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Résumeé

Contexte

Domestication et adaptation des cultures

La domestication est un processus évolutif piloté par 'homme qui a commencé il y a environ 12 000 ans
(MeYER et al., 2012; ZoHARY et HopPF, 2000). Le processus de domestication est associé a un échantillonnage
génétique de la diversité sauvage, résultant souvent en une diversité plus faible dans les variétés cultivées
(ALLABY et al., 2019; R. KumAR et al., 2021 ; MEYER et PURUGGANAN, 2013). On parle généralement de goulot
d’étranglement associé a la domestication pour caractériser cette perte de diversité (ALLABY et al., 2019;
R. KumaAR et al., 2021; MeYER et PURUGGANAN, 2013). La perte de diversité génétique ne s’est pas limitée
a la domestication, le développement de I'agriculture dans les 100 derniéres années a promu la culture sur
de grandes surfaces de cultivars dits élites (GRoss et al., 2014) issus de la sélection moderne et réduisant
encore la base génétique cultivée. En raison de ces pertes de diversité génétique, la question de la capacité
d’adaptation de nos cultivars élites a un environnement changeant rapidement (température plus élevée,
précipitations en hausse ou en baisse, augmentation des aléas climatiques) se pose.

Au cours des 50 dernieres années, d’importants changements climatiques ont été observés. Pour adapter
'agriculture & ces changements environnementaux, soient les cultures migrent vers de nouveaux sites
favorables , soient elles doivent s’adapter aux nouvelles conditions dans le site actuel (AITKEN et al., 2008).
Les espéces sauvages apparentées aux cultures, les variétés domestiquées ou cultivées et les variétés
élites sont des ressources importantes qui peuvent étre mobilisées pour cette adaptation (FLINT-GARCIA
et al., 2023). Dans ce cadre, une compréhension plus fine des bases génétiques de I'adaptation des plantes
et leur caractérisation dans les ressources génétiques peut aider a construire des stratégies de sélection efficaces.

Lespéce Coffea canephora

Lespéce Coffea canephora est diploide (2n = 22), avec un génome d’environ 710 Mb (Noirot et al., 2003), et
strictement allogame (BERTHAUD, 1986 ; LASHERMES et al., 2000). Son aire de répartition recouvre I'Afrique
de I'Ouest et I'Afrique centrale (A. P. Davis et al., 2006). Elle produit le café robusta qui représente environ
40 % de la production mondiale de café, derriere I'arabica, produit par 'espéce C. arabica (ICO, 2019) Les
premiers programmes de sélection ont été lancés en Indonésie, en République démocratique du Congo et en
Cote d’lvoire au début du 20éme siecle (MoNTAGNON et al., 1998a). Par la suite, le matériel sélectionné a été
largement cultivé dans d’autres parties du monde, y compris au Vietnam.

La diversité de Coffea canephora a été récemment étudiée et huit groupes génétiques correspondant a
différentes régions d’Afrique ont été proposés (MEROT-LANTHOENE et al., 2019) (figure .0.1). Les groupes
génétiques sont également caractérisés par la variabilit¢ de nombreux caractéres morphologiques et de
résistance biotique et abiotique. Coffea canephora est donc un modeéle intéressant pour étudier la diversité
intraspécifique et I'adaptation locale dans la zone intertropicale. Létude des relations entre climat, phénotype, et
données génomiques chez le caféier Coffea canephora serait utile pour comprendre les bases génétiques
de son adaptation. Elle peut également permettre de construire des scénarios sur 'impact du changement
climatique sur la distribution et la productivité du Robusta a I'avenir.

Le caféier C. canephora au Vietham

C. canephora a été initialement introduit au Vietnam en 1908 (ICO, 2019; PHAN, 2017). Les premieres variétés
introduites provenaient d’Indonésie et d’Afrique centrale, mais leur origine génétique reste globalement incertaine.
Depuis les années 2000, le Vietnam est devenu le plus important producteur mondial de café robusta. Le ca-
féier C. canephora joue par conséquent un réle majeur dans I'agriculture, I'écologie et 'économie sociale du pays.
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Ficure .0.1: Geographical representation of the genetic groups of wild C. canephora in Africa and their cha-
racteristics. The group distribution is according to Mérot-LAnthoéne et al. (2019), the biotic and abiotic stress
behaviour is according to Montagnon et al. (1998b). These behaviours has been observed for some accessions,
but might be variable within the group.

La production de robusta au Vietnam est concentrée dans les hauts plateaux du centre, situés dans la région
centrale du sud. Des travaux de conservation et de recherche sur 'amélioration de C. canephora sont menés
a I'Institut des sciences agricoles et forestieres des hauts plateaux de I'Ouest (WASI), dans la province de
Dak Lak. Certaines variétés élites ont été reconnues compatibles entre elles et sont couramment utilisées en
mélange dans les plantations. Elles ont une productivité élevée (de 3,5 a 7 tonnes/hectare), une bonne qualité a
la tasse et une résistance aux ravageurs et a la rouille des feuilles (ICO, 2019; PHAN, 2017).

Cependant, la culture de C. canephora est confrontée a divers problemes au Vietnam, principalement dus
au changement climatique et au vieillissement des plantations (ICO, 2019). Une précédente étude a prévu
que la production de café allait diminuée de 50 % par rapport a la production actuelle d’ici 2050 en raison des
conséquences du changement climatique (ICO, 2019). Pour faire face a ces problemes, 'amélioration de
la tolérance des caféiers au stress abiotiques et biotiques peut étre une des mesures durables. En 2020, le
ministere de la science et de la technologie a lancé un projet (projet MOST) visant a améliorer la tolérance
a la sécheresse et la résistance aux nématodes de C. canephora au Vietnam par le biais de programmes
de sélection. La diversité génétique est essentielle pour 'amélioration des cultures (Swarup et al., 2021),
mais elle est largement méconnue pour les variétés viethamiennes de C. canephora. La compréhension de
l'origine des caféiers vietnamien est également I'un des objectifs du projet MOST. Sur la base de I'étude de
diversité génétique que nous allons mener, du matériel sera sélectionné et proposé comme base de nouveaux
programmes de sélection afin de créer des variétés plus résistantes et durables.

Marqueurs basés sur le séquencage pour I’exploration de la diversité du café

Les marqueurs moléculaires sont indispensables pour de nombreuses études génétiques et génomiques
visant a explorer la diversité des espéces. Lavenement du séquencage a haut débit (séquencage de
nouvelle génération) a permis une détection efficace de différents marqueurs puissants tels que les poly-
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morphismes nucléotidiques simples (SNP), les insertions et les délétions (Indels), la variation d’insertion
des éléments transposables (TE), et plus largement les variants structuraux (SV). Ces marqueurs ont été
utilisés dans les recherche sur les caféiers, comme la génomique évolutive, la diversité génétique et les
études d’association a I'échelle du génome. Le développement rapide de la biologie moléculaire et de la
bioinformatique améliore I'identification des marqueurs moléculaires et étend leur application, ce qui permet
d’explorer de nouveaux aspects de la génomique du café et de révolutionner les programmes de sélection a venir.

Objectifs de la recherche

Originaire d’Afrique, le café C. canephora est 'une des cultures les plus importantes au Vietnam, propulsant
le pays au premier rang mondial de la production de robusta au cours des 20 derniéres années. A I'avenir,
la production de café robusta viethnamien sera menacée par plusieurs facteurs, notamment le changement
climatique. Des stratégies de conservation et des programmes de sélection sont nécessaires de toute urgence
pour trouver des solutions durables afin d’améliorer la capacité d’adaptation du café au changement climatique
au Vietnam. Ladaptation du café a de nouveaux environnements dépend fortement de la variabilité génétique
disponible. La collection du WASI est la principale source disponible de variabilité pour I'amélioration de C.
canephora au Vietnam. La compréhension de la diversité génétique disponible au Vietham et de son adaptation
au climat local pourrait permettre de prévoir la réaction du caféier C. canephora vietnamien au changement
climatique a venir. Cette compréhension facilitera les plans futurs de conservation et d’amélioration.

Pour établir les futures stratégies de conservation et de sélection visant a faire face au changement climatique
au Vietnam, il est nécessaire de bien comprendre quelle partie de la diversité génétique des populations
sauvages a été transmise au café C. canephora vietnamien, et quelle diversité génétique de cette source est
adaptée au climat local prévu au Vietnam a I'avenir. Lobjectif de cette thése était de répondre a ces questions et
a été divisé en trois parties principales.

La premiere partie (chapitre 1) s’est concentrée sur le développement d’une approche a I'échelle du génome
pour identifier les segments d’ascendance d’origine sauvages dans le café C. canephora cultivé. La deuxiéme
partie (chapitre Ill) a été consacrée a une étude sur la diversité génétique et I'origine des accessions de C.
canephora cultivées dans les hauts plateaux du centre du Vietnam. La derniére partie (chapitre IV) a évalué
I'adéquation des accessions sauvages de C. canephora aux conditions climatiques locales du Vietnam, a la
fois dans le présent et dans le futur. Lensemble des résultats de ces études contribuera a I'élaboration des
stratégies de sélection et de conservation, en suggérant des matériels de sélection potentiels, des groupes de
croisement, et en indiquant s’il convient d’introduire une plus grande diversité génétique que celle disponible au
sein du germplasm vietnamien. Les principales conclusions, les limites, les perspectives et les implications du
projet sont examinées dans le chapitre V.

La cartographie des mélanges a I’échelle du génome identifie des
segments d’ascendance d’origine sauvage dans le café C. canephora
cultivé

Les progrés du séquencgage et I'application de technologies statistiques et informatiques ont permis d’améliorer
I'inférence de I'ascendance au niveau des chromosomes sur la base d’approches d’inférence de I'ascendance
locale (LAI). Ces méthodes fournissent de meilleures informations sur l'origine génétique mosaique des individus
mélangés, améliorant la connaissance des histoires démographiques et facilitant la détection de l'introgression
adaptative (GezA et al., 2019; MaNI, 2017 ; PADHUKASAHASRAM, 2014 ; SHRINER, 2017 ; THORNTON et BERMEJO,
2014). Les outils LAI sont plus précis lorsqu'ils utilisent des populations sources ayant une taille d’échantillon
importante et un niveau de différenciation élevé (CotTIN et al., 2019 ; MoLINARO et al., 2021 ; SHRINGARPURE
et XiNnGg, 2014). Dans la pratique, il est souvent difficile d’avoir un plan d’échantillonnage parfait parmi les
populations sources (HUBNER et KANTAR, 2021).



Selon des études antérieures (CoTTIN et al., 2019; MoLINARO et al., 2021 ; ScHUBERT et al., 2020), ELAI
(Y. Guan, 2014) s’est avéré étre I'un des outils de LAI les plus efficaces pour traiter des données non phasées.
Dans cette étude, nous avons mis en ceuvre I'approche ELAI sur des C. canephora cultivés au Vietnam avec
des populations de référence issues de la zone d’origine de ce caféier en Afrique déséquilibrées et mélangées.
Nous avons déduit des fréquences génotypiques ancestrales pour ces populations natives afin de constituer
des populations sources parfaites pour 'analyse ELAI. Nous avons évalué et validé notre approche avec des
hybrides simulés. Enfin, nous avons appliqué cette méthode a un ensemble d’accessions élites cultivées dans
les hauts plateaux du centre du Vietnam afin de déterminer 'origine de leur génome en mosaique.

Lensemble de référence africain (de petite taille) a été classé en cinq groupes, avec une structure déséquilibrée
et un niveau élevé de mélange. Nous avons construit des populations sources presque parfaites pour les
cing groupes sur la base des fréquences génotypiques ancestrales. Toutes ces populations simulées avaient
des coefficients d’ascendance parfaits (> 97 %) par rapport a leurs groupes respectifs, comme attendu. Les
populations sources artificielles ont ensuite été utilisées pour évaluer les performances de 'analyse ELAI en
matiere de détection des hybrides simulés.

En utilisant des hybrides simulés, nous avons constaté que notre approche permettait des inférences précises,
avec des corrélations élevées (r> = 0,859 - 0,997) entre les dosages d’ascendance déduits et réels, quel que
soit 'ensemble des paramétres utilisés. Toutefois, nous avons constaté un taux d’erreur de détection plus élevé
pour les tailles d’introgression inférieures a 1Mb. Notre validation a également montré que les SNPs choisis
pour I'analyse avaient un impact marqué sur la précision de l'inférence des segments d’introgression.

Sur la base de nos résultats de validation et d’optimisation utilisant des hybrides simulés, nous avons développé
une méthode afin d’étudier efficacement I'origine des mélanges dans le café C. canephora (figure .0.2). Dix
accessions élites ont été analysées et attribués aux cing groupes génétiques majeurs africains. Une de ces
variétés élites est un hybride avec des schémas de mélange variés dans différentes parties du génome, ce qui
suggere un rétro-croisement entre les groupes AG et ER.

Linférence de segments d’ascendance sauvage dans les accessions cultivées pourrait également per-
mettre des analyses en aval telles que la cartographie des mélanges de caractéres importants ou la
sélection génomique pour les programmes de sélection. Cette approche pourrait également étre adaptée
a d’autres espéeces lorsque I'on étudie des populations mélangées avec un faible nombre d’individus de référence.



Step 1: Analyze structure of source groups

sNMF on reference and tested sets

€0
50
g
Sox
£
8
g
oz

Step 2: Create near perfect source populations
e sNMF-estimated ancestral genotypic frequencies
e 100 individuals/ancestry

5
g
<

Step 3: Run ELAI

e 2 SNP sets
e Synthetic source populations
Tested ind. ‘Whole-chromosome SNPs
— Evenly distributed SNPs
VUL AN

Ficure .0.2: Cadre de travail pour le LAl de C. canephora cultivé. L'analyse ELAI a été réalisée pour chaque
chromosome individuellement et a comporté trois étapes principales. Etape 1 : analyse de la structure génétique
du groupe ancestral, par I'exécution de la méthode sNMF sur I'ensemble de référence et I'ensemble testé. Etape
2 : simulation des populations sources sur la base des fréquences genotypiques ancestrales estimées par la
méthode sNMF. Etape 3 : exécution de I'analyse ELAI sur les individus testés a I'aide de deux ensembles de
marqueurs, a savoir I'ensemble des SNPs d’un chromosome entier et un sous-ensemble de SNP a répartition
uniforme. Etape 4 : fusion des dosages d’ascendance déduits dans les deux ensembles de SNP pour déterminer
le consensus final d’inférence du chromosome cible.

La diffusion a partir du bassin du Congo et I’hybridation avec d’autres
origines ont faconné la diversité du café C. canephora viethamien

C. canephora (Robusta) est fortement structuré dans son habitat d’'origine, les foréts tropicales d’Afrique.
Seule une partie de cette diversité a contribué a la diffusion du robusta a travers le monde. Nous avons
retracé ici 'origine africaine d’accessions de C. canephora cultivées dans les hauts plateaux centraux du Vietnam.

Une collection de 126 accessions de la collection WASI a été caractérisée, y compris des clones cultivés anciens,
élites et locaux. Leur diversité génétique et leur origine ont été déduites par comparaison avec des échantillons
sauvages de référence, a I'aide d’'un nouvel ensemble de 261 SNP a I'échelle du génome. Les accessions
maximisant la distance génétique et la richesse allélique ont été sélectionnées dans une core-collection. Des
segments d’ascendance au niveau des chromosomes de chaque individu de la core-collection ont été détectés
en utilisant des données de séquencgage du génome entier.

Lascendance par le groupe génétique congolais du bassin du Congo (groupe ER) était présent dans toutes
les accessions vietnamiennes, a des proportions variables (figure .0.3). Une majorité d’entre elles 77 % (97
individus) présentaient une ascendance tres forte > 90 % issue du groupe ER. Des signatures génétiques
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du groupe A (12 a 82 %, six individus) et des signatures du groupe D (12 a 38 %, 13 individus) ont aussi été
observées. Dix accessions de la collection présentaient également 86 a 100 % du groupe ER, avec 10 ou 12 %
du groupe OB dans deux accessions. Les résultats des accessions élites sont cohérents avec les résultats du
chapitre précédent.

Une core-collection de 45 accessions, représentatif de la diversité génétique de la collection WASI, a été
proposé. Cette collection présente une hétérozygotie attendue et une richesse alléligue comparables a
celles de I'ensemble de la collection. La plupart des individus étroitement apparentés ont été retirés, et la
plupart des hybrides avec toutes les accessions élites ont été conservés. Cette core-collection a été sé-
quencée au niveau du génome entier des individus, permettant une analyse approfondie de leur histoire évolutive.

Lancestralité d’'une partie du génome dans un groupe congolais du bassin du Congo (groupe ER) a été validée
dans toutes les accessions vietnamiennes reséquenceées (figure .0.3). Sur les 45 accessions resequencées,
différents schémas de mélange et différentes longueurs de tract ont été détectés (figure .0.4). Des mélanges,
avec des distributions différentes sur le génome, provenant d’au moins un autre groupe (D dans la région
guinéenne, AG dans la région cétiere atlantique de I'Afrique centrale et OB dans le bassin du Congo) ont été
trouvés chez 31 individus.

Les caféiers C. canephora vietnamiens sont principalement issus de C. canephora congolais, mais il existe
également une diversité d’autres sources génétiques identifiée dans des hybrides rétro-croisés. Lhybridation de
ces groupes a été largement utilisée pour produire des clones élite. Les résultats de cette étude ont permis de
mieux comprendre les ressources génétiques disponibles au Vietnam, ce qui sera utile pour I'établissement de
stratégies de sélection durables.
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Ficure .0.3: Origine, diversité et structure génétiques. (A) Répartition géographique des groupes génétiques
sauvages en Afrique de I'Ouest et centrale (adapté de Mérot-LAnthoéne et al. (2019)). Structure génétique
de tous les individus, (B) pour 110 individus africains et (C) pour 126 individus vietnamiens. La proportion
d’ascendance de tous les individus a été obtenue a partir de I'analyse sSNMF avec K = 6 en utilisant 261 SNP.
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Les sources génétiques de café C. canephora les plus adaptées au cli-
mat futur du Vietham

Dans sa zone d'origine, C. canephora présente différents groupes génétiques (MEROT-LANTHOENE et al.,
2019) répartis dans une gamme relativement large de conditions environnementales (A. P. Davis et al., 2006).
La dispersion mondiale de C. canephora et le changement climatique pourraient accroitre I'inadéquation
entre 'adaptation locale et la distribution a I'avenir. Selon les projections, le Vietnam, premier producteur et
exportateur mondial de robusta depuis les années 2000, pourrait perdre 50 % de sa production actuelle d’ici
2050 (ICO, 2019). Il est donc important d’évaluer I'adéquation des populations sauvages au climat local du
Vietnam afin d’identifier des sources potentielles d’adaptation aux conditions futures.

Pour prédire la potentielle adaptation d’'une espéce a un nouvel environnement, on peut analyser les corrélations
entre les variables bioclimatiques et les variants génétiques (ReLLsTAB et al., 2021). En supposant que les
populations sont adaptées a leur environnement local, ces relations peuvent étre extrapolées dans I'espace et
le temps, afin de prévoir les changements de composition génomique nécessaires dans des environnements
nouveaux ou futurs (BAy et al., 2018 ; CAPBLANCQ et FORESTER, 2021 ; FiITzPATRICK et KELLER, 2015; RELLSTAB
et al., 2016), ce que I'on appelle le "décalage génomique" ou "décalage génétique" (RELLSTAB et al., 2021).
Dans cette étude, nous avons appliqué une méthode sans génome de référence (en utilisant des k-mers
d’'une longueur de 31 pb extraits directement des lectures de séquences) pour capturer toutes les variations
génomiques dans la population.

Pour évaluer 'adéquation des variétés sauvages de C. canephora (60 individus couvrant tous les groupes
génétiques) au climat local du Vietnam, nous avons tout d’abord évalué I'adéquation des groupes natifs
au climat des zones plantées du Vietnam (640 occurrences), sur la base de la différence de 19 variables
bioclimatiques (base de données WorldClim). Nous avons ensuite étudié les k-mers associés aux facteurs
bioclimatiques, afin d’estimer les compensations génétiques pour le climat actuel et futur du Vietnam (prédit par
trois modeéles climatiques différents et deux scénarios de voies socio-économiques partagées).

La diversité génétique des populations sauvages et de dix variétés élites communément plantées au Vietnam
a été évaluée sur la base d’'un ensemble de données k-mers. Les populations sauvages ont été fortement
différenciées en cing groupes génétiques principaux, mais un seul d’entre eux (le groupe ER) était dominant
dans les variétés élites cultivées au Vietnam, avec une proportion mineure du groupe AG du Gabon et de
I’Angola. Une corrélation négative a été établie entre les distances climatiques par rapport a 'aire d’origine du
groupe ER et les rendements de café dans les zones plantées. Sur la base de cette corrélation, une réduction du
rendement dans environ un tiers des zones plantées a été prédite pour toutes les prévisions climatiques futures.
La distance climatique suggére une meilleure adéquation du groupe génétique AG avec le climat du Vietnam.

Plus de 18 millions de k-mers ont été détectés en association avec les variables bioclimatiques. Lannotation
fonctionnelle de ces k-mers candidats a permis d’identifier des protéines putatives liées a la régulation des genes.
En utilisant ces k-mers candidats, le décalage génétique a été estimé pour chaque individu de C. canephora
natif, avec une correction pour les facteurs confondants (Gain et al., 2023). Les décalages génétiques ont
montré des variations dans les différents groupes, et ont également suggéré les génotypes les mieux adaptés
dans le groupe AG a la plupart des régions plantées au Vietnam (figure .0.5).

Ladéquation climatique et 'adéquation génomique fournissent ensemble de meilleures suggestions pour les
futures stratégies de sélection. Lintroduction d’un plus grand nombre de matériels du groupe AG et la production
d’un plus grand nombre d’hybrides ERXAG peuvent étre prometteuses pour I'amélioration de I'adaptabilité du
café au changement climatique au Vietnam, en particulier dans les régions moyennes ou I'on prévoit une forte
perte de rendement.
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group

Ficure .0.5: Matériel geénétique le plus adaptée et le moins adapté au climat au Vietnam. Les figures A et C
montrent les groupes génétiques des génotypes ayant le décalage génétique le plus faible et le plus élevé dans
le climat actuel dans 640 occurrences au Vietnam, respectivement. Les figures B et D montrent les groupes
génétiques des génotypes les plus et les moins adaptés au climat futur. Pour chaque occurrence, le groupe
génétique est présenté s'il a €té trouvé dans au moins cing des six scénarios futurs, sinon il est présenté par un
point gris comme valeur NA.

Discussion générale

Principales conclusions

Les premiéres variétés introduites au Vietham ont vraisemblablement été principalement des génotypes
congolais (groupes E et R de la RDC), comme en témoignent les principaux groupes génétiques trouvés
dans les accessions anciennes et actuelles des hauts plateaux centraux. Environ un quart des 126 génotypes
étudiés ont deux ou trois sources mélangées, y compris le groupe ER (dans tous les hybrides), et impliquant
tous les autres groupes a I'exception du groupe C. Cependant, bien qu’il y ait des preuves de mélanges
récents et anciens, on ne sait pas si les croisements entre groupes ont eu lieu avant ou apres la diffusion au
Vietnam. La plupart des variétés élites proviennent uniquement du groupe congolais ER, a I'exception d’une
variété issue d’un rétro-croisement entre les groupes ER et AG. Ces variétés élites pourraient avoir été plus
communément cultivées au Vietnam (ICO, 2019), et utilisées en mélange dans les plantations (en raison de
leur auto-incompatibilité). Par conséquent, la diversité des cultivars locaux vietnamiens pourrait étre réduite et
limitée au groupe ER.

Le groupe génétique ER pourrait ne pas étre le mieux adapté au climat local des hauts-plateaux centraux, car
les conditions bioclimatiques locales se sont révélées plus proches des régions d’origine du groupe AG. Cette
hypothése a été confirmée par I'étude de la relation génotype-environnement dans les populations sauvages
de C. canephora. Les accessions sauvages du groupe AG semblaient également étre les génotypes les plus
adaptés au climat local de la plupart des régions des hauts plateaux centraux, dans le présent et d’ici a 2060.
Les résultats indiquent une incohérence entre les génotypes largement cultivés au Vietnam et les génotypes
prédits comme les mieux adaptés a I'environnement local.
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Limites et perspectives

Dans ce projet, la diversité du café C. canephora vietnamien a été évaluée uniquement sur la base de la variation
génétique, sans tenir compte de la variabilité phénotypique. Diverses caractéristiques morpho-agronomiques a
forte héritabilité (LEroY et al., 1993b; MONTAGNON et al., 1998a) peuvent étre utilisées comme marqueurs pour
identifier la diversité variétale et compléter la variabilité génétique, afin de mieux comprendre les changements
évolutifs et 'adaptation locale chez C. canephora (Loor SoL6RzANO et al., 2017). La compréhension de la
génétique quantitative des caractéres souhaitables pourrait aider a sélectionner efficacement le matériel
parental approprié pour le croisement et la production de la vigueur hybride, et aider les étapes de sélection
(M. A. G. FERRAO et al., 2023).

Le décalage génomique des populations sauvages de C. canephora au Vietnam a été estimé pour évaluer leur
adéquation au futur environnement local. Toutefois, I'application du décalage génomique a I'établissement
de programmes de sélection n’est pas simple et nécessite une validation plus poussée et une meilleure
compréhension des limites de la méthode (LIND et al., 2023 ; ReLLsTAB et al., 2021). En outre, sur la base
des modeles génotype-environnement, il est possible d’estimer non seulement le décalage génomique des
populations sauvages adaptées, mais aussi d’'interpoler I'aptitude des nouveaux génotypes dans I'environnement
existant ou nouveau. Cette approche, si elle est applicable, sera utile lorsque les populations sauvages ne
sont pas accessibles dans un nouvel environnement, ou pour prédire 'adaptabilité des hybrides issus des
programmes de sélection.

Implications pour les plans de sélection

Comme les génotypes de café C. canephora vietnamien sont redondants et étroitement liés a un groupe
génétique (ER), l'introduction de diversité issue des autres groupes génétique sera utile. Le groupe génétique
AG du Gabon et de I'Angola (type "Conilon"), en particulier, devrait faire I'objet d’'une plus grande attention, car il
pourrait avoir un potentiel d’adaptation plus élevé dans I'environnement local, et il est généralement croisé avec
le groupe ER (type "Robusta") pour 'amélioration variétale. Les croisements entre groupes et la sélection au
sein de la population hybride pourraient convenir aux stratégies de sélection au Vietnam, car ils se sont révélés
efficaces pour améliorer toutes les gammes de caractéres (ALkiMIM et al., 2021).

La génomique et la génétique jouent un réle de plus en plus important dans la sélection des cultures.

Une meilleure compréhension de la base génétique des caractéres agronomiques, des phénotypes
bénéfiques et de I’adaptation locale sera la clé de volite de I’'amélioration du café.
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| General introduction

.1 Crop domestication and adaptation

.1.1 Side effects of domestication in diversity and adaptation

Domestication is an evolutionary process driven by humans that occurred in most plants about 12,000 years ago
(Meyer et al., 2012; Zohary and Hopf, 2000). Domestication process is associated with genetic sampling from the
wild diversity, often leading to lower diversity in cultivated varieties (Allaby et al., 2019; Meyer and Purugganan,
2013). Domestication is also associated with morphology and physiology changes in the cultivars compared to
the wild relatives, and these differences define the domestication syndrome (Harlan, 1992). Domesticated plants
carry desirable traits for human, such as increased fruit size in tomato (Bai and Lindhout, 2007), seedless fruit in
banana (Heslop-Harrison and Schwarzacher, 2007), sweetness in watermelon (Paris, 2015), non-shattering in
rice (Zheng et al., 2016), and other traits related to yield and metabolites in many other species (Denham et al.,
2020). Domesticated plants play important roles in human'’s sources of fiber, medicines, and ornamental (Dirzo
and Raven, 2003).

Domestication however has some adverse effects on plants. It can cause a drastic loss of genetic diversity
- the domestication bottleneck (Figure 1.1.1). For instance, genetic diversity is reduced by 70% in cultivated
rice (Z.-M. Li et al., 2011), and up to 81% rare alleles were lost in soybean landraces (Hyten et al., 2006).
Genetic bottleneck does not only occur during domestication, but also happens in modern crops, because
elite cultivars are mostly selected from precedent domestication events for crop improvement (Gross et al., 2014).

Loss of
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Figure 1.1.1: An example of genetic loss during domestication and post-domestication (figure from R. Kumar
etal., 2021)

Following domestication, crops are often diffused to other locations outside of their centers of origin. The new
environment occupied is not necessarily optimal for their growth, necessitating high adaptability of the plants.
Because of the initial genetic diversity loss, the adaptive potential of cultivated crops to new environments might
be limited. For example, domesticated narrow-leaf lupin has high yield in eastern Australia but lower in western
Australia, due to selection in vernalization response (Berger et al., 2012). Moreover, as a cost of gaining traits
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CHAPTER I. GENERAL INTRODUCTION

needed by humans, species under domestication may lose traits advantageous to themselves (Bergelson and
Purrington, 1996; Pickersgill, 2007). Resistant genes or alleles might be lost during domestication, as observed
in tomato or common beans, by direct or indirect (in genetic linkage with targeted alleles) selection (Singh et al.,
2022).
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CHAPTER I. GENERAL INTRODUCTION

1.1.2 Crops response to climate change

During the past century, severe climate changes have been observed, as a result of increasing greenhouse
gas emission. Global mean surface temperature has risen by more than 1°C since the 1980s (IPCC report
2019). The frequency of extreme events, such as drought, heatwave, or storm, has increased worldwide and
more severely in Asia (de Ruiter et al., 2020). Future climate change has been predicted using different global
climate models (GCMs) based on representative concentration pathways (named as RCPy, withy = 1.9 t0 8.5
forcing level W/m2), and/or shared socio-economic pathways (named as SSPx, with x = 1 to 5). RCPs propose
different scenarios of emission concentration without societal factors, while SSPs derive emission scenarios
based on levels of socio-economic activities without climate change impact (O’'Neill et al., 2020). They are
therefore combined to obtain more complete scenarios, which are named SSPx-y. While in the most sustainable
and optimistic scenario (SSP1-1.9), global warming will be limited to 1.5°C by 2100, in the most pessimistic
and economic optimism scenario (SSP5-5.8), global temperature will increase by 4°C (IPCC, 2019). If these
predictions occur in the future, crops will be at significant risk.

Crops are and will continue to be affected by climate change in their morphology, physiology, phenology, produc-
tion, distribution range, and species richness (Box 1.1.2). Climate change not only has direct impacts with more
extreme heat or drought stress, but also indirect impacts by increasing abiotic stress (e.g. soil nutrient, irrigation
availability, flood, drought, etc) and biotic stress (e.g. facilitating growth of pests and diseases) (Raza et al.,
2019). Numerous studies have shown and elucidated how abiotic stresses are associated to plant production,
such as metabolite malfunction due to drought (Yadav et al., 2021) and heat (Gong et al., 1997; Giriffin et al.,
2004; Z. Z. Xu and Zhou, 2006), decrease in fertilization caused by water deficit (Suharyanti et al., 2020), shorter
growing phases in response to increase in temperature (Moriondo and Bindi, 2007), or significant yield reduction
proportional to temperature increase (Ray et al., 2015). Because of reduced climatic suitability, geographical
distribution and abundance of crop species can shrink or become disrupted. Taking peanut (Arachis) as an
example, it has been predicted that, its suitable areas will decrease by 89%, and half of the species will go
extinction by 2055 (Jarvis et al., 2008). To cope with climate change, production areas of several crops in
Europe, America, and Asia have shifted to more suitable environments (Sloat et al., 2020). Migration speed of
agro-climatic zones (areas with similar climatic conditions suitable for a certain range of crops) in Europe has
reached 100 km per 10 years for the past 40 years and will double in the next 30 years (Ceglar et al., 2019).

To mitigate the consequences of climate change on crops, farmers could improve cultural methodologies and
management practices. In long terms, genetic and genomic strategies also play important role in developing
new cultivars with higher resistance or tolerance to biotic and abiotic stress (Raza et al., 2019). Some authors
suggested that enhancing resistance of crops might be more efficient than improving agricultural practices
(K. Guan et al., 2017; Parkes et al., 2018). Both are certainly important and could contribute to a sustainable
approach to mitigate or adapt climate change in agriculture.
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Box 1: Examples of predicted climate change effects on crops
1.

. Productivity: under RCP8.5, until the end of the 21th century, yields of four main crops (maize, rice,

. Distribution and richness: by 2055, peanuts will lose 24-31 of its 51 wild species and their distri-

Phenology: increasing temperature and drought will cause earlier phenological events (e.g. bud-
ding, flowering, and harvesting) in grapevine, and changed fruit quality (De Ollas et al., 2019).
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.1.3 Importance of genetic diversity in adaptation

To survive under environmental change, if crops cannot migrate to new locations with suitable conditions, they
will have to adapt to the new conditions (Aitken et al., 2008). Adaptation to rapid climate change in population is
facilitated by three main sources of genetic variation: standing genetic variation (preexisting in the population),
adaptive introgression (from another population), and new mutation (Matuszewski et al., 2015; Molinaro et al.,
2021; Tigano and Friesen, 2016) (Figure 1.1.2). Wild crop relatives are massive resources for discovering
such variants, and can be used directly in breeding programs (Flint-Garcia et al., 2023). Domesticated or
cultivated varieties possess significantly lower genetic diversity, but may contain admixture or introgression
from multiple wild sources in their genome. These admixed populations are useful for accessing some of
the wild diversity and identifying variants from adaptive introgression (Burgarella et al., 2019). Elite varieties
are also valuable sources of variation, as they already exhibit some advantageous traits (Kochevenko et al.,
2018), and may present combinations of beneficial alleles (Badu-Apraku and Yallou, 2009). Genetic diversity
in modern cultivars can be improved by crossing with wild populations (Smykal et al., 2018). Finally, genetic
variations can be newly created by induced mutations, which has been effectively applied in rice, barley and
wheat (Sathee et al., 2022; Yali and Mitiku, 2022). The future of crop adaptation will<ns1:XMLFault xmlns:ns1="http://cxf.apache.org/bindings/xformat"><ns1:faultstring xmlns:ns1="http://cxf.apache.org/bindings/xformat">java.lang.OutOfMemoryError: Java heap space</ns1:faultstring></ns1:XMLFault>