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Résumé

Dans un contexte de changements environnementaux intenses et rapides, les plantes et
leurs microorganismes associés –symbiotiques, endophytes ou pathogènes- doivent faire face
à de nouvelles contraintes, biotiques ou abiotiques.
Aujourd’hui, l’essor des données génomiques offre l’opportunité unique de prédire, avec une
précision jusque-là inégalée, les traits fonctionnels et adaptatifs sur la base des variations de
séquence entre les individus au sein des populations.

En utilisant les ressources phytogénétiques considérables de Medicago truncatula, légumineuse
méditerranéenne sauvage, nous avons développé une approche à l’échelle du génome entier
pour analyser les associations entre la biodiversité génétique intra-spécifique, la structure des
populations végétales et les variables bioclimatiques.

Nous avons montré qu’environ la moitié de la variation génomique au sein de l’espèce peut
être reliée au climat ou à la géographie, le climat étant la principale source de variation.
Nous avons également identifié des populations adaptées localement avec des composantes
génomiques fortement liées à des caractéristiques environnementales spécifiques. Enfin, une
part importante de la variation génomique entre les populations de M. truncatula peut être
associée à des interactions biotiques. Ainsi, nous avons pu prédire avec précision les réponses
quantitatives aux maladies et les performances de nodulation.
Cette nouvelle approche intégrative peut aider à la caractérisation et à la conservation de la
biodiversité végétale et microbienne associée ainsi qu’à la gestion et à la préservation d’agro-
et écosystèmes plus résilients.
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