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1. Introduction

1.1 Chéne pédonculé

Le chéne pédonculé (Quercus robur L.) est une essence feuillue de la famille des
Fagacées. C’est une essence dominante de la forét francaise. En termes de surface,
2 millions hectares soit 13% de la forét francaise sont couverts par le chéne
pédonculé. En terme de volume de bois vivant sur pied, le chéne pédonculé
représente 291 millions m® (tableau 1) ; il occupe donc la premiére place dans la
forét de production en France (IFN, 2012). Ces intéréts économiques sont ainsi
trés importants et indispensables pour la sylviculture francaise.
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Tableau 1. Volume de bois en forét de production par essence en France

1.2 Le classement du bois sur pied

Le prix du bois sur pied est présenté par qualité de bois, selon la longueur, le
diamétre, le nombre de défauts ... (tableau 2). La qualité du bois est classée en 4
niveaux A, B, C et D, et le prix de ces 4 niveaux peut varier de 5 jusqu’a 460 euro/m’.
Le classement dépend notamment du nombre de défauts ; par exemple un billon de
3m tout droit et sans défauts peut étre considéré comme de qualité A ; au contraire un
billon de 1,5m avec une courbure et beaucoup de nceuds pourrait diminuer son prix
jusqu’a 5 euros. En plus, I’augmentation du prix de bois de bonne qualité est non
négligeable depuis 10 ans (Foréts de France, 2004) ; il y a par conséquent un grand
intérét économique pour étudier la qualité du bois. L’étude de la ramification du chéne
pédonculé est donc une thématique trés actuelle.



Qualité Défaut Prix sur pied Evolution
en €/m? par rapport

a décembre
2012

A 3m 55et+ o Tranchage 1°" choix 460 et plus A
A 3m S0et+ o Tranchage 28 choix 340 et plus A
B 3m 50et+ e Plot ébénisterie 340 et plus A
B 1,2m 50et+ e Merrain 125 a 245 A
B 3m 50et+  @(courbures, nceuds) Plot menuiserie 2ifS A
& 3m 45et+ oo Plot depareille 145 A
(& 2m 35et+ oo Avivés 55275 =
(c 3m 40et+ eoe Charpente 62a75 A
C 3m 40et+ oo Chassis 35 =
D 2m 30et+ eoeoe Traverse 17 =
D 1,5m T Palette 5 -

Tableau 2. Prix moyens par qualité relevés en forét (en €/m’) - avril 2013. L=longueur minimum,
g=diamétre(en centimétre), o=défauts exclus, e=légers défauts tolérés, @ @=quelques défauts acceptés,

eee=nombreux défauts acceptés. (Source : Foréts de France N ° 565 juillet-Ao(t 2013 page 8)

1.3 La ramification

Chez le chéne, un bourgeon axillaire est placé a 1’aisselle d’un organe foliaire
(Fontaine, 1999), ce type de bourgeon proventif primaire (Fig. 1b) est la base d’autres
ramifications (Morisset 2012). Trois types de ramifications peuvent apparaitre :

- le bourgeon secondaire (Fig. 1c) : un bourgeon secondaire peut étre mis en
place lors de la transformation des bourgeons en d’autre types de rameaux
(Fink 1980 ; Fontaine et al., 1999 ; Colin et al., 2008) ;

- la branche séquentielle (Fig. 1a): pousse feuillée développée a partir d’un
bourgeon I’année suivante et souvent en haut d’unité de la croissance (Nicolini
et al., 2000) ;

- La branche épicormique (gourmand) (Fig. 1d) : branche développée a partir
d’un bourgeon plusieurs années apres ; la moelle de la branche n’est pas
directement connectée sur la moelle du tronc mais indirectement via la trace
d’un bourgeon (Morisset 2012).

Fig.1. Image transversale d’un billon de chéne sessile montrant la trace raméale (a) d’une branche séquentielle, (b) d’un

bourgeon primaire, (c) d’un bourgeon divisé en deux bourgeons secondaires, (d) d’un gourmand (Morisset 2012).



Pour ¢étudier la ramification ¢épicormique, différentes méthodes ont été
développées. Les traces épicormique ont été observées grace a la dissection au moyen
de machines a bois, dans le plan transversal et par tranche de 1 a 2 mm d’épaisseur, du
billon de bois a la hauteur du défaut (Fontaine et al., 2004). Cette méthode est longue
a réaliser et ne permet d’observer que des ramifications épicormiques présentes a
I’extérieur de tronc. Une nouvelle méthode a été développée avec la tomographie a
rayon-X (Colin et al., 2010a ; Morisset 2012). Cette méthodologie ex-situ donne une
vision de I’intérieur du bois avec une quantification trés précise des €épicormiques.

Dans le cadre d’une étude quantitative des épicormiques du chéne sessile
(Morisset et al., 2012a), une forte corrélation a été mise en évidence entre le nombre
d’épicormiques présents pres de la moelle et ceux présents sur 1’écorce (Fig. 2). Cela
confirme que la mise en place des épicormiques ne dépend pas seulement de
I’ontogénese, de 1’environnement (I’eau et la lumicre par exemple), mais aussi de la
croissance, controlée par la sylviculture et la génétique (Colin et al., 2010b). Ce
déterminisme génétique est confirmé sur des descendances de chéne blanc Quercus
alba L. agées de 25 ans (Meier et Saunders 2013) : fort effet sur la croissance et le
développement et faible effet sur les épicormiques. Certaines familles présentent plus
de gourmands et de bourgeons dormants par branche séquentielle. Jensen (2000) a
montré que la production de gourmands chez des provenances de chénes pédonculés
de 24 ans est sous déterminisme génétique, probablement en combinaison avec 1’effet
de I’environnement.
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Fig.2. La corrélation entre les épicormiques prés de la moelle et ceux sur prés de 1’écorce, les points

rouges représentent les prédictions par le modéle (Morisset et al., 2012a).

1.4QTL

Un QTL (qualitative trait loci) est une région chromosomique qui contient un ou
plusieurs geénes qui affectent des caractéres quantitatifs. Beaucoup de caractéres
varient de maniére continue ; ils présentent un grand intérét économique dans le
domaine de I’agriculture, par exemple la durée de vie et la qualité des tomates (Pereira
da Costa et al., 2013), la tolérance au métal du blé (Dai et al., 2013). Ils sont présents



aussi chez les arbres: plusieurs études ont montré la présence des QTLs de
I’architecture et de la ramification chez certaines essences (pommier : Segura et al.,
2009 ; prunier : Socquet-Juglard et al., 2013 ; peuplier : Wu 1998, Zhang et al., 2006 ;
jatropha : Sun et al., 2012 ; pin : Shepherd et al., 2002 ; chataigner : Casasoli et al.,
2004). Mais les QTLs qui correspondent a la ramification du chéne pédonculé sont
encore inconnus.

1.5 Objectif

L’objectif de ce travail de 6 mois a été¢ de déterminer 1’effet génétique sur les
épicormiques et la ramification séquentielle du chéne pédonculé.

Pour atteindre cet objectif plusieurs étapes ont été franchies :

- I'interprétation des images de billon scannés,

- ’acquisition des données quantitatives de ramification,

- ’analyse statistique pour repérer des QTLs (Qualitative Trait Loci).

2. Matériels et méthodes

2.1 Préparation du site et des plants

Une hybridation intra-spécifique controlée du chéne pédonculé (Quercus robur L.)
a été faite par croisement de deux arbres adultes (Fig. 3). Ce croisement a été réalisé
par 1’équipe Ecologie et Génomique Fonctionnelles BioGeCo (UMR 1202
INRA-Université Bordeaux 1) en 1992. Le parent male (nommé A4) provient d’une
forét prés d’Arcachon, le parent femelle (nommé 3P) provient de la station de
recherche foresti¢re a Pierroton. 278 clones ont été obtenus parmi plus de 400 graines
apres le croisement, une carte génétique a été construit par suite d’un génotypage de
ces 278 clones (Barreneche et al., 1998 ; Saintagne et al., 2004). Les 278 plantes de
génotypes différents ont été¢ ensuite plantées et recepées régulicrement dans le
domaine expérimental de Pierroton.

Une multiplication végétative des 278 clones a été réalisée par bouturage. Ensuite
les boutures ont été plantées aléatoirement sur un site & Bourran dans le Sud-ouest de
la France en 2000. Le site a été éclairci en 2012, 400 billons de 1 metre (dont 2
individus par clone) ont ét€ obtenus et transportés a I’INRA Nancy pour analyse.
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Fig.3. Les différentes étapes de création du matériel échantillonné

2.2 Observation par tomographie a rayon X

Un tomographe a rayons X destiné a une utilisation médicale a été acquis par le
LERFoB en 2008. Pour scanner les billons, I’objet a scanner est limité a un poids
maximum de 180kg, un diamétre de 0.5m, une longueur de 1.5m. La rapidité
d’acquisition est de 150 images par minute. La machine explore I’échantillon par
tranches de 2.5mm. Les rayons X sont émis par la machine et traversent 1’échantillon
(Fig. 4). Captés par des détecteurs, les rayons sortis du matériau analys¢ sont
transformés en signaux électriques transformés a leur tour en différentes niveaux de
gris sur les images. Le matériau présente une atténuation de rayons X selon sa densité
et son humidité (Freyburger et al., 2009). Moins le matériel est dense ou humide,
plus I’image est sombre.
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Fig.4. Le principe de fonctionnement du scanner a rayons X

Les images sont ensuite collectées et exploitées par le logiciel libre « ImagelJ »
(http://rsbweb.nih.gov/ij/), un logiciel qui permet de lire des images séquentielles.

2.3 Interprétation des images
Sur les images scannées (Fig. 5), quatre grands types de traces de ramification
peuvent étre repéres :

- les nceuds de branche séquentielle, branche ayant comme origine la moelle du
tronc,

- les traces de bourgeons primaires, traces fines ayant comme origine la moelle
du tronc,

- les traces de bourgeons secondaires, traces fines ayant comme origine d’autres
axes que le tronc (bourgeons primaires, branches séquentielles ou gourmands),

- les branches épicormiques (ou gourmands), ayant comme origine une trace de
bourgeon épicormique.

Fig. 5. Images transversales d’un billons de chéne pédonculé montrant la trace raméale (a) d’une

branche séquentielle, (b) d’un bourgeon primaire, (¢) d’un bourgeon produit par une branche, (d) d’un

gourmand.

Avec le plugin « Gourmands » qui a été développé par le LERFoB (Fig. 6)
(https://www2.nancy.inra.fr/unites/lerfob/plateforme/pdf/analyse-images-scanner.pdf),
chaque ¢lément est décrit en cliquant ses positions successives ; tous les types de
ramification seront marqués en différent couleur (Freyburger et al., 2007).



http://rsbweb.nih.gov/ij/
https://www2.nancy.inra.fr/unites/lerfob/plateforme/pdf/analyse-images-scanner.pdf
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primaire

Bg2 Bourgeon rose
secondaire

Gmd Gourmand Bleu foncé
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Picot Picot
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Fig. 6 interprétation des images par le plugin « Gourmands »
Une visualisation en trois dimensions peut étre réalisée avec les mesures via un
logiciel « Bil3D » qui a aussi été développé par le LERFoB (Fig. 7).

Fig.7. Visualisation des billons en 3D sous Bil3D.



2.4 Acquisition des données quantitatives
Les données quantitatives seront aussi acquises par les mesures. Tous les nombres
(sauf le nombre de fourches) et les volumes seront calculés par 1 métre. L’angle de
branches est mesuré par une inclinaison entre la surface horizontale et la branche. 17
variables (traits) sont choisies ci-dessous:
- «Nvoie » : le nombre de voies (bourgeons primaires et branches),
-« Nbra » : le nombre de branches,
- «Nbgl » : le nombre de bourgeons primaires
- «Nbgld » : le nombre de bourgeons primaires débouchant
- «Nbg2 » : le nombre de bourgeons secondaires
-« Nbgd » : le nombre de bourgeons (primaires et secondaire) débouchant
- «Ngmd » : le nombre de gourmands
- «Rbgldt » : le rapport entre le nombre de bourgeons primaires débouchant et
de bourgeons primaires totaux (en pourcentage)
- «Rbgdt » : le rapport entre bourgeons débouchant et bourgeons totaux (en
pourcentage)
-« Rgmdvoie » : le rapport entre le nombre de gourmands et de voies (en
pourcentage)
-« Fourche » : le nombre de fourches (toutes les branches avec un angle>45°)
- « VB »: le volume de branches (cm?)
- « VG »: le volume de gourmands (cm?)
- « VT »: le volume de tronc (cm’)
- «RVBT » : le rapport entre le volume de branches et de tronc
- «Abra » : I’angle moyen des branches
-« dLC » : 1a différence entre la longueur exacte de moelle de tronc et la
distance directe la plus courte du début a la fin de la moelle (cm).
Un nceud ou une trace de bourgeon est dit débouchant(e) quand il (elle) atteint
I’écorce.

2.5 Cartographie de QTL

La cartographie de QTL est une technique pour étudier la localisation de QTL sur
les chromosomes. Quatre choses peuvent étre mises en évidence, 1) la probabilité
d’avoir un QTL sur le chromosome, i1) le nombre et la position de QTL de chaque
trait, 1i1) I’importance ou la part de la variabilité expliquée par le QTL, iiii) I’effet
quantitatif des QTL.

Il y a deux grandes étapes pour faire la cartographie de QTL (Liu 1998).

a) Une carte génétique de I’ensemble du génome doit étre construite basée sur la
fréquence de recombinaison entre les marqueurs (Annexe 1).

Selon les modalités de la recombinaison génétique, plus la distance physique entre
deux genes est grande, plus les possibilités d’avoir une recombinaison sont grandes.
Cette fréquence de recombinaison est présentée en centimorgan (cM), 1cM =1% de
recombinaison. Le repérage moléculaire du polymorphisme a été¢ beaucoup développé
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comme les RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphisms) depuis 1980
(Botstein et al., 1980). Aujourd’hui plusieurs méthodes beaucoup plus puissantes sont
disponibles, par exemple les Microsatellites, les SNP (Single Nucleotide
Polymorphism). Si le nombre de groupes de liaison (linkage group ou LG) détectés
par la cartographie génétique est égale au nombre de chromosomes, on parle d’une
carte saturée et donc chaque LG correspond a un chromosome. Dans la carte
génétique du chéne pédonculé 3PxA4, 12 groupes de liaison ont été identifiés pour la
carte male (A4) et 12 pour la carte femelle (3P), représentant les 12 chromosomes de
I’espece Quercus. 345 marqueurs ont été repérés sur la carte femelle et 341 marqueurs
ont été repérés sur la carte male, ce qui fait 28 marqueurs en moyenne par groupe de
liaison.

b) La recherche par analyse statistique de la corrélation significative entre les
valeurs phénotypique du trait et 1’état allélique de chaque marqueur
moléculaire.

Si I'absence ou la présence du marqueur sur l'ensemble des génotypes et lié a des valeurs
faibles ou fortes (ou inversement) d'un trait, le marqueur est li¢ au trait et on parle d'un QTL
(Fig. 8). Le calcul statistique a été réalisé par le logiciel MultiQTL (University of
Haifa http://www.multigtl.com/).

Recherche de QTL Recherche de QTL

valeur

du

caractére
AA AB

BB génotype au
marqueur Mo

[ = = =

Fig.8. Principe de I’analyse statistique menée pour repérer les QTL.

La méthode CIM (composite interval mapping) a été utilisée pour identifier la
probabilité d’existence de QTLs et estimer leurs effets phénotypiques (Zeng 1994). Le
bootstrap (Visscher et al., 1996) a été utilisé pour estimer I’écart-type de la position de
QTLs avec 25-1000 ré-échantillonnages. La probabilité génétique est calculée selon la
formule suivante : Pgenzl-(l-Pcim)M/ m

« Peim» est donnée par CIM, « M » est le nombre de marqueurs dans la carte
génétique, « m » est le nombre de marqueurs dans le groupe de liaison. Pendant le
stage, seulement les QTLs avec un Pge, <0.05 ont été traités.

La cartographie de groupe de liaison et de QTLs a été réalisée avec le logiciel
MapChart (http://www.wageningenur.nl/en/show/Mapchart.htm). Les QTLs sont
localisés en positionnant 4 valeurs, qui sont, depuis la plus petite vers la plus grande :
L_est = position du QTL en cM estimée par I'analyse CIM , L_BS = position de QTL calculée par

I'analyse bootstrap , ICb = la position estimée la plus basse obtenue par I'analyse bootstrap, ICh =
la position estimée la plus haute obtenue par I'analyse bootstrap (les valeurs sont fournies en
annexe 2).


http://www.multiqtl.com/
http://www.wageningenur.nl/en/show/Mapchart.htm
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3. Résultats

3.1 Variance phénotypique

Une grande variation a ¢été observée sur tous les caractéres parmi ces 179
génotypes (tableau 3). En moyenne, il y a environ 30 branches, 30 bourgeons
primaires par metre. Le bourgeon secondaire peut étre absente ou pratiquement deux
fois plus que le bourgeon primaire. Le nombre de gourmands peut varier entre 0 et
environ 50, on trouve aussi une diversité sur le volume de bois (1300cm’~14700cm?)
et I’angle moyen de branche (9°~33°).

N Moyenne Minimum Maximum SD cv
Nvoie 179 61,94 31,21 103,54 13,88 22,42
Nbra 179 33,38 14,48 54,55 7,59 22,75
Nbgl 179 30,53 3,39 68,14 13,87 45,42

Nbgld 179 21,88 1,69 59,29 11,19 51,13
Nbg2 179 18,74 0,00 118,22 16,45 87,74
Nbgd 179 36,47 1,69 148,03 22,09 60,57

Ngm 179 11,29 0,00 48,88 7,80 69,14
Rbgldt 179 0,71 0,18 1,00 0,15 20,99
Rbgdt 179 0,73 0,27 0,98 0,14 18,86
Rgmdvoie 179 0,18 0,00 0,71 0,11 62,89
fourche 179 2,17 0,00 8,00 1,64 75,84
VB 179 243,05 9,90 76565 140,29 57,72
VG 179 3,89 0,00 27,80 4,04 103,73
VT 179 617569 1350,08 14731,51 2782,50 45,06
RVBT 179 2,08 0,00 10,07 2,36 113,35
Abra 179 20,71 9,47 33,41 4,85 23,40
dLc 179 3,39 0,72 11,76 1,85 54,47

Tableau 3. Statistique descriptive des traits. N, nombre d’individu ; SD, écart-type ; CV,
coefficient de variation en pourcentage (SD/moyenne*100).

La matrice de corrélation entre les traits est présentée dans le tableau 4. Les
corrélations ont été trouvées surtout dans le bourgeon; le nombre de voies est corrélé
positivement avec le nombre de bourgeons primaires, le volume de branche est corrélé
avec le nombre de branche, ce qui apparait logique.

Nv | Nb N1 | Nid N2 | Nbgd | Ng |R1|Rb |Rg|f|VB|VG|VT | RVBT|A|d

Rbgdt = |

Fourche 1

VB 1

vG * * 1

vT * 1

RVBT 1

Abra 1

dLC 1

Tableau 4. Coefficients de corrélation entre traits. r>0.6, « * »; r>0.8, « ** »; r>0.9, « ¥**
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3.2 Détection de QTL

17 QTLs sont détectés dans la carte femelle et 21 QTLs ont été détectés dans la
carte male. Ces QTLs sont localisés sur la plupart des chromosomes (Fig. 9), et les
LG (linkage groups) 6M, 7M, 8F, 11M ont au moins 4 QTLs détectés.

3.2.1 La ramification

Pour le trait « Nbgl » (le nombre de bourgeons primaires), 6 QTLs ont été
détectés sur 6 chromosomes différents, au total ils expliquent 45,6% de la variabilité
de ce trait. Les 2 QTLs qui correspondent a « Nbg2 » (le nombre de bourgeons
secondaires) expliquent 14% de la variation ; ils sont trés proches de 2 QTLs de Nbgl
sur le LG 6M et 8F. Les 3 QTLs du trait « Nbgld » (le nombre de bourgeons
primaires débouchant) sont superposés ou trés proche des QTLs de Nbgl. Ces trois
traits se concentrent sur LG 6M, 7M, 8F, 11M. Ces zones ‘‘sensibles’ montrent une
grande capacité de contréler le développement des bourgeons chez le chéne
pédonculé.

Par contre les 4 QTLs de « Nbgd » (le nombre de bourgeons débouchant) ne sont
pas tous co-localisés avec d’autre QTLs de bourgeon. Par exemple sur LG 12F, ce
QTL a un effet négatif a -11,52, cela signifie qu’il y aura moins de 11 bourgeons
débouchant par meétre en présence de ce QTL. C’est la méme chose pour le
trait « Rbgdt » (le rapport entre bourgeons débouchant et bourgeons totaux) sur LG
12M.

Pour la ramification séquentielle « Nbra » (le nombre de branches), un seul QTL
significatif a été trouvé sur LG 1M, avec un effet positif de 4, 68 et 8,7% de variation
expliquée. Au contraire pour la ramification épicormique « Ngmd » (le nombre de
gourmands), 5 QTLs qui expliquent 31,1% de la variation ont été détectés. Et pour la
variable « Nvoie » (le nombre de bourgeons primaires et de branches), il y a 4 QTLs
qui expliquent 32% de variation de ce trait. Vu que les gourmands sont développés sur
des bourgeons, et que les voies contiennent des bourgeons primaires, ce n’est pas une
surprise que certains QTLs soient trouvés dans les zones ‘““sensibles” pour les QTLs
de bourgeonnement comme LG 6M, 7M, 8F, 11M. Mais il y a aussi des QTLs de
gourmands qui sont assez indépendants sur LG 3M, 4M et 10F.

3.2.2 La croissance et I’architecture

Il y a moins de QTLs significatifs trouvés pour la croissance et 1’architecture par
rapport & la ramification. 2 QTLs avec un effet négatif de 70 cm’ sont détectés sur LG
4F et 10M pour le trait « VB » (le volume de branches par métre), ils expliquent 12,4%
de variation. Pour « VT », le volume de tronc, un seul QTL avec 5,6% de variation
expliqué est détect¢ sur LG 3M. En présence de ce QTL, ’arbre pourrait avoir
1327cm’ de volume de tronc en plus par métre.

2QTLs sont trouvés pour le trait « fourche » (le nombre de branches avec un
angle>45°), et aucun QTL significatif est trouvé pour la variable « Abra » (angle
moyen des branches) et « dLC » (la différence entre la longueur et la corde de tronc).
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Fig.9. Localisation des QTLs détectés. La position de chaque QTL est quantifié par 4 valeurs,
qui sont, depuis la plus petite vers la plus grande : L_est = position du QTL en cM estimée
par I'analyse CIM , L_BS = position de QTL calculée par I'analyse bootstrap , ICb = la position
estimée la plus basse obtenue par I'analyse bootstrap, ICh = la position estimée la plus haute

obtenue par I'analyse bootstrap. Les valeurs sont en annexe 2.

4. Discussion

4.1 Bourgeon adventif

La comparaison des images scanners du chéne pédonculé et celles du chéne sessile
montre que les deux essences ont des ramifications similaires. Dans la littérature
ancienne, pour le genre Quercus, il a été montré que certaines especes comme Q. alba
et Q. nigra (Kormanik et Brown, 1967) sont capables de produire des bourgeons
adventifs, c’est-a-dire des bourgeons qui n’émergent pas de la moelle d’une position
axillaire (souvent suite aux blessures). D’autres comme Q. robur et Q petraea ne
semblent pas avoir cette capacité (Wignall et al., 1987 ; Fontaine, 1999). Mais
pendant I’interprétation des images scanner, au moins 5 billons ont été trouvés avec 1
ou 2 bourgeons adventifs (Fig. 10).
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Fig.10. Bourgeon adventif sur I’image scannée

4.2 Détection des QTLs

L’analyse QTL a été effectuée sur 179 individus sans répétition, donc ni une
héritabilit¢ ni un effet additif ne pouvait étre calculé. Le nombre de QTLs est
sous-estimé et I’effet phénotypique de chaque QTL surestimé (Beavis 1995). Dans
cette étude, 38 QTLs ont été détectés et un pourcentage de 4% a 11.7% selon les traits
a été expliqué par les QTLs : 32 QTLs de 8 traits pour la ramification, 4 QTLs de 3
traits pour la croissance, 2 QTLs de 1 trait pour I’architecture. Dans ce mémoire je
n’ai présenté¢ que les QTLs significatifs. Mais il y a encore des QTLs supposés
(Pcim<0.05, Pgen>0.05) qui ne sont pas présentés (21 QTLs chez la carte male et 26
QTLs chez la carte femelle).

Les QTLs détectés de Nbgl expliquent 3 fois plus de variation que ceux de
Nbg2, donc il semble qu’il existe un déterminisme génétique plus fort pour les
bourgeons primaires que pour les bourgeons secondaire. La co-localisation de QTLs
de Nbgld et Nbgl est logique car plus il y a de bourgeons primaires, plus il y en a qui
débouchent. L’indépendance de QTL de Nbgd sur LG 12F et de Rbgdt sur LG 12M a
¢té observée ; ces QTLs ont donc trés probablement une fonction de conditionner
I’état feuillé de 1’arbre en contrdlant le maintien des bourgeons latents jusqu'a
I’extérieur du tronc.

Les QTLs de Ngmd et de Nvoie ont environ 32% de variation expliquée ; ils ont
un déterminisme génétique similaire, mais moins fort que Nbgl. Ceci confirme que
comme un caractere adaptatif, ’effet génétique de la production de gourmands est
moins important que 1’effet environnemental (Jensen 2000 ; Meier et Saunders, 2013).
L’effet génétique sur les nombres de bourgeons secondaires est faible ; les nombres
semblent étre influencés plutot par I’environnement.

Pour les traits de 1’architecture, on n’a pas trouvé de QTL pour Abra et dLC, donc
il existe un fort impact environnemental pour ces traits. Pour détecter un éventuel
effet génétique, il faudrait disposer soit de plus d’individus, soit de plus de répétitions
par individu.



16

4.3 Co-localisation de QTLs
La carte génétique a été mise a jour plusieurs fois par les chercheurs de 1’équipe

Ecologie et Génomique Fonctionnelles BIOGECO (UMR 1202 INRA-Université
Bordeaux 1) depuis 2004. Ainsi les positions exactes de QTLs détectés dans les
anciennes ¢études sur chéne pédonculé 3PxA4 a partir d’anciennes cartes, ne sont pas
comparables avec celles trouvées dans notre étude. Par contre 1’appartenance des
QTLs a certains chromosomes reste valable. Par exemple dans notre étude on a trouvé
sur le chromosome 11M des QTLs de fourche, de bourgeon primaire et de voies. Sur
ce méme chromosome avaient été détectés plusieurs QTLs qui correspondent a la
composition carbone isotopique, au LMA (Leaf mass per surface area) par Brendel et
al., (2008) et au nombre de jours nécessaires jusqu’au débourrement des bourgeons
par Scotti-Saintagne et al., (2004). De plus d’aprés Antoine Kremer (communication
personnelle) le chéne et le chataigner sont génétiquement trés proches. Or chez le
chataignier, on retrouve aussi des QTLs du débourrement des bourgeons sur le
chromosome 11M. Un autre exemple est le QTL de croissance. Dans notre étude, 2
QTLs de volume de branche et de tronc sont trouvés sur les chromosomes 3M et 10M.
Or les QTLs de croissance en hauteur ont été détectés sur ces chromosome par
Scotti-Saintagne et al., (2004). Tous ces résultats démontrent qu’il serait trés
intéressant d’aller plus loin dans 1’étude de 1’organisation de ces chromosomes pour
trouver des vraies co-localisations de QTLs de traits différents.

5. Conclusion

La tomographie a rayons X nous permet d’observer I’intérieur de billons sans les
découper ; a I’aide de cette nouvelle technologie, certains caractéres sont maintenant
facilement observables. Pour plusieurs des caractéres ainsi observés, plusieurs QTLs
ont été détectés sur la carte génétique du chéne pédonculé. Ces QTLs correspondent a
plusieurs variables quantifiant des phénoménes importants comme la ramification (le
développement de bourgeons latents, de gourmands et de branches), la croissance (le
volume de branche et de tronc) et la présence de fourche. Selon ces QTLs, un effet
génétique important sur les effectifs et le débourrement des bourgeons primaires est
démontré avec 45,6% de variation expliquée. L’effet environnemental semble plus
considérable pour les bourgeons secondaires. L’ importance de 1’effet génétique sur les
gourmands est confirmée. Un déterminisme génétique pour ’instant non trouvé pour
certains traits d’architecture, pourrait étre détecté avec un échantillonnage amélioré.
Sur la base des QTLs détectés, une amélioration génétique pourrait étre menée, ce qui
présenterait un grand intérét pour I’amélioration de la qualit¢ du bois de chéne
pédonculé.

6. Perspectives

Les prochaines études seront menées dans le cadre d’une thése AgroParisTech que je
démarrerai en octobre 2013, encadrée conjointement par le LERFoB, BIOGECO et
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EEF. Le titre provisoire est : décoder 1’architecture génétique des traits de qualité du
bois et de ramification en combinant I’utilisation des informations génomiques et la
tomographie a rayons X. Pour affiner I’analyse de QTL avec une valeur phénotypique
moyenne sur plusieurs répétitions, nous analyserons une répétition déja disponible des
179 billons pas encore scannée et interprétée. Davantage de QTLs pourront ainsi étre
détectés et davantage de variance sera trés probablement expliquée par les QTLs
repérés. Une analyse d’ACP est prévue pour regrouper les traits treés corrélés
statistiquement, expliquer ainsi pourquoi certains QTLs sont trés proches et ensuite
simplifier I’analyse des QTLs. La co-localisation de QTLs, tenant compte de QTLs
identifiés dans des études anciennes portant sur la composition en carbone isotopique,
I’efficience d’utilisation de 1’eau, la croissance et tenant compte des nouvelles cartes
génétique 3PxA4 sera également étudiée en détail. De nouveaux traits relatifs a la
qualité du bois et aux extractibles des nceuds seront étudiés.
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Annexe 2. QTLs significatifs détectés

trait SEX chr NG L est PEV _est N L BS ICb ICh BSeff
MNvoie femelle 3 22 12,67 0,04 179 22,28 o 45,8 -6,05
Nvoie femelle 8 30 29,25 0,088 179 21,98 2,6 41,3 8,966
Nvoie male 7 24 7,764 0,075 179 7,486 0,98 13,99 -8,11
MNvoie male 11 29 5,566 0,117 179 5,715 0,44 10,99 -9,78
Mbra male 1 26 38,94 0,087 179 39,73 29,5 50 4,678
Nbgl femelle 6 27 44,45 0,081 179 41,23 25,6 51 8,280
Mbgl femelle 8 30 29,79 0,083 179 24,7 5,2 44,2 8,766
Nbgl male 6 30 28,74 0,077 179 26,58 6,5 16,7 8,009
Nbgl male 7 24 7,687 0,091 179 8,308 ] 16,94 -8,818
Mbgl male 9 26 28,14 0,043 179 36,57 5,3 54,8 7,165
Nbgl male 11 29 5,566 0,076 179 5,332 0,56 10,11 -7,753
Nbgld femelle 8 30 18,1 0,089 173 18,61 8,3 25 6,948
Mbgld male 7 24 8,493 0,065 179 12,08 o 26,6 -6,383
Nbgld male 11 29 5,566 0,07 179 5,873 0 13,19 -6,166
Nbg2 femelle 8 30 21,45 0,062 173 20,83 2,7 33,1 8,922
Mbg2 male 6 30 23,8 0,077 179 22,23 o 43,1 9,909
Nbgd femelle 8 30 18,52 0,086 179 17,93 4.6 31,2 13,71
Mbgd femelle 9 26 40,16 0,047 173 35,88 13,9 51,8 -10,34
Mbgd femelle 12 30 27,18 0,066 179 27,45 17,5 374 -11,14
Nbgd male 6 30 28,74 0,07 179 17,97 0 46 12,65
Mgmd femelle 10 21 28,5 0,05 173 27,12 15,7 38,5 -3,451
Ngmd male 3 25 15,51 0,05 179 24,86 3,6 46,2 3,853
Mgmd male 4 17 44,28 0,066 179 45,15 34,9 55,4 4,09
Mgmd male 6 30 25,34 0,066 179 23,05 57 40,4 4,271
Ngmd male 7 24 7,121 0,073 179 7,492 3,21 11,77 -4,528
Rbgdt femelle 3 22 33,5 0,05 177 28,86 12,1 45,6 -6,622
Rbgdt male 1 26 25,08 0,059 179 28,67 4.7 52,6 7,271
Rbgdt male 12 26 11,82 0,044 179 13,38 o 31,7 5,78
Rgmdvoie femelle 3 22 33,71 0,058 177 33,58 14 51,9 35,796
Rgmdvoie femelle 8 30 56,18 0,045 179 46,59 19,7 60,2 4,948
Rgmdvoie femelle 10 21 28,5 0,055 179 25,21 15,1 35,3 -5,469
Rgmdvoie male 4 17 44,28 0,074 179 45,75 35,6 55,9 6,424
fourche femelle 4 26 25,96 0,071 179 26,73 14,9 38,6 -0,929
fourche male 11 29 45,76 0,063 179 39,43 16 57,2 0,843
RVET femelle 10 21 20,14 0,085 176 19,98 2,5 37,5 -1,413
VB femelle 4 26 6,535 0,068 179 7,931 0 20,53 -75,41
VB male 10 29 13,25 0,056 177 14,5 ] 37,8 -72,3
VT male 3 25 38,37 0,056 179 38,79 22,9 54,7 1327,07

chr : chromosome, NrMQ : le nombre de marqueurs, L_est : position du QTL en cM estimée par
I'analyse CIM, PEV_est: pourcentage de variation expliquée, N: nombre d’individus dans
I'analyse, L_BS : position de QTL calculée par I'analyse bootstrap, ICb et ICh : |a position estimée
la plus basse et plus haute obtenue par I'analyse bootstrap, BSeff : I'effet de remplacement
allélique. Les 4 valeurs qui permettent de quantifier la position des QTLS dans les chromosomes
sont: L_est, L_BS, ICb et ICh.
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Titre : Analyse QTL de la ramification du chéne pédonculé, observée par
tomographie a rayon X

Résumé :

Dans cette étude, une analyse de Quantitative Trait Loci (QTL) a été réalisée a partir
d’une carte génétique comportant 686 marqueurs et un jeu de 179 individus de
Quercus robur L. provenant d’une croisement intra-spécifique. Les données
quantitatives sont mesurées par ’interprétation d’images scannées, obtenues par
tomographie a rayon X. 38 QTLs ont été détectés et une variation de 4% a 11.7%
estimée sur 16 de 24 chromosomes. Ces QTLs correspondent : 1) au développement
de bourgeons latents, de gourmands et de branches; 2) au volume de tronc et de nceud
de branche ; 3) a la présence de fourche. Cette étude démontre un effet génétique fort
pour les nombres et le débourrement des bourgeons primaires; 1’effet
environnemental est plus considérable pour le bourgeon secondaire. L’importance du
déterminisme génétique des gourmands est confirmée. Peu de QTL correspondant a
I’architecture ont été trouvés, mais il serait possible de les détecter avec plus
d’individus ou plus de répétitions.

Mots clés : Quantitative Trait Loci, scanner, épicormiques, Quercus robur

Title : Analysis of QTL for branching traits on Quercus robur, observed by X-ray
tomography

Summary:

In this study, an analysis of Quantitative Trait Loci (QTL) was undertaken based on a
genetic map with 686 markers and 179 sample individuals of Quercus robur,
produced by an intra-specific crossing. Quantitative data were measured by
interpreting scanned images, obtained by X-ray tomography. 38 QTLs were detected
with an explained variation of 4% to 11.7% on 16 of the 24 chromosomes. These
QTLs corresponded to: 1) the numbers of suppressed buds, epicormic shoots and
sequential branches; 2) the volume of trunk and branch knots; 3) the presence of forks.
This study evidenced a strong genetic effect on the production and the bud break of
primary buds; the environmental effect is much more considerable for secondary buds.
The importance of a genetic determinism for the epicormic shoots was confirmed.
Few QTLs related to architecture were found. More individuals or more repetitions
may probably allow their detection.
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