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Organisation du WP2

Tache 2.1 - Structuration d’une large collection de diversité

* Etat des lieux des banques de genes et des accessions
disponibles

* Maximisation de la diversité taxonomique et géographique et
définition d’une collection « aveugle » de ressources

* Etat des lieux des ressources déja ciblées pour certains traits
= CORE PANEL

* Génotypage de ces 2 collections

* Sélection d’une core collection maximisant la diversité
génétique et combinant ressources aveugles et ciblées

* Multiplication

Tache 2.2 - Création de populations de pre-breeding

* Chaque obtenteur réalisera au maximum 10-15 populations de
BC, avec un méme fond génétique élite receveur

* Fragmentation du génome des ressources génétiques dans les
fonds élites, sans perte de diversité =» suivi des introgression
par marquage

* 2 générations de BC, puis plusieurs générations
d’autofécondation

Tache 2.3 - Evaluation phénotypique des populations de pre-
breeding
* Phénotypage des populations BC2S3/BC2S4 pour divers
caracteres d’intérét (WP3)
» Identification rapide des régions génétiques d’intérét
issues des RG
* Phénotypage de certaines ressources génétiques brutes
(WP3) = CORE PANEL
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Recensement des banques de genes mondiales

* Recensement des Pisum au sein des principales banques de genes mondiales, avec comme critere
impératif la disponibilité des accessions ainsi que 'acces aux données passeports (pays d’origine)

* Australian Grains Genebank - Agriculture Victoria : 5804 acc.

* International Centre for Agricultural Research in Dry Areas - Lebanon : 3530 acc.

* International Livestock Research Institute — Ethiopia : 83 acc.

 Germplasm Resources Unit - John Innes Centre, Norwich Research Park : 3007 acc.

* IBBR - Istituto di Bioscienze e Biorisorse, Consiglio Nazionale delle Ricerche : 2240 acc.
* Centre for Genetic Resources -The Netherlands : 904 acc.

* NORDGEN - Nordic Genetic Resource Center—Sweden : 1910 acc.

* Pea Genetic Stock Collection (GSPI) - Washington State University : 5952 acc.

* |PK - Institut fur Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung - Gatersleben : 3903 acc.
* NARO - National Agriculture and Food Research Organization - Japan : 225 acc.

TOTAL =27 558 accessions




Apres le recensement des 27 558 accessions, a débuté une étape de nettoyage (redondance, fautes
d’orthographe...) de la bande de données pour aboutir a une liste de 19 468 accessions issues de 118 pays

Répartition géographique — 19 468 accessions

FRA, 445 BGR, 430

AFG, 650

NLD, 771

POL, 348 GEO, 288 TIK, 206

USA, 1655
ETH, 1844 RUS, 1214 FIN, 163 CAN, 130 |SYR, 120 |'DNK; 119

AUS, 542

HUN, 193

CSK,
ROU, |'SR.96 |NPL,90 |cCzE, 79| 75

111
GBR, 762 PRT,
SVK, 184 74

MAR, PIRNGSY ALB, FCHL
55 54 50 |,50

KAZ | T..

TUR, 506

EST, 172

SWE, 1707 IND, 1649 CHN, 722 ITA, 470 ESP, 168




Maximisation de la diversité taxonomique et géographique

* Le genre Pisum inclut 3 especes: P. sativum, P. fulvum et P. abyssinicum.

Ces especes sont croisables entre-elles, bien que parfois les croisements entre especes sauvages et
cultivées peuvent aboutir dans une certaine proportion a des hybrides non-fertiles

* Lespece P. sativum est divisée principalement en 2 sous espéces: SPECIES +|Nombre de ACCECODE
e Ssp. sativum, contenant les pois cultivés + abyssinicum 114
 Ssp. elatius, contenant les pois sauvages #fulvum 138

. . o ~Isativum 19131

 D’autres sous-especes sauvages mineures ont été décrites: ssp. Bissp. asiaticurn 94

Jjomardii, ssp. thebaicum, ssp. trancaucasicum, ssp. asiaticum , Ssp. 51ssp. cinerium 2
tibetanicum et ssp. cinereum 2 ssp. elatius 183
+'ssp. humile 5

+'ssp. jomardii 4

+ssp. sati 7

SPECIES |~ |Nombre de ACCECODE _SSP. Sativum 5653

. . Ssp. syriacum

— LG Ll +'ssp. tibetanicum 6

#fulvum 138 +/ssp. transcaucasicum 37

+ sativum 19131 # (vide) 13140

+ (vide) 85 +I(vide) 85

Total général 19468 Total général 10 19468



Stratégie de sélection (5000 accessions) pour une répartition homogene entre
les taxons et les pays

* Sélection de tous les P. fulvum et P. abyssinicum (= 252 accessions)

* Sélection de toutes les accessions appartenant aux sous-especes autres que P. sativum ssp. sativum
ou P. sativum ssp. indéterminée (= 334 accessions)

* Lereste: 4414 places restantes a répartir sur 118 pays
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Répartition géographique des accessions sélectionnées (Pisum sativum ssp. sativum ou ssp. NA)

TUR, 85
IND, 85 ITA, 85 EST, 85

SDN, 33 MNG, 33 MEX, 33 AUT, 32
FRA, 85

ZMB, 16 | GTM, 16 | UGA, 15
CRY, |zAR, [sRB, |MkD,
PRK, | 12 11 | 1 11
ARM, 18 | 15
BEL,
11




SPECIES ~ Nombre de ACC
# abyssinicum 101
#fulvum 66
. =sativum 3307
3517 accessions recues sur les 5000 ssp. asiaticum 85
ssp. cinerium
ssp. elatius
ssp. humile
. . . ssp. jomardii
Multiplication (serre / champ) ssp. sativum
SSp. syriacum
ssp. tibetanicum
ssp. transcaucasicum
(vide)
#(vide)
Total général
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Quelques difficultés de germination pour
les espéces sauvages

Une diversité de couleur et de taille de grains

Une diversité de port
et de feuillage




Génotypage et décisions

3 plantes génotypées individuellement par accession

Génotypage avec la puce Trait Genetics (10K SNP)

» Accessions génétiqguement redondantes entre-elles = 1305 accessions concernées et donc 2212

accessions uniques

Décisions
* Fusion des 3 plantes et du bulk si les 3

plantes sont genetiquement
(HomDiff<2% & HetDiff<8%) et
phénotypiquement homogénes = 2349
accessions

Fusion de 2 plantes si seulement 2
plantes sur les 3 sont génétiquement
homogenes = 631 accessions

e Suppression des autres plantes et

accessions pour des raisons de quantité
de semences = 496 accessions

s
3 Categone

i suo
CHm
EEZ

Banque de semences
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De Beukelaer et al. BMC Bioinformatics (2018) 19:203

https://doi.org/10.1186/512859-018-2209-2 BM C B|O| nformatl'cs

i i
Construction de la core collection RESEARCH ARTICLE Open A
Core Hunter 3: flexible core subset @

selection

Herman De Beukelaer' &, Guy F Davenport? and Veerle Fack'

* Choix de 3 génotypes élites qui seront utilisés comme parents récurrents pour introgresser la diversité
(RGT ICONIC, RUCK, LG CORVET). 2 PP et 1 PH.

* Objectif de la Core Collection PeadEVER: maximisation de la couverture allélique (CV) complémentaire
de ces 3 élites, et optimisation du nombre d’accessions apportant un caractere d’intérét déja identifié

accessions
AN

0.465 0.473 0.480 0.486 0.51 comparée a la collection totale.
Plus c’est proche de 1, mieux c’est.
cv 0.993 0.993 0.992 0.991 0.989
AN = représentativité de la CC
(distance moyenne entre chaque
avec trait 0.484 0.487 0.51 0.52 Uindividu le p-lus proche de la CC).
Plus cette distance moyenne est
faible, mieux c’est.

intérét déja
identifié Ccv 0.991 0.991 0.991 0.989 0.986
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La core collection (CC15) en graphique

@ 3variétés élites récurrentes
@® Corecollection (15)
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La core collection (CC15) en graphique
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2 clusters au sein desquels les
accessions sont peu différentiables
Hypothese: la puce SNP utilisée serait
peu adaptée pour différencier les
especes  exotiques  apparentées,
notamment les P. fulvum

Perspective: séquencage pour les
différencier et sélection d’accessions
supplémentaires appartenant a ces 2
clusters, a intégrer dans la CC

@ 3variétés élites récurrentes
@® Corecollection (15)
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La core collection (CC15) en quelques chiffres

Accessions par ESPECE
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ZOOM sur le CORE PANEL

Core Panel Core |[Core Panel

Aphanomyces
Sativum ssp. sativum 149 pFusarluxr/n 56 1
Dont variétés 78 43 PEMV 9 0
Dont élites 44 23 PSbMV 11 2
Pucerons 22 1
Autres P. Sativum 10 0 Mildiou 16 1
P. Abyssinicum 9 4 Froid 11 85
P. Fulvum 2 1 ‘Bruche 15 2
Secheresse 6 1
Colletotrichum 13 13
Bactériose 30 30
e ContientlaCC15 Architecture 58 14
* Multiplication systématique tous les ans pour Fragilité des semences 6 1
disposer des semences nécessaires a Protéines 4 2

'ensemble des screenings

21



Dimension 2
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PEA
FOR EVERYONE,

Tache 2.2 : FOREVER

Création de
populations de
pre-breeding




Lignée élite

Chaque sélectionneur croise 5
x ‘ ‘ ‘ ‘ ‘ ‘ accessions de la CC avec son élite

v

(Novembre — Décembre 2025)

Core Collection Pea4EVER

x Premier BC
Mai-Juin 2026 : croisements

(CC15)
BC1
Population BC1 et second BC I I
Octobre 2026 : génotypage et sélection des BC1 x
Novembre — Décembre 2026 : croisements BC2 I
BC2
Population BC2 et autofécondation
Avril 2027 : génotypage et sélection
Mai-Juin 2027 : 1°® autofécondation
p % Population BC2S3
. , m Autofécondations accélérées
Prochaines etapes & enserre
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