MARQUAGE MOLECULAIRE
PAR MICROSATELLITES
CHEZ LE BLE TENDRE

POURQUOI ?




Plan de |’ exposé

| ntroduction

Quels mar queur s moléculaires ?

Str atégies de développement

Quelquesrésultats
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Ble=16 000 Mb

Riz=400Mb
Arabidopsis= 120 Mb

85% sequencesrépétees
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Etudedescaracteresd’intér ét

Jusgu’au début des années 1990 .

Etude des aneuploides = informations sur la génétique
de nombreux caracteres

- Photopériode sur groupe 2 (Ppd)
(Welsh et al. (1973), Law et al. (1978)...)

Depuis 1990 .

Développement des cartes genétiques de marqueurs
moléculaires



Niveau 1

Population ITMI : Blé synthéique x Opata

Blé synthétique = blédur (AB) x T. tauschii (D)
| nter specifique=T. aestivum X T. spelta



Niveau 1

Population ITMI : Blé synthéique x Opata

Niveau 2

Population CtCS: Courtot X Chinese Spring



Niveau 1

Population ITMI : Blé synthéique x Opata

Niveau 2

Population CtCS: Courtot X Chinese Spring

Niveau 3

- Renan x Récital
- Euréka x Renan
- Arche x Récital



Cartographie

Génétique

Leprobleme: 1cM =4 Mb =40BAC de0.1 Mb

L es conditions: - populations de grands effectifs
- développement de marqueurs

L esattendus: 1 marqueur tousles0.1 cM




Cartographie
Génétique




- Signal unique = spécificité du génome

- Polymor phisme élevé
\ 4
- Tresbonnereproductibilité ' |

- MAIS colut de développement éevé




=5 Constatations:
-4 gwm427 (6A)

- (1) Lesmicrosatellites cartographiés
a un seul locus amplifient plus
spécifiguement chez lesdiploides
gwmG61 (48) por teur s de ce méme génome.

(2) Lenombre de microsatellites assignés
sur legénome D (71 = 25%) est plusfaible
A B D quesur lesgénomesA (93=33%) e B

_, (115 - 41%). (d'aprés Roder et al., 1998 Genetics 149 :
"4 gwmb52 (3D) 2007-2023)




‘ Strategie de développement des microsatell ites‘

‘ Développement a partir des génomes diploides ancétres donc : ‘

(1) augmenter spécifiquement lenombrede
microsatellites de chaque génome.

(3) pas de génome «favorise» (sélection d'un plus
grand nombrede clonesissusde D).



e (1) Création de 3 banques enrichies en microsatellites

(10 motifs différ ents) (d'aprés K Edwards et al. (1996) BioTechniques
20 : 758-760)

- Banque A issuede T. urartu
- Bangque B issue de Ae. speltoides
- Banque D issue de T. tauschii

Génétique

(3) Séquencage et analyse des séquences des clones par
le Centre National de Séquencage.




Prépar ation des banques génomiques enrichies en microsatellites.

Digestion ADN Rsal
Ligation adaptateurs

ADN géenomique

Miul deblé Miul
CICITGCT TA*(IBCGT GGACTAACNNNN. . . NNNNGT TAGT COA%CGCGT AAGCAAGAGCACA
ACACGA\GAACGAATGCG%ACCT GATTGNNNN. . . NNNNCAATCAGGT TTCGITCTC

l

Hybridation sur membranes + microsatellites Motifs psats
di : GA, GT, AT, GC

L avages puis élution tri : CAA, ATT, GCC
l tétra: CATA, GATA

Amplification PCR
Digestion des produits PCR par Mlul
Clonage au site BssHI | de

b g : ;
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Des marqueurs microsatellites:
Pour quol ?

- Taux de mutations:
* collaboration INRA Montpellier
* varliants dansles populations de
cartographie

- Existence des sequences chez les
autr es especes appar entées



Des marqueurs microsatellites:
Pour quol ?

- M écanismes d’ évolution ?
-Y a-t-il deszones « favorisées » ?
-Y a-t-il desmotifs « favorisés » ?
- Y a-t-il unelongueur mini/maxi ?

- A quoi servent lesmicrosatellites ?



