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Résumé
La présente ¢tude a été menée dans le cadre de ’amélioration du mais face au stress hydrique, ou

I’objectif général était d’étudier la régulation génétique de la tolérance au stress hydrique chez le mais
lors de différents stades de son développement allant de la germination jusqu’a I’achévement du cycle

de la culture.

L’objectif de la premicre partie de cette étude conduite dans une chambre de culture est la détection
des régions génomiques et génes candidats impliqués dans la réponse au stress hydrique pendant la
germination et le développement des semis. Nous avons évalué 420 RILs avec leurs parents provenant
d’une population multiparentale (MAGIC) avec un stress hydrique induit par le PEG a la germination
et pendant le développement des semis. Une étude d’association a I’échelle du génome (GWAS) a été
réalisée pour identifier les régions génomiques associées a la tolérance au stress hydrique. L’étude
GWAS a identifi¢ 16 et 28 SNPs significativement associés aux parametres ¢tudiés dans les conditions
normales et de stress, respectivement. Parmi les SNPs détectés, deux SNPs avaient des associations
significatives avec plusieurs parametres avec des corrélations positives élevées, suggérant un controle
génétique pléiotropique. D’autres SNPs étaient situés dans des régions qui abritaient des QTLs majeurs
dans des études antérieures, et colocalisées avec des QTLs pour la tolérance au froid précédemment
publiés pour cette population MAGIC. Les régions génomiques comprenaient plusieurs genes
candidats liés aux stress et au développement des plantes. Il s’agit notamment de nombreux genes et de
facteurs de transcription impliqués dans la germination, les caractéristiques des semis et la tolérance a

la sécheresse.

D’autre part, la GWAS réalisée lors de la deuxiéme partie conduite sur le terrain en évaluant 318
lignées pures issues d’un panel d’association, nous a permis d’identifier 91 et 114 SNPs
significativement associés au rendement et aux parametres corrélés (vigueur, floraison male et femelle,
ASI, hauteur de la plante, surface foliaire, sénescence, longueur de 1’épi, nombre de rangées par épi et
poids de mille grains) dans les conditions normales et de stress hydrique, respectivement. Parmi ces
SNPs, six étaient significativement associés avec la surface foliaire dans les deux conditions suggérant
un contrdle génétique commun. Les différents SNPs détectés correspondaient a 62 et 89 QTLs dans les
conditions normales et de stress hydrique, respectivement, ou la majorité des QTLs étaient associés au
rendement. Plusieurs QTLs ¢taient localisés dans des régions génomiques importantes impliquées dans

la réponse a différents stress biotiques et abiotiques.

Les analyses actuelles fournissent des informations et des outils pour des études ultérieures et des

programmes de sélection pour améliorer la tolérance au stress hydrique.

Mots clés : Mais, stress hydrique, étude d’association a 1’échelle du génome (GWAS), germination,

rendement, intervalle anthése-soies, génes candidats.
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Abstract

The present study was conducted in the context of maize improvement against drought stress, where
the main objective was to study the genetic regulation of drought tolerance in maize during different

stages of its development from germination to the final stage of the plant cycle.

The objective of the first part of this study carried out in a growth chamber was the detection of
genomic regions and candidate genes involved in the response to water stress at germination and
during seedling development in maize. We evaluated 420 RILs with their parents from a multiparent
population (MAGIC) with PEG-induced drought at germination and during seedling development. A
genome-wide association study (GWAS) was performed to identify genomic regions associated with
water stress tolerance. The GWAS identified 28 and 16 SNPs significantly associated with the studied
parameters under normal and stress conditions, respectively. Among the SNPs detected, two SNPs had
significant associations with several parameters with high positive correlations, suggesting pleiotropic
genetic control. Other SNPs were located in regions that harbored major QTLs in previous studies, and
co-localized with previously published QTLs for cold tolerance for this MAGIC population. The
genomic regions included several candidate genes related to plant stress and development. These
include many genes and transcription factors involved in germination, seedling traits, and drought

tolerance.

On the other hand, GWAS performed during the second part conducted in the field by evaluating
318 pure lines from an association panel, allowed us to identify 91 and 114 SNPs significantly
associated with yield and correlated parameters (vigor, male and female flowering, ASI, plant height,
leaf area, senescence, ear length, number of rows per ear and thousand kernel weight) under control
and drought conditions, respectively. Among these SNPs, six were significantly associated with leaf
area in both conditions suggesting a common genetic control. The different SNPs detected
corresponded to 62 and 89 QTL under control and water stress conditions, respectively, where the
majority of QTL were associated with yield. Several QTL were located in important genomic regions

involved in the response to different biotic and abiotic stresses.

The current analyses provide information and tools for subsequent studies and breeding programs

for improving drought tolerance.

Key words: maize, drought stress, Genome wide association study (GWAS), germination, yield,

anthesis-silking interval, candidate genes.



