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PROPOSITION DE STAGE 2024-2025

Le GIS Fruits souhaite soutenir des stages étudiants de 6 mois, niveau Master 2 sur le théme des fruits et
offre pour cela de financer des bourses de stages réalisés dans des labos INRAE. Le sujet proposé doit :

i) s’inscrire dans les axes thématiques du GIS,
ii) étre construit en partenariat entre au moins 3 membres du GIS*,
iii) le stagiaire doit étre encadré par un maitre de stage INRAE.

* Les trois partenaires proposant le stage ne doivent pas appartenir a la méme unité.

>Axes thématiques du GIS : https://www.qgis-fruits.org/groupes-thematiques
>Partenaires du GIS : https://www.qis-fruits.org/presentation-du-gis/membres-du-consortium

Organismes partenaires : (1) INRAE (GAFL + IRHS) (2) AgroParisTech (3) CEP Innovation - NOVADI
Dont I'école membre du GIS le cas échéant : Institut Agro

Lieux du stage : unités de recherche UR GAFL et UMR IRHS (3 mois et 3 mois)

Durée : 6 mois

Dates : dés février 2025

Niveau : Stage de fin d’études BAC + 5 (Option Ingénieur, ou Master 2)

Profil du stage : Recherche appliquée

INTITULE DU STAGE : Evaluer le potentiel de gain génétique par la sélection
génomique dans la filiére fruitiére : cas d’étude chez le pommier et le pécher

Contexte et problématique :

L’un des ingrédients essentiels de la Révolution Verte est la professionnalisation du métier
de sélectionneur et la mise en pratique de la théorie de la génétique quantitative dans les
schémas de sélection, notamment par 'emploi de « I'équation du sélectionneur » (Lush,
1937). Cette équation indique que le gain génétique, par exemple exprimé en unité de
rendement par an, peut étre optimisé a 'aide de différentes stratégies de sélection. En
particulier, recourir a des diagnostics génétiques pour sélectionner dés le stade plantule
promet un gain de temps et d’intensité de sélection. Des années 90 a aujourd’hui, 'emploi
des marqueurs génétiques chez les plantes s’est ainsi généralisé, soit a des fins de
sélection assistée par marqueurs (pour les traits a contréle génétique simple) ou de
sélection génomique (pour les caracteres quantitatifs). L'intérét de ces stratégies n’est
plus a prouver, comme en témoigne I'adoption par les grandes entreprises semenciéres
de la sélection génomique (Gholami et al., 2021), qui représente un réel changement de
paradigme et participe a I'hyperspécialisation de la filiére sélection.

Chez les espéces fruitiéres et la vigne ce constat est toutefois nuancé : s’il est a noter que
la sélection assistée par marqueurs se systématise pour certains programmes, aucun ne
met en ceuvre la sélection génomique. Nous pouvons certes nous appuyer sur une
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littérature riche démontrant que les précisions de prédiction sont satisfaisantes pour un
certain nombre de traits de phénologie, de rendement et de qualité notamment chez le
pommier, I'abricotier, et la vigne (Brault et al., 2022; Cazenave et al., 2022; Jung et al.,
2021; Nsibi et al., 2020; Roth et al., 2020). Mais nous manquons encore d’éléments
traduisant ces résultats prometteurs en gain génétique, et d’efforts de vulgarisation pour
convaincre les acteurs de la sélection. En somme, passer du stade de prédictions
génomiques a la sélection génomique a proprement parler implique une part de risque
économique, théme qui n’a pas été étudié en profondeur chez les espéces fruitieres.

Améliorer les stratégies de sélection fait partie des objectifs des départements Biologie et
Amélioration des Plantes et Génétique Animale d'INRAE, notamment grace au réseau
R2D2 (Fugeray-Scarbel et al., 2021) et a des projets tels que IVD-Innovafruit 3, spécifique
aux especes fruitieres. Au sein de R2D2, généticiens et économistes unissent leurs efforts
pour tester et améliorer les méthodes de sélection génomique dans le monde animal et
végétal. Récemment, une méthode de simulation de schémas de sélection a été publiée
grace a ce réseau pour comparer les gains génétiques entre des programmes faisant
intervenir ou non les marqueurs génétiques en prenant appui sur le modéle du blé
(Fugeray-Scarbel et al. 2022). L’ambition du présent projet de stage est d’appliquer cette
meéthodologie aux espéces fruitieres, qui ont des caractéristiques bien différentes des
plantes annuelles, pour communiquer sur les atouts de 'emploi des marqueurs aupres des
sélectionneurs avec des éléments chiffrés.

Objectifs généraux du stage / Résultats attendus :

L’objectif majeur est d’apporter une vision objective de I'intérét des marqueurs grace a la
comparaison de gains génétiques entre schémas de sélection ayant recours ou non a la
sélection génomique. Comme énonceé plus haut, des développements méthodologiques
récents rendent accessible la simulation de schémas de sélection une fois les paramétres
d’entrée connus (Ben-Sadoun et al., 2021; Fugeray-Scarbel et al., 2022). Les figures ci-
dessous illustrent 'importance de comparer des schémas a co(t total constant.
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sélection et colts de base associés, et (ii) la biologie de I'espéce ciblée : population
effective (de départ), polymorphisme génétique, type de traits et leur architecture
geneétique (nombre de QTLs). L'objectif de sélection sera ici le rendement, défini comme
un caractére architecture complexe (100 QTLs), en considérant différents niveaux

d’héritabilité variables (0.2, 0.4, 0.7). L’étudiant aura acces a ces paramétres d'entrée et a




un cluster de calcul pour réaliser ses simulations de schémas de sélection chez le
pommier et de pécher. Les populations de base seront des collections de 534 et 192
individus respectivement, génotypées a 'aide de 303,000 et 16,000 marqueurs SNPs. Les
données d’entrée des colts seront fournies par les entreprises CEP-Innovation et Novadi,
partenaires d’'INRAE dans le cadre de co-obtentions. Les différents schémas a comparer
comprendront :
- Choix des combinaisons parentales a I'aide de sélection phénotypique ou prédiction
génomique (SelGen)
- Choix des individus a retenir au stade F1 au premier stade d’observation (sur
propres racines) a I'aide de sélection phénotypique ou prédiction génomique
- Choix des individus a retenir au stade F1 au second stade d’observation (greffage,
essais multisites) a I'aide de sélection phénotypique ou prédiction génomique
La combinaison des différents paramétres donnera lieu a une comparaison d’une dizaine
de schémas possibles, testés sur chacune des espéces.
L’étudiant participera avec ses encadrants a la vulgarisation des résultats auprés des
sélectionneurs.
On s’attend a des gains génétiques plus importants avec I'emploi de la SelGen comparé a
une stratégie de sélection phénotypique pure. Les résultats devraient permettre une prise
de recul sur le positionnement stratégique du marquage moléculaire dans un schéma de
sélection, et une meilleure compréhension des freins inhérents a I'emploi des marqueurs
dans la filiére fruitiére.

Publications de I'équipe d’accueil et/ou relative au sujet (et/ou au projet dans lequel s’insére le stage)
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ACTIVITES DOMINANTES CONFIEES AU STAGIAIRE :

- Mise en forme des paramétres et données d’entrée pour générer les simulations de schémas de sélection
sur plusieurs générations

- Modélisation de schémas de sélection faisant intervenir différentes stratégies a co(t total constant sur le
pommier et le pécher pour des traits communs en adaptant des scripts R

- Comparaison des gains génétiques entre stratégies de sélection phénotypique SelGen, pour chaque
espece

- Comparaison des gains génétiques entre le pommier et le pécher pour des stratégies identiques :
interprétations biologiques et socio-économiques

- Interactions réguliéres avec le réseau de chercheurs en méthodologie de sélection fruitiére et vigne

- Participation a la vulgarisation et a la mise en perspective des résultats auprés des acteurs de la sélection
fruitiere

- Intégration dans les équipes DADI/Prunus de I'unité Génétique et Amélioration des Fruits et Légumes
(GAFL) et VaDiPom de I'Institut de Recherche en Horticulture et Semences (IRHS) pour se familiariser avec
les deux espéces pécher et pommier

PROFIL REQUIS :

- Derniere année de Formation Supérieure BAC + 5

- Connaissances : génétique quantitative, méthodologie de sélection, si possible avec un bagage en
agronomie et productions végétales, voire en micro-économie.

- Compétences opérationnelles : niveau intermédiaire ou avancé en langage R, travail en équipe, générer,
interpréter et synthétiser des analyses, rendre compte des résultats a intervalles réguliers

- Langues : frangais courant, anglais lu

- Permis de conduire (le cas échéant) : pas nécessaire

INDEMNISATION (SUR BUDGET INRAE-GIS FRUITS) :

Selon la réglementation en vigueur pour 2025 (environ 650 €/mois)

AVANTAGES PROPOSES (le cas échéant) :

- logement : quelques chambres disponibles a la location sur le centre INRAE a Avignon

- restauration : subvention INRAE pour les repas au restaurant inter-entreprises

- déplacements : le stage s’effectuera d’abord pendant 3 mois dans l'unité GAFL située a Avignon,
puis 3 mois dans l'unité IRHS située a Angers.

CONTACT MAITRE DE STAGE INRAE :

(1) Maitre de stage INRAE (obligatoire)

Nom et fonction du responsable a contacter : Morgane ROTH, chargée de recherche
Adresse : INRAE GAFL 67 allée de Chénes 84140 Montfavet

Tél.: +33(0)4 327227 19

Site web (équipe et/ou projet) : https://gafl.paca.hub.inrae.fr/equipes-de-recherche/diversite-
adaptation-determinants-et-integration

Mail : morgane.roth@inrae.fr
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