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Introduction T Objectif

Chez le chéne peéedonculé, les traces rameales dans le bois Un QTL (qualitative trait locus) est un région chromosomique qui

sont liees a la ramification qui produit les branches et les contient un ou plusieurs gene qui affectent des caracteres o _ .
épicormiques (bourgeons dormants et gourmands). Ces traces guantitatifs. Grace a I'analyse QTL, un déterminisme génétique L'objectit de ce travail est de quantifier
raméales diminuent la qualité du bois et la valeur économique. est mis en évidence, et la part de la variabilité phénotypique 'effet genetique sur la ramification du
Pour observer et quantifier les traces raméales, une nouvelle expliquée par la génétique est quantifiée. chéne pedoncule.

meéethode a été developpée avec la tomographie a rayon X.
Cette méthodologie donne une vision de l'intérieur du bois.

Mateériels et Méthodes

1. Matériel
Un famille de 208 pleins freres a eté créee a partir de 2 chénes
pédonculés (Quercus robur L.) par TUMR BioGeCo en 1992, et Brightspeed

installée en plein champ a Bourran (Lot-et-Garonne) en 2000.
Deux cartes génétiques (parents male et femelle) localisant 686
marqueurs ont été construites (Barreneche et al., 1998).

179 billons d’'un metre de ces descendants ont été recupéres lors
de I'éclaircie en 2012. Chaque billon représente un génotype.

2. Scan

Les billons a été ensuite analysés par tomographie a rayon X
(Colin et al., 2010).
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Conclusion et perspectives

La tomographie a rayon X nous permet d'observer l'intérieur de billons sans les decouper ; a I'aide de cette nouvelle technologie, certains caracteres sont maintenant facilement observables. C’est la premiere
fois que I'on réalise une analyse QTL des épicormiques du chéne pedonculé. Plusieurs QTLs ont ainsi été détectes sur la carte génétigue du chéne pédonculé. Ces QTLs correspondent a plusieurs variables
guantifiant des phénomenes importants comme la ramification (le développement de bourgeons latents, des gourmands et des branches), la croissance (le volume de branche et de tronc) et la présence de
fourches.

Cette etude permet de classer les effet génétiqgue de chaque trait ; vient en premier I'effectif de bourgeons primaires qui expliqgue 45,6% de la variabilite. L'effet génétigue semble moindre pour les bourgeons
secondaires (14% de la variabilité expliquéee par des QTLS). L'importance de l'effet génetique sur les gourmands est confirmée (Jensen, 2000) par notre résultat (31% de la variabilite expliquéee par les QTLS).
Un déterminisme génétigue pour l'instant non trouvé pour certains traits d’architecture, pourrait étre détecté avec un echantillonnage amélioré. Sur la base des QTLs deéetectés, une amélioration génétique peut
étre envisagee, ce qui présenterait un grand intérét pour 'amélioration de la qualité du bois des chénes.

Pour affiner la détection et la quantification des QTLSs, nous analyserons une répétition déja disponible des 179 génotypes. La co-localisation de QTLs, tenant compte de QTLs identifiés dans des études
anciennes portant sur la composition en carbone isotopique, l'efficience d'utilisation de I'eau (Brendel et al., 2008), la croissance (Scotti-Saintagne et al., 2004) et tenant compte des nouvelles cartes
géenetiques sera également étudiée en détail. De nouveaux traits relatifs a la qualité du bois et aux extractibles des nceuds seront abordes.
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