui a partir de
228 marqueurs microsatellites et AFLP, ont identifié quatre régions au niveau du génome du
sorgho qui affectent la hauteur. Ces quatre régions se trouvent sur les chromosomes : 1, 3,5 et 6.
Les régions du chromosome 5 et 6 viennent d’un parent nain et les régions du chromosome 1 et 3

viennent d’un parent élite pour le rendement grain (Ritter et al., 2007).

2.2.4. Déterminisme génétique du pourcentage de brix chez le sorgho
Le brix est un caractére trés héritable (h>= 0.84) qui est sous le contrdle de plusieurs génes (Ritter
et al., 2007). Les résultats de I'étude de Ritter et al., en 2007 ont identifiés 7 marqueurs qui ont un
impact significatif sur la teneur en brix. Parmi ces marqueurs, deux marqueurs dans le groupe de
liaison 5 au niveau du chromosome 5 qui sont localisés a 0 centimorgan et a 149.2 centimorgan et
5 marqueurs dans le groupe de liaison 6 sur le chromosome 6 qui sont localisés a 0, 7.4, 14.4, 14.9

et 15.4 centimorgan.

2.2.5. Déterminisme génétique de la résistance au puceron (Melanaphis sacchari)

Il existe trois types de résistance au puceron qui sont : I'antixenose, I'antibiose et la tolérance
(Fartek, 2011). L’antixenose est un type de résistance par lequel la plante met en place des
mécanismes qui empéchent la colonisation de linsecte. L’antibiose est un autre type de
résistance par lequel la plante secrete des substances biochimiques qui affectent de facon
négative la survie, la croissance et la reproduction de I'insecte. Le dernier type de résistance est la
tolérance ou la plante n’est pas affectée par le développement et la colonisation de I'insecte. Le
criblage de 462 lignées de sorgho a été effectué dans une étude publiée par Teetes et al., en 2017
dans le but d’identifier des lignées qui sont résistantes a Melanaphis sacchari. Parmi ces 462

lignées, 32 ont montré une forte résistance a ce puceron et les mécanismes de cette résistance
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pour ces lignées résistantes se sont révélés étre a la fois antixenose et antibiose. Les résultats de
I’étude de Wang et al., (2013) ont pu montrer a partir des marqueurs moléculaires microsatellites,
I’existence du gene dominant RMES1 au niveau du petit bras du chromosome 6 qui confére une
résistance a Melanaphis sacchari qui n’est pas le méme biotype que celui présent en Amérique du
Nord et dans la Caraibe. Dans cette étude, les descendants du croisement d’un parent sensible et
d’un parent résistant ont été utilisés pour identifier les régions du génome du sorgho conférant
cette résistance. Les descendants pour lesquels I’alléle favorable du gene RMES1 est absent sont

sensibles et ceux pour lesquels I'allele favorable est présent sont résistants.
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Figure 2: évolution des aphides sur une variété de sorgho résistante (HN16) et une variété de sorgho

sensible (BTx623) et position du géne RMSE1 sur le chromosome 6 (F. Wang et al., 2013).

2.3. Diversité génétique du sorgho dans le monde

Cing races de sorgho sont répertoriées dans le monde ; la race Bicolor, la race Kafir, la race
Caudatum, la race Durra et la race Guinea (Harlan et de Wet, 1972). A partir de ces cing races
principales, des combinaisons deux a deux permettent d’obtenir dix races intermédiaires
lesquelles ayant des caractéres empruntés a plusieurs races principales. Zera-zera est un groupe
de sorgho d’origine Ethiopienne et Soudanienne appartenant a la race Caudatum et a la race
intermédiaire Caudatum-Guinea. Ce groupe est tres utilisé en amélioration des plantes en raison
de son rendement grain élevé, de la qualité des grains, de la résistance aux maladies et a la
sécheresse (Prasada Rao et Mengesha, 1981). Toutes les lignées parentales de la population du
Chibas résistantes a Melanaphis sacchari sont de type Zera-zera. Elles avaient été croisées a la
population initiale en raison de leur niveau élevé de brix et de la qualité du jus. Un jus qui a une
couleur jaune et donne un bon sirop et un alcool savoureux (G Pressoir, communication

personnelle).

Il existe environ deux cent mille accessions de sorgho qui sont collectées par différentes
institutions dans le monde (Chantereau et al., 2013). En fait, cette grande variabilité génétique du
sorgho permet aux sélectionneurs d’exploiter cette gamme de diversité pour aboutir a de

meilleurs résultats dans leurs programmes de développement de nouveaux génotypes qui offrent
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des réponses aux contraintes environnementales. Les résultats d’'une étude de diversité génétique
du sorgho réalisée a partir de 45 marqueurs microsatellites (EST-SSR) ont montré que la race
bicolor contient le maximum d’alleles, soit 58.89 % de I'ensemble des alleles détectés chez le
sorgho, suivi de la race Caudatum (57.78 %) (Ramu et al., 2013). En revanche, L’étude réalisée par
(Deu et al., 2006) sur 210 accessions, représentant les cing races de sorgho en se basant sur des
marqueurs RFLP, a montré que c’est la race Guinea qui a le plus grand nombre d’alléles (176)
suivie de la race bicolor (175). Cette méme étude a montré que la race Caudatum a le
pourcentage de locus polymorphe le plus élevé, les races Guinea et bicolor ont le plus grand

nombre d’alléles rares et la race bicolor a I'indice de Nei le plus élevé.

Dans un programme de sélection qui a pour objectif de produire des lignées avec de hauts
rendements grains, il est intéressant de choisir des parents de la race Caudatum car cette race
posseéde des caractéristiques génétiques reconnus comme favorables a l'augmentation du

rendement grain (Mace et al., 2008).

Tableau 3: variation génétique au sein des races de sorgho (Deu et al., 2006)

(a) Variation within races.

% polymorphic Total no. No. of rare Mean no. of alleles/
Race (no. ol accessions) loci® ol alleles alleles” polymorphic loci® H\'npd
Bicolor (22) 0.92 175 11 2.38 0.37
Caudatum (43) 093 172 4 234 0.34
Durra (29) 0.91 169 6 2.30 0.33
Guinea (62) 0.80 176 11 238 0.35
Kafir (18) 0.45 110 1 1.49 0.14
Total (205) 0.99 219 31 3.00 0.40

2.4. Structuration génétique du sorgho

Les résultats de I'étude de Wang et al., 2013 ont montré qu’il existe onze sous populations de
sorgho a partir de 242 lignées de sorgho de la collection de I'ICRISAT. Des marqueurs SNPs (13
390) ont été sélectionnés pour étudier cette structuration. Cette étude a montré une bonne
structuration en fonction des cing principales races de sorgho et en fonction des pays d’origine.
Par exemple, les groupes SG5, SG7, SG8, et SG9 (Figure 3) représentent respectivement les races
Caudatum, Guinea, Kafir et Durra. Cependant, une méme race peut étre structurée en plusieurs
groupes suivant ses origines. En effet, les groupes SG9 et SG11 sont constitués par la race Durra
provenant de deux régions différentes qui sont les Durra de I’Afrique et les Durra de L'Asie. Les
résultats de cette étude ont aussi montré que la race Bicolor est la moins structurée des cing

races de sorgho.
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Figure 3 : Onze sous populations de sorgho détectées par une analyse de Structure (Y.-H. Wang et al.,
2013).

2.5. Amélioration du sorgho et les critéres de sélection

Le sorgho est amélioré en fonction du type de besoins des consommateurs. Par exemple, les
critéres de sélection pour un sorgho de type biomasse different de ceux d’un sorgho de type grain
ou sucrier. Par exemple, en Haiti, ils se portent principalement sur les sorghos de double ou triple
usage avec une sélection simultanée pour le rendement grain et le rendement sucre. A noter que
le rendement grain a un poids prépondérant dans I'index de sélection. Le sorgho est surtout
amélioré pour le rendement et la qualité des grains, la résistance aux maladies, la hauteur, la
précocité, la photo périodicité. Pour I'amélioration du sorgho, plusieurs méthodes de sélection
sont adoptées par les sélectionneurs et les agriculteurs dont les plus utilisées sont : La sélection
généalogique, la sélection récurrente, la sélection par rétrocroisement (back-cross) et la sélection
assistée par marqueur (SAM). Cependant, la sélection génomique (SG) est de plus en plus utilisée
dans les pays comme les USA, la France et le Canada car elle permet d’avoir recours au
génotypage dont le colt est moins élevé que le colt du phénotypage qui est souvent couteux a
cause de la main d’ceuvre et de l'utilisation des terres. En fait, le choix de la méthode dépend de

I’héritabilité du caractere et de I'objectif du programme de sélection.

2.5.1. La sélection généalogique

La sélection généalogique est une technique basée sur la culture des panicules-lignes. Une fois
qgue le produit du croisement des deux parents est effectué, les graines sont semées pour avoir
des hybrides F1. Ensuite, les panicules les plus intéressantes de ces F1 sont choisies et semées
séparément sur des lignes. Le processus se répete jusqu’a ce qu’on aboutisse a une homogénéité
raisonnable. Par la suite, les lignées produites vont étre comparées a des variétés déja existantes
dans le but de vérifier si elles sont supérieures (House, 1987). Certaines lignées développées par
le Chibas sont issues d’un croisement entre la meilleure lignée présente en Haiti avant
I'infestation par Melanaphis sacchari (Papések) et la lignée de type Zera-zera dénommeée Dekabés
(IS 23572) sélectionnée pour la qualité de son jus (excellent rhum), un rendement grain

convenable (2,5 tonne/ha) et un brix élevé (G Pressoir, communication personnelle).



2.5.2. Le rétrocroisement

Le rétrocroisement, backcross en anglais, permet de transférer un caractére monogénique ou
Oligo-génique intéressant d’une variété dans une autre variété dans laquelle le caractére
représente un défaut (Chantereau et al., 2013). L'un des programmes de rétrocroisement
importants pour le sorgho consiste a créer de nouvelles lignées males stériles utilisées comme
parents femelles dans les hybridations (House, 1987). Cette méthode est utilisée dans le
programme d’amélioration du Chibas pour transférer le caractére résistance a Melanaphis en
croisant la variété améliorée locale qui est sensible (parent récurrent, Papések) avec une variété

résistante (Dekabés) afin d’introgresser la résistance dominante dans la variété Papések.

2.5.3. Lasélection récurrente

La sélection récurrente permet d’avoir une augmentation de la fréquence des genes désirables au
sein d’'une méme population (Gallais, 2011). Chez les autogames comme le sorgho, le schéma
général d’un cycle comprend 2 phases, une phase de sélection et une phase d’inter-croisement
(Gallais, 1990). Généralement, la sélection se fait sur les meilleurs génotypes qui vont étre inter
croisés durant une prochaine campagne. C’'est ce schéma de sélection (Figure 4) que le Chibas a
adopté pour créer la majorité des lignées de sorgho. Depuis le démarrage du programme en 2012,
le Chibas a réalisé 2 cycles complets de sélection. La plupart des lignées résistantes a Melanaphis
(plus de 90%) développées par le Chibas sont issues de cette stratégie de sélection. Dans le
programme du Chibas nous réalisons des familles de plein frere entre les meilleures familles S1 ;
les plantes meéres (des S1) sont alors sélectionnées au sein des familles de plein frére. Les familles

S1 sélectionnées font également I'objet d’autofécondation pour développer les lignées.

x x@ x®x x ©x Ox
3102051 0;
|_'(Dx@)x x @Wx x x €x

Sélection phénotypique, autofécondation et conservation
des plantes-méres

v

Test des familles S,

]
X X
il

Sélection des meillaures familles S,

NN
Pt = M M X M
MoR M o M

Pt 3¢ M M K

Intercroisement des meilleures familles S,
ou de leurs plantes-méres

Figure 4 : Sélection récurrente sur descendance (Gallais, 2011)
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2.5.4. Lasélection assistée par marqueurs

L'utilisation des marqueurs dans les programmes d’amélioration permet d’avoir beaucoup plus de
précision dans les programmes d’amélioration variétale en retenant seulement la portion du
génome du parent non récurrent qui est intéressant. D’aprés A. Gallais (2007), la sélection
assistée par marqueur est efficace quand il existe un déséquilibre de liaison trés important entre
le marqueur et le géne d’intérét en question. Les marqueurs moléculaires peuvent étre utilisés
pour identifier les alléles favorables et la proportion du génome du parent non récurrent (Najimi
et al., 2003). L'identification de marqueurs par GWAS et leur utilisation comme prédicteur est

également envisagé dans le schéma du Chibas surtout pour les génes a effets majeurs.

2.5.5. Lasélection génomique

La sélection génomique (SG) est une forme de sélection sur marqueurs seuls utilisée en
amélioration des plantes qui vise a utiliser la variation génétique de tous les QTL, et méme ceux
qui n’ont pas pu étre détectés en raison de leur faible contribution a la variance génétique totale
(Hayes et al., 2001) ; Bernardo and Yu, 2007). A travers cette méthode de sélection, une relation
statistique est établie entre le phénotype et le génotype a partir des marqueurs du génome dans
le but de prédire le phénotype a partir des valeurs génétiques. La SG semble plus efficace que les
méthodes classiques et notamment la SAM quand la sélection porte sur les traits polygéniques
(Endelman, 2011). D’une maniére générale, la SG part d’une population d’entrainement qui est
phénotypée pour des caractéres intéressants et génotypée pour un grand nombre de marqueurs.
Puis, un modele de prédiction est congu a partir de ces individus qui sont génotypés et
phénotypés. Par la suite, ce modele de prédiction est utilisé pour estimer les valeurs propres des
individus d’une population de validation génotypée pour les mémes marqueurs. En fait, le modéle
de prédiction est établi dans le but de capturer la totalité de la variance génétique additive afin
d’estimer la valeur propre des individus en sommant les effets de tous les marqueurs. Au final, les

meilleurs individus sont choisis sur la base des valeurs propres estimées (Figure 5).
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Figure 5 : diagramme de la sélection génomique (Heffner et al., 2009).

Cette méthode est en cours d’'implémentation au Chibas. L'idée est de réduire le nombre de

génération par cycle de 3 (voir figure 4) a 1.

2.6.  Progres génétique et sélection génomique

L'équation du progrés génétique s’écrit de la maniére suivante (Falconer, 1989) : Progrés
génétique = intensité de sélection*précision de la sélection*variabilité génétique/intervalle de
génération. Les quatre parametres de cette équation font varier le progrés génétique. En effet, la
SG pourrait augmenter l'intensité de sélection en permettant d’évaluer beaucoup plus d’individus
que si on voulait évaluer ces individus au champ. Le niveau de précision est potentiellement plus
élevé avec la SG quand les valeurs de prédiction génomiques sont élevées. De plus, la SG permet
d’avoir une diminution de I'intervalle de génération car les évaluations ne se réalisent pas a partir
des descendants. La sélection génomique récurrente peut donc permettre de réduire chaque
cycle a une seule génération. Si on arrive a maintenir une bonne précision avec le phénotypage
alors on peut espérer considérablement augmenter les gains avec une intensité de sélection

élevée et une réduction de I'intervalle entre les générations.

2.7. Diversité génétique et sélection génomique

La sélection génomique est susceptible d’entrainer une perte de la diversité génétique par la
fixation rapide des locus a gros effet et par 'apparentement entre les individus de la population
d’entrainement (De Beukelaer et al.,, 2017). La consanguinité provoque une réduction de
I’hétérozygotie au sein des populations et impacte négativement la fitness (Clark et al., 2013). En
revanche, il n’est pas possible de faire la sélection génomique en utilisant des individus non
apparentés entre la population d’entrainement et la population de validation. En sélectionnant
des individus sur la base de leurs valeurs propres, la proportion de sélectionner des individus qui
sont trés proches génétiquement augmente, ce qui pourrait étre amené a une réduction de la
diversité génétique. Il est recommandé ainsi de choisir au plus un individu par famille de telle
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sorte qu’une telle situation soit évitée (Clark et al., 2013). Une autre solution consiste a veiller a
ne pas faire chuter le niveau d’hétérozygotie (diversité) au sein de la population d’une génération

a l'autre (De Beukelaer et al., 2017).

2.8. Les limites de la sélection génomique

La performance du modele de prédiction, I’héritabilité du caractere, I'apparentement entre les
individus, la densité de marquage, la composition de la population de référence et I'interaction
G*E sont les principaux facteurs qui affectent la précision de la prédiction en sélection génomique
(Burguenfio et al., 2012; Crossa et al., 2010). Cette précision se définit comme étant la corrélation
entre les valeurs propres estimées obtenues a partir des effets additifs et le phénotype observé

(BLUE) (Ly et al., 2013).

2.8.1. Héritabilité du phénotype

L’héritabilité d’un caractere est la proportion de la variance qui est expliquée par la variance
génotypique. Ainsi, un caractére est considéré comme étant tres héritable quand il y a une grande
proportion de la variance qui est expliquée par la variation génotypique. On distingue deux types
d’héritabilité qui sont I’héritabilité au sens large et I'héritabilité au sens strict. L’héritabilité au
sens strict ne tient compte que des effets additifs. D’'une maniére générale, plus un caractére est
héritable plus la précision du modéle de prédiction est élevée. Ainsi, une étude réalisée par Hayes
et al., (2009) a montré que la précision de la prédiction est de 0.6 et 0.8 pour deux caractéres
ayant des héritabilités de 0.2 et 0.7 respectivement. Néanmoins, les résultats de I'étude de Kumar
et al., (2012) sur la pomme ont trouvé des niveaux de précision de 0.68 et de 0.89 respectivement
pour les caractéres de I’astringence ayant une héritabilité au sens strict de 0.26 et de la teneur en

matieres solubles ayant une héritabilité au sens strict de 0.19.

2.8.2. Composition de la population de référence

La prédiction génomique n’est pas possible s’il n’y a aucun lien d’apparentement entre les
individus de la population d’entrainement et ceux de la population de validation. Ainsi, Beaulieu
et al.,, (2014) ont montré que la précision des valeurs propres estimées est deux fois moins grande
pour des individus non apparentés que pour des individus qui sont des demi-fréeres. Cependant,
quand il y a trop d’individus trés apparentés dans la population d’entrainement cela entraine une
surestimation du niveau de prédiction. Une telle situation doit étre évitée en évaluant la
population d’entrainement de telle sorte qu’on ait pas beaucoup d’individus trop apparentés dans

la population d’entrainement (Ly et al., 2013).
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2.8.3. Densité de marquage

La densité de marquage est un parametre trés important a prendre en compte en sélection
génomique. Plusieurs études ont montré que la densité de marquage et la précision du modele de
prédiction sont corrélées positivement (Calus et al., 2008; Calus et Veerkamp, 2007; Solberg et al.,
2008). Cependant, il existe un plateau quand on fait augmenter la densité de marquage (Solberg
et al., 2008). Il est a préciser que plus I'apparentement est faible entre les individus, moindre est
le déséquilibre de liaison entre les marqueurs et les QTL et plus la densité de marquage doit étre

importante pour ne pas louper des marqueurs associés aux QTL.

2.8.4. Interaction Génotype x Environnement (G*E)

L'interaction G*E est un parametre a prendre en compte dans les modeéles de prédiction, surtout
pour les caracteres faiblement héritables. En fait, un modéle de prédiction qui a été congu a partir
des individus d’une population d’entrainement au cours d’'une année « t » doit pouvoir prédire
des individus d’une population de validation au cours d’une année « t + 1 ». La présence de cette
interaction affecte négativement la capacité prédictive du modele de prédiction quand il n’y pas
une évaluation des environnements dans lesquels les génotypes seront évolués (Ly et al., 2013).
Pour bien maitriser I'interaction G*E dans un modele de prédiction, les individus de la population
d’entrainement et ceux de la population de validation doivent représenter des environnements

différents.

2.8.5. Performance du modeéle de prédiction en sélection génomique

Le choix du modele de prédiction, considéré comme étant I'une des principales limites de la
sélection génomique, doit se faire de fagon trés rationnelle pour avoir un niveau de précision
élevé. La précision des modeles de prédiction dépend des hypothéses et des effets des
marqueurs. Par exemple, le modéle RR-BLUP suppose que tous les marqueurs aient une méme
variance avec des effets aléatoires qui sont faibles et non nuls (Hayes et al., 2001; Heffner et al.,
2011). Ce modele marche mieux pour le modele infinitésimal, c’est-a-dire quand le caractere est
sous le controle de plusieurs genes et que chacun de ces genes a un effet trés minime dans la
variation du caractere. Certains auteurs ont montré que le modele RR-BLUP est I'équivalent du
modele de prédiction GBLUP qui est congu a partir des relations d’apparentement entre les
individus (Habier et al., 2008; VanRaden, 2008). A I'instar du modéle RRBLUP, le modéle GBLUP ne

prend pas en compte les effets de SNP de grandes tailles (Robert-Granié et al., 2011).

Plusieurs types d’approches bayésiennes sont utilisés en sélection génomique a savoir Bayes A,
Bayes B, Bayes C et BRR (Bayesians Ridge Regression). Ces méthodes bayésiennes ont été

proposées par Meuwissen et al., en 2001. Cependant, les effets des marqueurs sont vus
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différemment suivant la méthode bayésienne utilisée. Ainsi, la méthode « Bayes A » suppose que
les effets des SNP suivent une distribution normale avec une variance spécifique qui est différente
d’un SNP a l'autre. La méthode « Bayes B » suppose que la majorité des SNP ont une variance
génétique nulle et que peu de SNP ont une variance génétique non nulle. Cette méthode semble
étre efficace pour des caractéres qui sont sous le contréle d’'un nombre limité de QTL. La méthode
BRR est la version bayésienne de RRBLUP qui utilise des informations sur les variances des effets
des marqueurs et des effets des résiduels. La méthode « Bayes C » suit les mémes principes que
ceux de la méthode BRR mais avec la possibilité d’avoir des marqueurs avec des effets nuls (de los

Campos et al., 2013).

Les méthodes GBLUP et « Bayes B » ont été comparées pour voir laquelle est meilleure suivant
gue le caractere est héritable ou pas et qui est sous le contréle d’un grand nombre de QTI ou pas.
Ainsi, la méthode « Bayes B » donne de meilleures précisions pour des caractéres gouvernés par
peu de QTL et qui sont héritables. En revanche, la méthode GBLUP est meilleure pour des

caractéres sous le controle d’un grand nombre de QTI et qui sont héritables (Daetwyler et al.,

2010).
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Figure 6: différence entre les modeles Bayes B et GBLUP pour différents niveaux d’héritabilité et pour une
variation du nombre de QTL (Daetwyler et al., 2010).

2.9. BLUP génomique

C’est une méthode qui utilise les relations génomiques entre des individus dans le but d’estimer
leurs valeurs propres. Pour ce faire, une matrice G de relation génomique est constituée a partir
des informations moléculaires (MRG). Cette matrice de parenté génomique permet de mesurer la

proportion d’alleles qui est partagée entre les individus et elle s’obtient a partir de la formule

suivante : G:ZZ'/ZZpiqi. Dans cette équation, p est la fréquence de I'allele de référence, q la
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fréquence de I'allele alternatif et Z la matrice d’incidence qui relie les observations aux effets des

marqueurs. La prédiction du phénotype en fonction du génotype se fait a partir de cette matrice.

Autrefois, c’était la méthode BLUP sur pedigree (ABLUP) qui était trés utilisée pour la prédiction
dans les programmes d’amélioration des animaux. Une matrice A constituée des informations de
pedigree est utilisée pour la prédiction. La méthode de BLUP sur pedigree, est une méthode qui
était introduite par Henderson, en 1973) dans la prédiction des valeurs propres chez les animaux.
La matrice A utilisée dans le BLUP sur pedigree capture moins d’informations génétiques que la
matrice G. Par exemple, les individus 1 et 4 dans la Figure 7 n’ont aucun lien d’apparentement
d’apres la matrice A. Tandis qu’avec la matrice G, ils ont un niveau d’apparentement de 0.02. Les
individus 2 et 5 ont un coefficient d’apparentement de 0.25 dans la matrice A. Tandis qu’ils ont un
coefficient de 0.20 avec la matrice G. On voit que la matrice A sous-estime et surestime les
coefficients d’apparentement. Les marqueurs moléculaires permettent d’avoir beaucoup plus de

précision dans le calcul de I'apparentement entre les individus.

1 05 05 0 05

05 1 025 0 025

A=105 025 1 0 025
0 0 0 1 0

05 025 025 0 1

1.0 050 050 002 0.50

050 1.0 0.20 0.015 0.20
G=|05 020 1.0 0.025 0.30
0.02 0015 0025 1.0 0.20

05 020 030 002 1.0

Figure 7: Présentation de la matrice A et de la matrice G (Clark et van der Werf, 2013).

Le BLUP sur pedigree ne marche pas en amélioration des plantes a cause des probléemes de
consanguinité chez les plantes. A travers plusieurs générations d’autofécondation les valeurs
attendues d’apparentement en espérance peuvent diverger grandement des valeurs réelles.
Cependant, Les résultats des travaux de Yu et Pressoir (2006) ont montré que des marqueurs
moléculaires (IBS) pouvaient étre utilisés dans la génétique d’association pour controler I'effet du
partage de QTL a d’autres locus que celui testé. Les études de Bernado et Yu (2007) ont montré

gue les marqueurs moléculaires pouvaient étre utilisés en sélection génomique.

Cependant, l'une des limites du GBLUP est qu’il ne prend pas en compte les effets de SNP de
grandes tailles (Robert-Granié et al.,, 2011). Ce modeéle marche mieux pour des caractéres
guantitatifs sous le contréle de plusieurs genes et que chacun de ces genes a un effet trées minime

dans la variation du caractere.
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2.10. Objectifs spécifiques de ce travail de recherche

v' Etudier la structuration et la diversité génétique au sein des lignées de sorgho

développées par le Chibas.
v Détecter des traces de sélection au sein des lignées de sorgho développées par le Chibas.

v Evaluer la qualité de la population d’entrainement pour la prédiction génomique.
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3. MATERIELS ET METHODES

3.1. Matériel biologique (espéce Sorghum bicolor)

Dans cette étude, le jeu de données est constitué de 1283 génotypes de sorgho dont 296 lignées
qui sont développées par le Chibas et 967 génotypes qui représentent la diversité mondiale du
panel de diversité. Dans ce panel sont incluses les cing principales races de sorgho, les dix races

intermédiaires et les quatre races de sorgho sauvage (Tableau 11).

3.2.  Origine des lignées de sorgho du Chibas

Les 296 lignées de sorgho développées par le Chibas sont issues essentiellement d’'un programme
de sélection récurrente mais également d’un croisement entre les variétés Papések x Dekabes (IS
23572) et d’un programme de rétrocroisement pour introgresser la résistance a Melanaphis dans
la variété Papesek. Le schéma de sélection récurrente ressemble a celui décrit par A. Gallais en
2011 (Figure 4). La population initiale a été constituée en croisant une population F2 (BC1 BF 95
11/110) fournie par Gilles TROUCHE, un sélectionneur du CIRAD, et croisée avec une lignée ICSV
25280 de I'ICRISAT. Le produit de ce croisement ségrégeait pour la stérilité male est autofécondé
et par la suite la génération F2 est croisée avec plusieurs parents (NTJ2, Papések, ICSV 25275, IS
23562 et 1S23572). Puis, la deuxiéme génération de ces croisements est croisée avec des variétés
de sorgho sucré avec un jus de bonne qualité (OO-SB-F5DT-427, BF 95-11/195, VARIETE-
INCONNUE-1, WILEY, IS 23562, IS 23572, IS 23538, IS 23563). Cette population a fait I'objet de
deux cycles de sélection récurrente; une partie des lignées sélectionnées est issue par
autofécondation des familles S1 sélectionnées du cycle 1 et l'autre partie des familles S1

sélectionnées du cycle 2.
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Tableau 4: variétés exotiques résistantes a Melanaphis faisant partie de la collection du Chibas

Variétés exotiques/parents Chibas

1 WILEY

2 SANTO 275

3 PCR-2=23C-1-M-1

4 1529911

] IS 23574-C5/09-10

& 1523 572

7 IS 23 563

8 1523 538

9 1523 519
10 WVARIETE INCONMNUE 1
11 CIR-2/7-3G-N.M [A27)
12 CIR-2/7-3G-16-M.M{A03)
13 CIR1/0G2-4G-1G-M-M
14 BF 95-11/195
15| BCI{CIR-2/7-3G-1G-MX1537007)-P12-1-4-(A33)
16 00-5B-F5DT427

3.3. Dispositif expérimental

Un dispositif simple randomisé (un seul bloc, pas de répétition) est utilisé dans le cadre de cette
expérience pour pouvoir phénotyper les 222 lignées de la population de référence pour la
prédiction génomique (Figure 18). Ce dispositif est localisé en Haiti dans la commune de
I’Arcahaie plus précisément a Cabaret. Ce dispositif a pour coordonnées géographiques :
18°43.466° de latitude et 072°25.064° de longitude. Il s’agissait de reproduire les semences de
toutes les lignées du Chibas pour pouvoir réaliser les essais multi locaux. Les semis de ces essais
multi locaux ayant plusieurs répétitions sont déja réalisés. Chacune des parcelles variétales a une
largeur de 3.5 metres et une longueur de 2.8 métres (4 rangées). En longueur, elles ne se sont pas

séparées. Cependant, elles se sont séparées de 1 metre en largeur (Figure 18).

3.4. Itinéraires techniques adoptés

Le semis des 222 lignées pour le phénotypage a été réalisé le 25 Mars 2017 sur une parcelle
expérimentale dont le précédent cultural est le sorgho. Le sorgho est semé avec une distance de
25 centimetres entre les poquets d’'une méme rangée et 70 centimétres entre les poquets de
deux rangées différentes (57744 plantes/ha). 15 jours aprés la germination, on a fait un
dégarnissage pour laisser une seule plantule par poquet. Aucune fertilisation n’a eu lieu avant et
pendant I'expérience. Les lignées de sorgho du Chibas ont été évaluées en saison pluvieuse.
Cependant, s’il ne pleuvait pas pendant plus de huit jours on procédait a un arrosage pour éviter

tout probleme de stress hydrique.
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3.5. Extraction d’ADN

Les 296 lignées de sorgho du Chibas et les 18 parents ont été génotypés. Pour ce faire, les
échantillons de feuilles, prélevés sur les 5 premiéres plantules au sein de chaque parcelle
variétale, sont collectés dans des plaques de 96 puits. Ensuite, une solution de lyse a été ajoutée
aux échantillons préalablement lyophilisés pendant 2 jours. Cette solution de lyse, utilisée pour la
libération de I’ADN, est obtenue a partir de RNase A, Buffer AP1 et Reagent DX. L'ADN obtenu a

été expédié a I'Université du Kansas pour génotypage.

3.6. Technique de séquencage

La technique de génotypage par séquencage (GBS) est utilisée pour caractériser la variation

génomique au sein des individus. La technologie Illlumina Nextseq500 avec un multiplexage

d’échantillons 384X et I'enzyme de restriction ApeKl de |'Université Kansas est utilisée pour le

génotypage des populations. Le génotypage et le traitement des données GBS ont été effectués a
I’'Université du Kansas aux Etats-Unis. Les contraintes imposées pour le traitement ont porté sur :
la profondeur du séquencage (nombre de reads doit étre supérieur a 2), les données manquantes

et les fréquences alléliques.

3.7. Méthode 1: Structuration et diversité génétique chez les populations de

sorgho

Les méthodes d’analyse factorielle des correspondances et de Structure sont utilisées pour la

structuration et le package hierFstat est utilisé pour le calcul des statistiques de base.

3.7.1. Analyse Factorielle des Correspondances

L’analyse factorielle des correspondances (AFC) est une méthode statistique qui a été créée par
Benzécri en 1982. C’'est une méthode qui est basée sur l'inertie et qui permet d’étudier
I’association entre deux variables qualitatives a partir d’'un tableau de contingence. Le but de I’AFC
consiste a représenter un maximum de l'inertie totale sur le premier axe factoriel, un maximum
de l'inertie résiduelle sur le second axe, et ainsi de suite jusqu'a la derniere dimension. La somme
des inerties est égale a la statistique du khi? divisée par la fréquence totale qui est la somme des
cellules du tableau de contingence. Le khi® permet de déterminer, sur la base de la statistique du
khi?, si I'on doit rejeter I'hypothése nulle selon laquelle les lignes et les colonnes du tableau sont

indépendantes.
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3.7.2. Logiciel Structure de Pritchard

Ce logiciel a été inventé par Pritchard et al., en 2000). Ce modeéle permet de déterminer la
structuration des individus a partir des données moléculaires obtenues pour plusieurs locus. Un
nombre de populations ancestrales est identifié et les individus appartenant a une méme
population ancestrale se sont caractérisés a partir de leurs fréquences alléliques pour chaque
locus. Cette méthode permet d’identifier des individus admixtes et des migrants au sein d’une

population.

3.7.3. Calcul des statistiques de base

Les lignées du Chibas seront comparées avec le groupe le plus proche génétiquement en se
basant sur des calculs statistiques comme : indice de fixation, hétérozygotie observée, Indice de

Nei et Fst entre les groupes. Pour ces calculs, le package HierFstat du logiciel R est utilisé.

3.7.3.1. Hétérozygotie observée (Ho)

Le taux d’hétérozygotie observée est la moyenne des fréquences des hétérozygotes observées sur
I’ensemble des locus. Il est calculé a partir de la formule suivante : Ho= 1-3_k 3_i Pkii/np ou k est

I’échantillon, P est la proportion d’homozygotes et np le nombre d’échantillons.

3.7.3.2. Indice de diversité génétique de Nei (Hs)

L'indice de diversité génétique de Nei est un parameétre qui permet de mesurer le niveau de
diversité génétique d’'une population. Il est calculé a partir des fréquences alléliques et du niveau
d’hétérozygotie observée au niveau des locus. Cet indice est calculé a partir de la formule

suivante : Hs= (n/n-1)*(1-3 pi>-Ho/2n) (Nei and Chesser, 1983).

3.7.3.3. Indice de fixation (Fs)

Le Fs est un parameétre qui permet de mesurer la différenciation des individus au sein d’une
population donnée. Autrefois, ce paramétre est appelé coefficient de consanguinité. Il est calculé
a partir de I’'hétérozygotie observée (Ho) et de I'hétérozygotie attendue (Hs). Il est obtenu a partir

de la formule suivante : Fi,=1-(Ho/Hs).

3.7.3.4. Différenciation entre les groupes (Fst)
Le F est un indice de diversité génétique proposé par Wright (Wright, 1949) qui représente la
différenciation des populations par rapport a la population globale pour des sites bi alléliques. Il
est obtenu a partir de la formule suivante : F; = (Ht-Hs)/Ht ol Ht est I'hétérozygotie attendue

dans la population globale et Hs I’'hétérozygotie moyenne attendue a I'intérieur des populations.
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3.8. Méthode 2 : Détection de la signature de la sélection

La méthode d’outFlank et la méthode de Fy outliers se sont combinées pour la détection des
traces de sélection. OutFlank est une nouvelle méthode développée par Michael C. Whitlock et
Katie E. Lotterhos en 2015 pour détecter des locus qui sont sous sélection. Cette méthode
recommande de supprimer tous les locus ayant des taux d’hétérozygotie inferieurs a 5 % avant de
poursuivre avec le calcul de différenciation génétique pour chaque locus. Ensuite, un F; moyen
est calculé de telle sorte qu’on puisse prédire la distribution des F.. Les locus avec de fortes
valeurs de F sont ceux responsables d’une adaptation locale (sélection diversifiante) et ceux avec
des valeurs de Fy faibles sont ceux affectés par une sélection balancée (Whitlock and Lotterhos,
2015). Avec cette méthode, dans un premier temps, les lignées du Chibas et du panel de diversité
du sorgho sont fixées de telle sorte qu’on ait deux populations ancestrales. Et, dans un second
temps, les lignées du Chibas et les lignées du groupe Caudatum de I’Afrique de I'Est sont fixées
pour avoir aussi deux populations ancestrales c’est-a-dire K est égal a 2. Ensuite, les Fi sont
calculés a partir de ces deux ensembles. Et par la suite, ces Fy sont utilisés par la méthode F;
outliers pour détecter les locus qui sont sous sélection. L'approche Fg outliers est basée sur la
différenciation entre populations. Cette approche permet de mesurer la quantité de variabilité
génétique qui est expliquée par la différenciation entre populations. Elle permet d’identifier des
locus qui montrent une différenciation de fréquences alléliques entre des groupes
significativement différents par rapport a la différenciation moyenne sur le génome. L’approche
F.; outliers utilise des valeurs de F,; qui sont établies sur les fréquences alléliques des groupes
ancestraux. Ensuite, on fait appel a une statistique, le z-score, qui mesure la distance de chaque
valeur observée de la moyenne en unité de déviation standard. Le z-score permet de savoir si la
différenciation pour un SNP est significativement plus grande que I'attendue. Les valeurs de z-
score sont obtenues a partir des valeurs de Fy. En fait, pour chaque valeur de Fg, une p-value est
calculée. Normalement, les valeurs de ces p-values doivent avoir une distribution uniforme avec
un pic a proximité de zéro. Le critére de False Discovery Rate (FDR) est estimé pour chaque p-

value pour sélectionner les locus les plus significatifs (Martins et al., 2016).

3.9. Méthode 3 : Protocole d’utilisation des modeéles de prédiction

Le modele de prédiction GBLUP est utilisé pour la prédiction génomique. La fonction kin.blup
implémentée dans le logiciel R est utilisée. La fonction kin.blup utilise une matrice
d’apparentement entre les individus pour pouvoir prédire les traits phénotypiques. Cette matrice
d’apparentement a été obtenue via le logiciel TASSEL. Une analyse discriminante en composantes

principales est faite pour regrouper les lignées qui sont trés apparentées.
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3.9.1. Population de référence

Deux stratégies d’échantillonnage sont utilisées pour la prédication génomique. Pour la premiére
stratégie d’échantillonnage, 'objectif est de ne pas avoir des lignées qui sont trés apparentées
dans la population de validation c’est-a-dire I’élimination des groupes de lignées sceurs trés
fortement apparentées. Ainsi, les phénotypes des lignées appartenant a un méme groupe (groupe
obtenu via DAPC) sont supprimés quand on prédit leurs phénotypes et ces phénotypes sont
remplacés par leurs valeurs observées quand on prédit les lignées d’autres groupes. Par ce
procédé, la population de validation est constituée des individus qui ne sont pas utilisés pour
concevoir le modele de prédiction car les phénotypes de ces individus ne sont pas utilisés dans la
population d’entrainement. Dans la deuxieme stratégie d’échantillonnage, la population de
référence est subdivisée en une population d’entrainement et une population de validation pour
la prédiction génomique. Ainsi, la population d’entrainement représente 75 % et la population de
validation représente 25 % de la population de référence. Pour ce faire, un tirage aléatoire est
réalisé pour constituer la population d’entrainement. Et le reste des individus fait partie de la

population de validation.

3.9.2. Analyse discriminante en composantes principales

L'analyse discriminante en composantes principales (DAPC) est une nouvelle méthode
multivariée, permettant d’extraire des informations a partir des données moléculaires. Elle a été
développée par Jombart et al.,, en 2010 dans le but de regrouper des individus qui sont tres
apparentés. Cette méthode est une combinaison des méthodes de I'analyse en composantes
principales (PCA) et de I'analyse discriminante (DA). PCA vise a résumer la variabilité globale chez
les individus, c’est-a-dire la divergence entre les groupes qui se traduit par la structuration et la
variation au sein d’'un méme groupe qui se traduit par la variabilité génétique intra population. En
effet, PCA aboutit a un graphique qui montre une mauvaise représentation des informations
(Jombart et al., 2010). Ces auteurs ont développé DAPC qui est une approche qui maximise la

variation inter groupe et minimise la variation intra groupe.

Cette approche a été implémentée sur le logiciel R pour étre utilisée plus facilement. Les fonctions
find.clusters et dapc du logiciel R sont utilisées pour déterminer le nombre de groupes. La
fonction « find.clusters » du logiciel permet d’identifier le nombre de groupes en utilisant
I'algorithme « k-means ». Cet algorithme utilise les regroupements d’une analyse en composante
principale qui est fait préalablement pour distinguer les groupes. La fonction « dapc » donne le

coefficient d’appartenance des individus a chacun des groupes.
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3.9.3. Matrice d’apparentement

La matrice d’apparentement est calculée pour les 222 lignées de sorgho qui sont phénotypées
pour les caracteres hauteur, degré brix et rendement grain. Cette matrice prend en compte
I"apparentement entre les individus mais également la structuration qui existe au sein de ces

individus (Endelman and Jannink, 2012).

3.9.4. Modele de prédiction

Pour la prédiction, un tirage avec remise est réalisé, a partir d’'un processus itératif, en excluant a
chaque fois le phénotype d’un groupe d’individus qui sont tres apparentés. Un tel processus
permet de prédire un groupe d’individus trés apparentés sans tenir compte des phénotypes. Les
individus ont deux valeurs de GEBV, une valeur de GEBV pour la population d’entrainement et une
valeur de GEBV pour la population de validation. Pour calculer la précision du modéle de

prédiction, seules les valeurs de GEBV pour la population de validation sont utilisées.

3.9.5. Densité de marquage

Pour I'ensemble des 1283 individus, on a utilisé 1660 marqueurs SNPs qui ont déja été identifiés
au niveau du génome du sorgho par le laboratoire Geoffrey Morris a I'Université du Kansas. On a
utilisé que 1660 marqueurs et non pas un nombre plus élevé pour éviter de ne pas avoir trop de

retard pour la soumission du travail.

3.10. Parameétres phénotypiques évalués

Le phénotypage des lignées du Chibas est réalisé sur les caractéres suivants: le taux de
germination, la vigueur et 'homogénéité a la levée, la date d’épiaison, la date de maturité, le
degré brix, le volume jus, le rendement grain, la hauteur, la résistance a la verse et la
présence/quantité de pucerons au sein des unités expérimentales. La maniére de procéder pour
le phénotypage est résumée dans un tableau en annexe (Tableau 10). La hauteur, le degré brix et
le rendement grain sont trois caractéres contrastés qui ont été choisis pour la prédiction
génomique. La hauteur est un caractére polygénique héritable influencé par quelques génes
majeurs, le brix un caractére polygénique fortement héritable et le rendement grain est un

caractére polygénique faiblement héritable.

3.10.1. Détermination du rendement grain

Avant de récolter les panicules pour chaque parcelle variétale, on tenait a ce que 80% des
panicules aient été a maturité. Une fois mature, on a récolté les panicules sur I'ensemble des
qguatre rangées de chaque parcelle variétale. Ensuite, on a contrélé le nombre de panicules
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récoltées puis on a mesuré le poids des panicules récoltées pour chaque parcelle variétale. Le

poids des grains représente environ 85% du poids des panicules.

3.10.2. Détermination du degré brix

Un refractometre est utilisé pour déterminer le degré brix du jus extrait de la canne du sorgho
préalablement pressée. Pour étre plus précis dans la mesure, on I'a prise trois fois avant de faire

la notation.

3.10.3. Evaluation de la hauteur des lignées

La hauteur de chacune des lignées est évaluée en choisissant aléatoirement 15 plantes par
parcelle variétale. Cette hauteur est mesurée a partir du collet jusqu’a la base du pédoncule en

utilisant un PVC gradué.
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4. RESULTATS

Dans cette partie sont présentés les différents résultats de ce travail de recherche.

4.1.

Caractérisation des lignées de sorgho développées par le Chibas

Pour la caractérisation des lignées développées par le Chibas, une structuration de la diversité

génétique de I'ensemble des lignées de sorgho du Chibas et de celles du panel de diversité du

sorgho a été réalisée. Pour ce faire, une analyse factorielle des correspondances et une analyse de

structuration (logiciel Structure de Pritchard) ont été réalisées a partir des données de

génotypage de ces lignées.

4.1.1. Analyse Factorielle des Correspondances

Dans le graphique obtenu par I'AFC, les lignées développées par le Chibas (en rose) sont plus

proches du groupe Caudatum de I’Afrique de I'Est (en bleu) que les autres groupes de sorgho. On

remarque, aussi, qu’il y a une structuration au sein des lignées du Chibas. Ce graphique donne un

apercu sur la diversité génétique au sein des différents groupes. Il parait que les lignées de sorgho

développées par le Chibas sont moins diversifiées que le groupe Caudatum de I’Afrique de I'Est.
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Figure 8 : Structuration des différents groupes de sorgho via I’Analyse Factorielle des Correspondances

Bicolor AE : Bicolor de I’Afrique de I'Est. Caudatum EA : Caudatum de I’Afrique de I'Est. Guinea AAA : Guinea de I'Asie et

de I'Afrique Australe. Guinea AO : Guinea de I'Afrique de I'Ouest. Wild-type : sorgho sauvage. Chibas :

sorgho développées par le Chibas.

les lignées de
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4.1.2. Structuration avec le logiciel Structure de Pritchard

Les 1283 génotypes de sorgho utilisés dans cette étude sont structurés en onze groupes (Figure
9). L'analyse de structure montre que les lignées du Chibas se divisent 3 groupes qui sont les
groupes : 1, 5 et 7. Parmi ces trois groupes identifiés, le groupe 1 est un groupe mixte qui contient
certaines lignées du Chibas et certaines lignées du groupe Caudatum de I'Afrique de I'Est
notamment des lignées de type Zera-zera. Et, les groupes 5 et 7 ne contiennent que des lignées
développées par le Chibas. On a observé des introgressions du groupe 11 dans le groupe 7 qui est
constitué par des lignées caractérisées par des panicules tres laches a linstar des sorghos
sauvages (verticilliflorum-aethiopicum). Néanmoins, certaines variétés de ce groupe 7 font partie

des lignées avec les rendements grains les plus élevés avec leurs panicules laches.

Hormis la race bicolor, les principales races de sorgho sont bien structurées. Les résultats de cette
analyse montrent que la structuration est non seulement en fonction des races mais aussi elle est

fonction des origines.
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Figure 9 : Résultats de I'analyse structure de Pritchard (lenght of burning égal a 5000 et nombre de
répétitions égal a 5000).

(A) nombre de populations ancestrales choisi en fonction de Ln P(D). La fleche sur ce graphique indique que la valeur de
K choisi est 11. (B) Les groupes : 1, 5 et 7 sont constitués par les lignées de sorgho développées par le Chibas. Les Durra
de I'Afrique de I'Est forment le groupe 2. Les Guinea de I’Afrique de I'Ouest forment le groupe 3. Les Guinea de I'Asie et
de I'Afrique australe forment le groupe 4. Le groupe 6 est constitué des Guinea et certains sorghos sauvages. Les races
Kafir de I’Afrique Australe et Caudatum forment respectivement les groupes 8 et 9. La race intermediaire Bicolor-
Caudatum forme le groupe 10. Et le groupe 11 est constitué des sorghos sauvages (verticilliflorum-aethiopicum).
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4.2. Paramétres de diversité génétique

L'indice de fixation (F;), I'hétérozygotie attendue, I’'hétérozygotie observée, la richesse allélique et
le Fy; entre paires de population sont les principaux parametres de diversité qui sont calculés pour
comparer les lignées du Chibas des variétés du groupe Caudatum de I’Afrique de I'Est et des
génotypes du panel de diversité mondiale du sorgho. En se basant sur I’hétérozygotie attendue,
les lignées du Chibas sont les moins diversifiées des trois groupes avec 21 % diversité de moins
que le groupe Caudatum de I'Afrique de I'Est et 56 % diversité de moins que le panel de diversité
mondiale du sorgho. Toutefois, la diversité de la population du Chibas est comparable, voir plus
élevée, a celle observée dans certaines races de sorgho. Les taux moyens d’alleles pour les lignées
de sorgho du Chibas, le groupe Caudatum de I’Afrique de I'Est et le panel de diversité sont
respectivement de 1.35, 1.62 et 1.94. L'indice de fixation est moins élevé dans les lignées du
Chibas que les groupes Caudatum de I'Afrique de I'Est et le panel de diversité. Dans le Tableau 6,
ayant les F; par paires pour les trois groupes, le F.; le moins élevé (0.15) est obtenu pour les paires
de lignées du Chibas et le groupe Caudatum de I’Afrique de I’Est.

Tableau 5: Mesures de diversité pour les lignées du Chibas, du groupe CAE et du panel de diversité
mondiale du sorgho

Lignées Chibas 0.8 0.11 0.022 1.35
Caudatum AE 0.87 0.14 0.018 1.62
PD 0.88 0.25 0.03 1.94

Tableau 6 : Valeurs de F; par paires obtenues entre les trois groupes

Lignées Chibas |Caudaum AE |Panel diversité sans
Caudatum AE
Lignées Chibas 0.1527 0.269
Caudaum AE 0.1527 0.1544
Panel diversité
0.269 0.1544
sans Caudatum AE

4.3. Détection des traces de sélection

Des traces de sélection sont identifiées entre les lignées du Chibas et le groupe Caudatum de
I’Afrique de I'Est et entre les lignées du Chibas et le Panel de diversité du sorgho (Figure 10). Pour
un seuil de 0.01, seuil de probabilité de faux positif, neuf locus sont identifié&s comme étant sous
sélection entre les lignées du Chibas et le groupe Caudatum de I’Afrique de I'Est et 28 locus entre
les lignées du Chibas et les génotypes du panel de diversité. Parmi ces locus, deux se trouvent sur
le chromosome 6, chromosome sur lequel est localisé le gene RMES1 conférant une résistance a

Melanaphis sacchari. Le locus « S6_1202180 » est proche d’une région du génome du sorgho qui a
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été identifiée comme étant une zone qui confére la résistance a Melanaphis sacchari d’apres
I’étude de Wang et al., 2013. Les locus « S6_1202180 » et « S10_58437817 » sont détectés pour
étre a la fois sous sélection entre les lignées du Chibas / CAE et entre lignées du Chibas / panel de

diversité.

Tableau 7 : Locus sous sélection entre lignées du Chibas/CAE et lignées du Chibas/panel diversité

Chibas vs caudatum AE Chibas vs Panel diversité
Chr sites Chr sites Chr sites
1 |s1 12227113 1 51_66261086 6 56 1202180
1 |s1.12227115 2 52 1217038 7 57 39568768
5 55_1456219 3 53_1059859 8 58_7567679
6 |S6_1055730 3 53_1072220 8 58_7570897
6 |s6 1202180 3 53_4241910 10 |S10 4117657
8 |s8 7570897 3 S3 4270600 10 |S10 4118102
10 |510 1514378 3 53 12134519 10 |S10 4258703
10 |510 1514379 3 53 56662688 10 [S10 52241870
10  |510 58437817 3 S3 58657895 10 [S10 52241898
3 53 68840917 10 [510 52241907
3 53 73032285 10 [S10 58276380
4 54 2283971 10 [510 58437817
5 55 3866567 10 |510 58553403
& 56 990451 10 [510 59697166
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Figure 10 : (A) Locus sous sélection au sein des lignées du Chibas et le groupe Caudatum de I’Afrique de
I’Est. (B) Locus sous sélection au sein des lignées du Chibas et le panel de diversité.
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4.4. Prédiction génomique
Pour la prédiction génomique, dans un premier temps, une analyse discriminante en composantes
principales est faite pour regrouper les lignées qui sont trés apparentées. Ensuite, la prédiction

génomique est réalisée en fonction de ces groupes.

4.4.1. Présentation des traits phénotypiques utilisés dans la prédiction
Le degré brix du jus extrait des tiges, la hauteur des tiges et le rendement grain sont les trois
caracteres qui sont utilisés pour I'évaluation de la qualité des prédictions génomiques. Le degré
brix et la hauteur sont plus héritables que le rendement grain qui est un caractéere complexe.
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Figure 11 : distribution des individus en fonction des traits phénotypiques

4.4.2. Corrélation entre les traits phénotypiques utilisés dans la prédiction
Une corrélation positive est obtenue pour les caracteres degré brix et hauteur pour une
significativité tres élevée (p-value = 0.000085). Les caractéres hauteur et rendement grain sont
aussi corrélés positivement pour une significativité moindre que les caractéres degré brix et
hauteur (p-value = 0. 0027). Cependant, les caractéres degré brix et rendement grain ne sont pas

significativement corrélés.

Tableau 8 : Corrélation entre les traits phénotypiques

degré brix hauteur
hauteur 0.2824 =**
rdt grain -0.1048 0.2196 **

Niveau de significativité indiqué par *, ** et *** respectivement pour P < 0.05, P <0.01 et pour P < 0.001.
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4.4.3. Distribution des lignées du Chibas en fonction de leur apparentement

Le niveau d’apparentement des lignées de sorgho développées par le Chibas parait trés favorable
pour faire de la prédiction génomique. Ainsi, la majorité des lignées du Chibas est relativement
apparentée, une partie, trés apparentée, qui est représentée par lignées sceurs et qui ne sont
différentes que par un nombre limité de locus et une autre partie qui est faiblement ou

moyennement apparentée.
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Figure 12 : Distribution des lignées de sorgho du Chibas en fonction de leur apparentement

4.4.4. I|dentification des individus trés apparentés

La population de référence pour la prédiction génomique est constituée de 222 lignées de sorgho
développées par le Chibas. Par une DAPC, on a identifié quatorze groupes au niveau de la
population de référence. Les lignées faisant partie d’'un méme groupe sont plus apparentées entre
elles que des lignées appartenant a un autre groupe. Ces groupes sont utilisés pour la prédiction
génomique dans le but d’éliminer les lignées qui sont trés apparentées dans la population de

référence.

DA eigenvalues

oy

Figure 13 : Structuration des individus de la population d’entrainement avec DAPC
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4.4.5. Modele de prédiction GBLUP

Le modele de prédiction GBLUP est utilisé dans ce travail. Deux stratégies d’échantillonnage sont

mises en évidence. Les niveaux de précision pour les caractéres rendement grain, degré brix et

hauteur sont respectivement de 5 %, 60 % et 50 % pour I'échantillonnage qui se base sur la non

prise en compte des lignées trés apparentées dans la population de validation (stratégie 1).

Etant donné que la stratégie d’échantillonnage aléatoire faire varier les niveaux de précision a

chaque tirage, neuf tirages aléatoires sont effectués. Les résultats de I’échantillonnage aléatoire

et de I’héritabilité génomique, calculée a partir de la variance environnementale et de la variance

génétique obtenue des relations d’apparentement entre les individus, sont présentés dans le

tableau ci-dessous.

Tableau 9: Comparaison des niveaux de précision (r) de deux stratégies d’échantillonnage sur GBLUP

Précision de la
prédiction (r) via la
stratégie 1 (DAPC)

Précision de la prédiction (r)
via la stratégie 2
(Echantillonnage aléatoire)

héritabilité
génomique (h?g)

Hauteur 0.50 0.84 +0.03 0.61
Degre brix 0.60 0.56 +0.02 0.56
Rdt grain 0.05 0.68 +0.05 0.32

Stratégie 1 : regroupement des lignées trés apparentées via DAPC pour calculer la précision de la prediction. Stratégie
2 : réalisation de 9 tirages aléatoires (intervalle de confiance : 95 %) pour constituer la population d’entrainement (75%)
et la population de validation (25%).
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5. DISCUSSIONS

Les principaux résultats de ce travail sont discutés dans cette partie du document.

5.1.  Structuration des génotypes de sorgho

Les résultats de I’AFC montrent que les Lignées de sorgho développées par le Chibas sont proches
du groupe Caudatum de I’Afrique de I'Est. De tels résultats prouvent que les génotypes qui ont été
utilisés comme parents dans le schéma de sélection du Chibas viennent du groupe Caudatum de
I’Afrique de I'Est. Certains parents de ce groupe Caudatum de I’Afrique de I'Est utilisés dans le
programme d’amélioration du Chibas sont sensibles a Melanaphis. Trois des parents utilisés dans
le programme d’amélioration du Chibas ont été perdus du fait qu’ils n’ont pas pu étre maintenus
et multipliés en 2015 et 2016 du fait de leur sensibilité a Melanaphis. Certains Caudatum
d’Ethiopie connus sous le nom de Zera-zera sont trés utilisés dans les programmes de sélection
car ils sont résistants aux maladies et aux attaques des insectes (Prasada Rao, et Mengesha,
1981). Il est probable que la résistance a Melanaphis ait pour origine le groupe Zera-zera. En effet,
les 8 lignées parentales du groupe Caudatum de I’Afrique de I'Est sont résistantes a Melanaphis et

présentent des caractéristiques typiques du groupe Zera-zera.

Les lignées de sorgho du Chibas sont structurées en trois groupes (résultats de I'analyse de
structure). L'un des trois groupes est constitué des lignées ayant des panicules laches. Dans ce
groupe, on observe des introgressions d’alleles du groupe qui comprend les sorghos sauvages de
type verticilliflorum et aethiopicum. Il y avait possiblement des introgressions des sorghos
sauvages dans certains parents Caudatum. La structuration au sein des lignées du Chibas pourrait
étre expliquée par [l'utilisation de plusieurs parents qui présentent des caractéristiques
différentes. Il serait aussi important de faire une caractérisation morphologique de ces trois

groupes (groupe 7 avec panicules laches) dans le but de mettre en évidence les différences.

5.2. Parametre de diversité

En se basant sur l'indice de diversité génétique de Nei, les lignées de sorgho du Chibas ont une
diversité moindre que celles du groupe Caudatum de I’Afrique de I'Est. Normalement, on devrait
comparer la diversité génétique actuelle au Chibas avec la diversité qui existait avant le goulot
d’étranglement pour savoir s’il y a une diminution de la diversité génétique au sein du panel de
sorgho du Chibas. Malheureusement, une telle diversité n’est pas connue car les génotypes
sensibles n‘ont pas été génotypés. Cependant, la diversité des lignées de sorgho du Chibas est
comparée avec celle du groupe Caudatum de I'Afrique de I'Est. Les résultats de ce travail de

recherche montrent que le niveau de diversité génétique des lignées de sorgho du Chibas (0.11)
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est moindre que celui du groupe Caudatum de I'Afrique de I'Est (0.14) soit 21 % de diversité
génétique en moins. On s’attend a un niveau de diversité génétique plus faible au sein du panel
du Chibas car il y avait une forte pression de sélection au Melanaphis sacchari. |l serait aussi
intéressant de comparer la diversité génétique dans le programme d’amélioration du Chibas avec
celle dans d’autres programmes d’amélioration du sorgho. Ce qui permettrait d’avoir une idée sur
la diversité du Chibas. Mais, il est impossible de faire cette comparaison car les mesures de
diversité ne sont pas calculées avec les mémes marqueurs moléculaires (Deu et al., 2006 ; Ramu
et al., 2013) ou elles sont mesurées suivant des parametres de diversité différents (Mace et al.,
2013). Le Chibas espere pouvoir prochainement comparer le niveau de diversité observé au sein
de sa population avec la diversité des programmes d’amélioration variétale de I'ICRISAT ou de
Texas. Toutefois, on peut déja dire qu’il serait judicieux d’introgresser de la variation en
provenance d’autres races (Kafir, Dura, Guinea). En effet, la diversité présente dans la population
du Chibas provient quasiment exclusivement des Caudatum et sorghos sauvages de I'Afrique de

I’Est.

5.3. Détection des traces de sélection

Tout goulot d’étranglement aboutit toujours a une réduction de la diversité qui peut toucher un
ou plusieurs locus dépendamment qu’il soit en DL avec un ou plusieurs autres locus. On peut dire
gu’il y a une perte de diversité au sein du panel de sorgho du Chibas méme lorsque la diversité
avant le goulot n’est pas connue. La région du petit bras du chromosome 6 ayant un locus SNP
sous sélection a déja été identifiée par Wang et al., en 2013 comme étant une zone conférant la
résistance a Melanaphis. Etant donné qu’on n’a pas suffisamment de marqueurs pour couvrir le
génome entier du sorgho, ca pourrait arriver que le locus SNP le plus proche de cette zone ne soit
pas détecté. L'utilisation d’'un nombre de marqueurs plus élevé serait intéressante pour voir s’il n
y a pas d’autres marqueurs liés a la résistance au puceron et de mieux circonscrire la zone du petit

bras du chromosome 6 soumise au balayage sélectif.

5.4. Distribution des individus de la population d’entrainement en fonction des
relations d’apparentement

La majorité des lignées de sorgho du Chibas est relativement apparentée. Ainsi, une partie des
lignées est trés apparentée et une autre partie est faiblement ou moyennement apparentée.
D’apres Beaulieu et al., 2014, un niveau d’apparentement trop faible ne permet pas d’avoir un
bon niveau de précision dans la prédiction génomique. Tandis que Clark et al., 2013) montrent
gu’un niveau d’apparentement trop élevé dans la population de référence provoque une

réduction de I'hétérozygotie qui impacte négativement la fitness des individus. Le niveau
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d’apparentement des lignées du Chibas semble favorable pour faire de la prédiction génomique et
aboutir a de bons niveaux de précision. Le fait que la population d’entrainement est étroitement
liée a la population de validation, cela permet d’obtenir une précision élevée de la prédiction
(Wang et al., 2014) pour la stratégie d’échantillonnage aléatoire. Dans le cas ou les individus
étaient non-apparentés, on aboutirait a de faibles niveaux de précision pour la prédiction. La
stratégie de regroupement des lignées trés apparentées avec DAPC permet d’éviter toute
surestimation de la précision en éliminant les individus qui sont tres apparentés dans la

population de référence.

5.5. Modeéle GBLUP

On a abouti a des résultats différents pour les deux stratégies d’échantillonnage utilisées pour la
prédiction génomique. Dans la premiere stratégie, les phénotypes des individus tres apparentés
n’ont pas été pris en compte dans la population d’entrainement. Cette stratégie est tres rigide car
elle fait diminuer le niveau d’apparentement entre les individus de la population d’entrainement
et ceux de la population de validation. La précision de la prédiction chute quand les populations
ne sont pas étroitement liées. Pour les caractéres hauteur et degré brix, la précision de la
prédiction est élevée avec la premiére stratégie. Une telle précision est expliquée par le fait que
ces caracteres sont trés héritables. L’héritabilité génomique, calculée a partir de la matrice
d’apparentement, est de 61 %, 56 % et 32 % respectivement pour les caracteres hauteur, degré
brix et rendement grain. Nous constatons que pour les caracteres a héritabilité élevée (brix et
hauteur), les niveaux de précision obtenus sont également élevés méme en supprimant les

individus trés apparentés.

Il apparait donc que la structure de la population et les relations d’apparentement sont
suffisantes dans la population du Chibas pour réaliser des prédictions génomiques et d’envisager
un gain génétique important. A travers la stratégie DAPC, le niveau de précision est plus faible que
celui qu’on aurait pu obtenir. Les niveaux de précision obtenus via la stratégie DAPC sont
expliqués par le plus faible niveau d’apparentement entre les individus (Wang et al., en 2014 ;
Beaulieu et al., 2014). Cependant, avec la stratégie d’échantillonnage aléatoire, les niveaux de
précision sont trés élevés par rapport a ceux obtenus avec la stratégie DAPC et sans doute
surestimés par rapport aux prédictions génomiques qui seront obtenus pour des individus issus de
croisements entre des individus faiblement ou moyennement apparentés. La stratégie DAPC

illustre elle sans doute justement ce pire cas de figure.
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Pour le rendement grain, la précision de la prédiction obtenue avec la stratégie DAPC est trés
faible (5 %). Il serait intéressant d’augmenter le nombre de groupes DAPC qui se traduit par une
augmentation du niveau d’apparentement entre les individus, de travailler sur plusieurs
répétitions qui permet d’augmenter I’héritabilité au niveau des moyennes (Aaron et al., 2013 ;
Hayes et al., 2009) et enfin d’augmenter le nombre d’individus de la population d’entrainement
(VanRaden et al., 2010 ; Technow et al., 2013 ; Grattapaglia et al., 2014) pour vérifier les facteurs
qui permettrons d’avoir une meilleure précision sur un caractere tel que le rendement grain. La
stratégie qui vise a augmenter la taille de la population d’entrainement prendra quelques années
pour créer les nouvelles lignées. Les résultats de I'étude de Aaron et al., 2013 démontrent que la
précision de la prédiction augmente avec le nombre de répétitions et elle augmente beaucoup
plus avec la taille de la population d’entrainement. Cependant, I'augmentation du nombre de
répétitions est plus facilement réalisable a court terme puisqu’il faut quelques années pour

développer plus de lignées pour augmenter la taille de la population d’entrainement.

Dans ce travail de recherche, on n’a utilisé que le modeéle de prédiction GBLUP pour la prédiction
génomique. Le modeéle de prédiction « Bayes B » semble étre mieux adapté pour des caracteres
héritables qui sont sous le contréle d’'un nombre limité de QTL. De ce fait, on aurait pu avoir une
meilleure précision pour le caractére hauteur avec le modéle « Bayes B » qu’avec le modéle
GBLUP. Le modele GBLUP marche mieux que « Bayes B » pour les caractéres complexes et

faiblement héritables comme le rendement grain.

5.6. Densité de marquage

Le nombre de marqueurs utilisé (1 660 SNPs) pour la détection des traces de sélection dans cette
étude est insuffisant pour une couverture compléte du génome du sorgho. Ainsi, pour couvrir
complétement le génome du sorgho, il faut environ 37 000 marqueurs SNPs. Cependant, avec ces
1 660 marqueurs, on a pu identifier une région au niveau du petit bras du chromosome 6 qui est

sous sélection.

36



6. CONCLUSION ET PERSPECTIVES

Dans tout programme de sélection variétale, avant méme de se lancer, il est primordial de
caractériser la population qui va étre utilisée. Le Chibas n’a pas pu caractériser les génotypes a
partir des marqueurs moléculaires au démarrage de son programme d’amélioration en raison des
colts de génotypage qui étaient trop élevés. Ainsi, le Chibas a profité du partenariat avec les
Universités du Kansas et de Cornell pour évaluer les lignées de sorgho qui ont été développées et
d’étudier la possibilité de démarrage d’un programme de sélection génomique récurrente a partir
de ces lignées qui ont connu depuis ces deux derniéres années une pression de sélection tres
importante pour la résistance a Melanaphis sacchari, un puceron qui est apparu en automne 2015
en Haiti. Les technologies développées dans le cadre du partenariat avec les Universités du Kansas
et de Cornell devraient permettre de rendre la sélection génomique compétitive d’un point de
vue économique pour les sélectionneurs ne disposant aucune plateforme de génotypage. A

travers ce partenariat, le co(t du génotypage par individu est inférieur a 10 USD.

Malgré, la sélection sévere pour Melanaphis sacchari, la diversité génétique qui se trouve au sein
des lignées du Chibas n’est pas si faible. Méme pour le chromosome 6 I'empreinte de la sélection
est limitée a une petite section du bras court. Toutefois, les résultats de cette étude ont montré
que la majorité des parents qui ont été sélectionnés pour la création de ces lignées étaient des
variétés d’origine du groupe Caudatum de I’Afrique de I'Est. Il apparait essentiel d’élargir la
variabilité allélique de la population en introgressant de la variabilité allélique en provenance
d’autres races. Cependant, il faudra le faire en essayant de limiter les effets négatifs sur le progres
génétique. En termes d’apparentement, la distribution des relations d’apparentement entre les
individus est tres favorable pour faire de la prédiction génomique. Ceci est illustré par les bons

niveaux de prédictions sur les caracteres fortement héritables.

Dans un premier temps, il serait donc utile d’augmenter le nombre de répétitions pour le
rendement grain afin d’augmenter I'héritabilité au niveau des moyennes (Aaron et al, 2013). Dans
un deuxieme temps, le Chibas pourra augmenter la taille de sa population d’entrainement (Aaron
et al, 2013). Une telle stratégie semble étre la plus influente pour améliorer la précision des

prédictions génomiques.
Aux termes de ce travail de recherche, on est arrivé a :

> Mettre en évidence la structuration au sein des lignées de sorgho développées par le

Chibas.

> Etudier la diversité génétique au sein de ces lignées.
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» Détecter des traces de sélection au sein des lignées de sorgho développées par le Chibas.
» Mettre en évidence les relations d’apparentement entre les lignées de sorgho.

» Evaluer la qualité de la population d’entrainement pour la prédiction génomique.
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ANNEXE

Tableau 10: Les traits évalués pendant le phénotypage

Parametres évalués au

champ

Mode d'évaluation

Outils

utilisés/évaluation

Taux de germination (%)

Le nombre de poquets ayant au moins une plantule
levée divisé par le nombre total de poquets au sein

de chaque parcelle variétale.

Vigueur a la levée

La vigueur est évaluée sur une échelle de 1 a 9. La
note 1 est donnée pour une treés bonne vigueur et la

note 9 est donnée pour une trés mauvaise vigueur.

Visuelle

Homogénéité a la levée

L'homogénéité est évaluée sur une échelle de 1 a 9.
La note 1 est donnée pour une parcelle variétale qui
est trés homogene et la note 9 pour une parcelle

variétale qui trés hétérogene.

Visuelle

Quantité de pucerons

La quantité de pucerons est évaluée avant et aprés
épiaison. La note O est attribuée quand les pucerons
ne sont pas détectés au niveau des parcelles
variétales. La note 1 quand il y a trés peu et la note 9

quand il y en a beaucoup.

Visuelle

Durée du cycle

Cette durée est obtenue a partir de la différence

entre les dates de semis et de maturité.

Diameétre tige (mm)

Le diamétre est mesuré sur 5 plantes au niveau du
collet des plantes aprés I'épiaison. Cette mesure est

prise sur 5 plantes dans chaque parcelle variétale.

Pied a coulisse

La hauteur est mesurée a partir du collet jusqu’a la

Hauteur feuille drapeau. Cette mesure est prise sur 15 plantes PVC gradué
dans chaque parcelle variétale.

degré brix Le degré brix est mesuré au moment de la récolte. Refractometre
Le volume de jus est mesuré au moment de la

Jutosité Pot gradué
récolte.

Poids des tiges, feuilles et Les tiges, les feuilles et les panicules des deux rangées

panicules du milieu sont pesées. Balance
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Figure 14: Corrélation entre rendement grain observé et rendement grain prédit

r=60%

[T o = =
- 8 o, % E.E)u na“n%n:ﬁgﬂﬁn%o :
=1 = _] o " EQD'@:} o a nﬂ 2
B - R # g:u 9 ,;p ]
= _ o A
T o l® e 5 Tol @t 0

- T T T T T T T T

a8 8 10 12 14 18 18 20
brix

Figure 15 : Corrélation entre brix observé et brix prédit
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Figure 16 : Corrélation entre hauteur observée et hauteur prédite
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Figure 17 : Répartition des zones de culture du sorgho en Haiti
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Figure 18: Plan du dispositif expérimental



Tableau 11: Panel de diversité de sorgho utilisé dans cette étude.

Races de sorgho Effectifs (n)
bicolor 57
bicolor-caudatum 56
bicolor-durra 32
bicolor-guinea 6
bicolor-kafir 5
caudatum 163
caudatum-durra 48
caudatum-guinea 67
caudatum-kafir 26
durra a1
durra-guinea 7
durra-kafir 5
guinea 96
guinea-kafir 6
kafir 47
ME 251
wild type 30
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