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Présentation et objectifs Alors que la recherche médicale connait de grands succés dans la corrélation de

phénotypes (maladies) avec des alléles défectueux rares (codons stop prématurés
ou abolis, codon start altéré, épissage alternatifs dans certains génes), il n’y a pas
eu d’explorations systématiques de telles corrélations chez les arbres forestiers
jusqu’a ce jour. Peu d’alleles de pertes de fonction naturelle déja détectés
pourraient étre liés a des phénotypes de bois avantageux (sensiblement moins de
lignine, par exemple) et ont donc un potentiel élevé pour accélérer 'amélioration
dans le contexte de la sélection des arbres pour le reboisement. L'accés a de telles
mutations rares dans le génome des arbres est maintenant facilité par le
séquencage de nouvelle génération.

La recherche proposée vise a relier les outils de valorisation du bois et de sélection
génomique en démontrant la faisabilité d’une utilisation future de la découverte de
la fonction des génes dans la sélection des arbres. Cette approche intégrative sera
une preuve de concept pour une amélioration rapide des plantes non-cultivées.
L'objectif proposé est la génération de peupliers sensiblement améliorés pour des
caracteres pertinents sur le plan industriel tels que des caractéristiques de fibres
améliorées a partir d’une population naturelle.

Résultats -Nous avons trouvé une importante diversité génétique le long de 1014 génomes
(préliminaires/finaux) complets de Populus trichocarpa.

- La majorité des variants génétiques identifiés (66%) sont rares et se trouve dans
les populations a une fréquence inférieure a 0.05.

- Parmi les variants génétiques rares identifiés nous avons trouvé un nombre
significatifs (~24500) de variant non-sens. Ces variants peuvent avoir de forts effets
déléteres et entrainer des changements phénotypiques importants.

Retombées escomptées et | Ce projet répondra a de nombreuses questions dans le contexte de I’évolution qui
applications concerne la sélection agissant sur les traits quantitatifs, la sélection des arbres tout
en offrant des options plus productives pour les secteurs de la culture et des
produits forestiers.

* Axes thématiques 2RLQ : (1) la croissance et rendement des plantations, (2) la restauration écologique de sites perturbés/anthropisés, (3) les
plantations de résilience, (4) la phytoremédiation et production de produits biosourcés, (5) I'amélioration génétique et I'adaptation, (6) la
valorisation des matiéres résiduelles fertilisantes et la séquestration du carbone et finalement (7) la transformation des bois et la chaine de valeur.
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