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Chéne rouge : une espece d’intérét pour le futur
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Subgenus Quercus
© Lobatae
@ Ponticae
@ Protobalanus ® Corris
@ Cyclobalanopsis Hipp & Kremer (2019)

@ Quercus ! . s | ..
O Virentes A @ llex ' N e New. Phytol.

Subgenus Cemis

© Espeéces clé de voiite © Potentiel d’hybridation

© Grande diversité génétique



Chéne rouge : une espece d’intérét pour le futur

Syngameon le plus connu chez Quercus

Le concept d'espece dans le syngameéon
évolue sur deux fronts :

 Distinction: Adaptation différente a leur niche
« Cohésion: Partager leurs progrées évolutifs

Le syngaméon du chéne blanc de
I'est de 'Ameérique du Nord

Hipp et al. (2019) Ann. Missouri Bot. Gar
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DEVELOPPEMENT D’UN OUTIL DE
TRACABILITE GENETIQUE CHEZ
LE CHENE

Identiteé Provenance

LEGEND:
[ Northern Red ¢

Diversiteé

Pop 2

Pop1l

Extraction d’ADN Analyses des Base de données

. . . : (g Outil génomique
Séquencage données génomiques de référence & G




Methodologie :

Echantillonnage :

o Feuilles
o 3000 échantillons
¢ 100 populations

o 9 autres especes proches EENE

B Northern Red Oak natural range
¢ Sampling site




, : 4
Methodologie : CTATCCTGAA/ \hCTC

Extraction d’ADN au phenol-chloroforme
Séquencage de ’ADN via Génotypage par séquencage (GBS)
Alignement des données avec le génome de référence du chéne rouge

Filtrage des données

Total de 60 000 marqueurs génétiques (SNPs)



PCA of natural population

Structure des populations:

Analyse en composantes principale (ACP)

* Faible variation de maniere générale

« Populations excentrées =  autres
especes, hybrides
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Q.coccinea
= . - Q. gl_lipsojdalis ‘@i
Structure des populations: Iz
Q.marilandica
Q. palustris
Q. rubra =4
Q. shumardi
Q. velutina

PCA of natural population
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2 groupes génetiques :
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Structure des populations: ———

e Sous-structure avec
sPCA

sPCA interpolated lagged values
® -39--26

® -2,6--13
-1,3-0

e 0-13

7 \ ® 1,3-2,6
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Differenciation genétique

FST = indice de différenciation
génetique

Sampling sites

« Différenciation génétique faible de
maniere generale

Pairwise FST
N = 539, L = 45,255
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Sampling sites




Diversite
interspecifiques :

« Differenciation geénetigue faible de
maniere genérale

« Q. rubra serait plus éloigné de AQ.
palustris mais serait plus proche de Q.
ellispoidallis

A venir :

ldentifier des marqueurs informatifs
permettant I'identification d’espece.

Pairwise FST
N=1,098, L =281257

Quercus pagoda -

Quercus -

Quercus velutina -

Quercus coccinea =

Quercus shumardii -

Quercus ilicifolia =

Quercus marilandica - 2

Quercus palustris =

Quercus ellipsoidalis -

Quercus imbricaria

Species



Conclusion :
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L’étude du patrimoine génétique chez Q. rubra :
* Marqueurs genetiques intra- (origine geographique) #. -
» Marqueurs génétiques interspécifique (taxonomique) -
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Sources de semences adaptéees aux conditions futures L et S
P, 4 Neme © LTy

Prochaines etapes :

 Etude de la diversité génétique dans les villes (Québec, Montréal, Gatineau et
Ottawa)
« Extraction d’ADN de bois
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