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Séquencage du génome du caféier

Communiqué de presse | Marseille | 5 septembre 2014

Une étude internationale, coordonnée par des chercheurs de I'IRD, du CEA (Genoscope), du Cirad, du
CNRS et de I'Université de Buffalo (USA) et impliquant de nombreux laboratoires a permis d’identifier,
pour la premiére fois, une séquence génomique de référence pour les caféiers. Cette découverte revét un
double intérét : tout d’abord fondamental, parce qu’elle améliore la compréhension de I'organisation du
genome, de son fonctionnement et de son évolution ; finalisé ensuite, parce gu’elle offre de nouvelles
perspectives de sélection ou d’amélioration des variétés de caféier. Ces résultats viennent d’étre publiés
dans la revue Science le 5 septembre 2014.

Un petit grain qui vaut de l'or

Avec plus de 2,25 milliards de tasses consommées chaque jour
dans le monde, le café est la premiére richesse de nombreux pays
tropicaux. Selon les estimations de [International coffee
organization, plus de 8,7 millions de tonnes de café ont été produites
en 2013, les recettes liees a I'exportation se sont élevées a 15,4
milliards de dollars US pour la saison 2009-2010 et le secteur
employait prés de 26 millions de personnes dans 52 pays en 2010.

Parmi les 126 especes répertoriées dans le monde (Afrique, Asie),

seules deux sont cultivées : Coffea arabica et Coffea canephora, Fruits de Coffea canephora
alias robusta. Malgré son importance économique, le génome du

café n'avait jamais été séquencé jusqu'a présent.

Séquencage de I’ADN du caféier

Dans cette étude publiée dans Science, les chercheurs se sont intéressés au café robusta, du fait de son
génome de taille moyenne (710 millions de paires de bases d’ADN) et de son caractere diploide! (contrairement
a Coffea arabica, qui est tétraploide?). Le plan de caféier étudié, produit dans les années 80 par I''RD en Cote
d’lvoire, présentait également I'avantage d'étre un matériel végétal homozygote (deux jeux identiques de 11
chromosomes), plus facile & analyser que les hétérozygotes naturels.

En utilisant plusieurs technologies de séquencage, le Genoscope (CEA) a coordonné I'obtention de la séquence
d’ADN du caféier, assemblée en grands fragments susceptibles d'étre utilisés dans différents types d'analyse.
Les équipes de I'IRD et du CIRAD ont ensuite ancré ces fragments de séquence sur une carte génétique haute
densité, afin de reconstruire des pseudo-chromosomes. Un catalogue des génes et des séquences répétées a
enfin été réalisé et validé, permettant une comparaison avec d’autres plantes.

1 Cellule qui posséde deux lots de chacun des chromosomes dont le nombre est propre a I'espece considérée. Les caféiers canephora
sont diploides et ont 2x11 chromosomes.
2 Cellule qui possede quatre lots de chromosomes. Les caféiers arabica sont tétraploides et ont 4x11 chromosomes.
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Une étape capitale dans le décryptage du génome du caféier

Les chercheurs ont ainsi établi une séquence génomique de référence pour les caféiers (y compris pour I'espéce
Coffea arabica), et plus généralement pour les Rubiacées, une des plus vastes familles des plantes a fleurs
(regroupant prés de 12 500 espéces).

L'analyse comparée des génomes par le consortium international a également révélé que I'organisation du
génome du caféier est la plus conservée au sein des Astéridées (famille a laquelle appartiennent les pommes de
terre et les tomates) et trés proche de celle de I'espece ancestrale dont toutes les plantes de type Dicotylédones?
vraies (ou Eudicotylédones) ont dérivé au cours de leur évolution. Enfin, I'étude du génome améliore la
connaissance du métabolisme secondaire* des plantes et de sa diversification. Une analyse comparative avec le
génome du cacaoyer montre notamment que la biosynthése de caféine est due a des enzymes propres a chaque
espéce, apparues a divers moments au cours de 'évolution.

A plus long terme, l'identification de la séquence du génome du caféier ouvre de nouvelles perspectives en
matiere d'amélioration variétale, de connaissance des fonctions précises des genes (notamment ceux
spécifiques aux caféiers), de possibilité de transferts des résultats sur d'autres espéces et de mise au point
d'outils de diagnostic du fonctionnement de la plante.

Elle va faciliter la réalisation de projets appliqués, comme la sélection ou la création de variétés de caféier
présentant des caractéristiques technologiques et/ou qualitatives améliorées, plus résistantes aux contraintes
environnementales et aux bioagresseurs, comme par exemple la maladie de la rouille orangée des feuilles. En
effet, cette maladie a encore un impact considérable sur la caféiculture et I'économie des petits pays producteurs
d’Amérique centrale tels le Guatemala, le Honduras ou le Costa Rica. Enfin, elle devrait contribuer a orienter les
producteurs vers une agriculture écologiquement intensive.

L'ensemble des résultats est disponible pour la communauté scientifique sur une base de donnée publique
développée par I'IRD et le Cirad et accessible en ligne : http://coffee-genome.org/

Contacts

— Service presse IRD siege : Cristelle Duos | presse@ird.fr | T : 04 91 99 94 87

— Chercheurs : Philippe Lashermes, directeur de recherche a I'lRD ou Stéphane Dussert, ingénieur de
recherche aI'lRD | T : 04 67 41 61 85 | philippe.lashermes@ird.fr | stephane.dussert@ird.fr
Patrick Wincker, directeur de recherche CEA, Genoscope, Institut de Génomique |
pwincker@genoscope.cns.fr | T : 01 60 87 25 66
Gaétan Droc, Cirad, UMR AGAP, | gaetan.droc@cirad.fr| T: 04 67 61 65 65

Pour aller plus loin

Référence : F. Denoeud et al. The Coffee Genome Provides Insight into Convergent Evolution of Caffeine
Biosynthesis, Science, 5 septembre 2014. www.sciencemag.org/

% Classe de végétaux comprenant les plantes a ovaire renfermant deux cotylédons (lobes) dans la plantule de leur graine.
* Les métabolites secondaires sont des molécules qui ne participent pas directement a la croissance des plantes, contrairement aux
métabolites primaires, mais qui ont une action déterminante dans I'adaptation des plantes a leur environnement.
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Laboratoires publics francais impliqués dans I'étude :
Résistance des plantes aux bioagresseurs (RPB - Cirad/IRD/Université Montpellier 2).
Geénoscope, Institut de génomique (CEA).

Génomique métabolique (CNRS/CEA/Université d'Evry).

Diversité adaptation et développement des plantes (DIADE - Cirad/IRD/Université Montpellier 2).

Amélioration génétique et adaptation des plantes méditerranéennes et tropicales (AGAP - Cirad/INRA/Montpellier
Sup Agro).

Génomique-Info (INRA).

Etude réalisée grace au soutien de :
o |'Agence nationale de la recherche (ANR) : projet « Analyses de séquences d'extrémités de clones BAC
comme étape préliminaire au séquengage du génome des caféiers » (ANR-08-GENM-022-001) et
« Séquencage du génome du caféier Coffea canephora (ANR-09-GENM-014-002)
o Nestlé R&D (Tours)
e Bioversity International (Montpellier)
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