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Résumé &mdash; Une sélection récurrente multicaractère, multilocale et à cycle court est appliquée à une population de blé
tendre d’hiver. L’influence du premier cycle de sélection a été jugée en comparant 76 familles S7 extraites de la popu-
lation issue de l’intercroisement de 16 lignées fondatrices, avec 78 familles S5 extraites de la population issue de l’in-
tercroisement des familles sélectionnées au premier cycle. Les caractères étudiés sont le rendement et certaines de
ses composantes, des caractères liés au développement (date d’épiaison et hauteur) et des facteurs de stabilité du
rendement (résistance à la verse, résistance à l’oïdium). La sélection pratiquée a permis un progrès sur la résistance
à l’oïdium et sur le poids de 100 grains. Pour le rendement, il n’y a pas eu de gain, la distribution de ce caractère dans
la population d’origine présente une dissymétrie droite qui disparaît dans la population issue du premier cycle. Les va-
riances génétiques estimées pour les caractères soumis à la sélection restent stables ou diminuent. La corrélation gé-
nétique entre hauteur et rendement est la seule faisant intervenir le rendement qui soit modifiée. Les caractères entre
lesquels les corrélations génétiques sont le plus modifiées sont : la hauteur, la date d’épiaison, la largeur de la feuille
de l’épi et le nombre d’épillets par épi. Les corrélations environnementales sont stables.

blé / sélection récurrente / sélection multicaractère / corrélation

Summary &mdash; Effect of the first cycle of recurrent selection on a wheat population. A multitrait, multilocal and
short cycle recurrent selection (RS) procedure was used to improve the agronomic value of a population of winter
wheat. The influence of the first RS cycle was evaluated through comparison of inbred families issued from the inter-
breeding of 16 founder lines and the population obtained after the first cycle. Seventy-six S7 families represented the
original population and 78 S5 the selected population. Observed traits were yield and some of its components (mean
kernel weight, number of spikelets per spike, weight of 5 spikes), earliness, plant height, width and length of flag leaf,
lodging and powdery mildew tolerance. An improvement was obtained for mean kernel weight and powdery mildew
tolerance but no improvement was observed for yield (table I). Distribution of this last trait was skewed in the original
population and became normal after the first RS cycle (fig 1). Genetic variances of selected traits remained stable or
diminished after the first cycle (table II). Some genetic correlations with yield were not modified, except for plant height
(table III). Genetic correlations involving plant height, earliness, width and length of flag leaf and number of spikelets
per spike were modified. Environmental correlations were stable (table III).

wheat / recurrent selection / multitrait selection / correlation



INTRODUCTION

L’idée d’améliorer des populations de maïs, en
faisant se succéder des cycles courts constitués
de la sélection et de l’intercroisement des indivi-
dus sélectionnés, a été introduite au début du
siècle aux États-Unis. C’est Hull (1945) qui le

premier a employé le terme de sélection récur-
rente pour décrire ce procédé d’amélioration des
populations. Gallais (1977) a depuis généralisé
et apporté les éléments théoriques pour optimi-
ser la sélection récurrente sur toutes les es-

pèces, quel que soit leur régime de reproduction.
Un exemple de réflexion sur l’optimisation glo-
bale est donné par Gallais (1988) pour les es-
pèces où l’haplodiploïdisation est facilement utili-
sable. L’utilisation massive de l’haplo-
diploïdisation n’est malheureusement pas tou-

jours possible. Chez certaines espèces, elle peut
être remplacée par l’utilisation de la single seed
descent (SSD) (Goulden, 1939, Fouilloux et Ban-
nerot, 1988) en générations accélérées. Lorsque
chez une autogame, pour des raisons techni-

ques, il n’est pas possible d’utiliser l’une ou

l’autre des 2 méthodes précédentes, la sélection
récurrente à cycle court n’est possible qu’en sé-
lectionnant sur des générations pas ou peu
fixées; plantes S0, familles S1 ou S2. Dans ce
cas, l’optimisation du schéma général pose de
nombreux problèmes. L’approche théorique en
terme de génétique quantitative est déjà bien dé-
veloppée (Gallais, 1970, 1979) mais n’apporte
que peu de réponses pratiques si les 5 compo-
santes de la variance génétique (en régime
consanguin) sont inconnues. Les contraintes bio-
logiques et expérimentales peuvent de surcroît
empêcher la mise en place des schémas théori-
quement optimaux. L’approche expérimentale
est donc tout à fait nécessaire pour identifier, à
chaque étape d’un programme de sélection ré-
currente à cycle court, les facteurs susceptibles
de limiter le progrès génétique. Les estimations
a posteriori des conséquences de certaines ac-
tions de sélection sont aussi un élément essen-
tiel pour ajuster et modifier les schémas utilisés.

Les 2 stations de génétique et d’amélioration
des plantes de l’INRA de Clermont-Ferrand et de
Rennes et la station de génétique végétale du
Moulon travaillent en commun depuis 1978 sur
un programme de sélection récurrente appliqué
au blé tendre d’hiver. Le schéma retenu est à

cycle court de 3 ans. Après l’intercroisement, la
sélection est faite sur plantes S0 et l’année sui-
vante sur les familles S1 issues des meilleures

S0. Elle est combinée individu-famille. Lors du

premier cycle, 1 550 plantes S0 ont été obser-
vées et après autofécondation et sélection, 80 fa-
milles S1 ont été retenues pour l’intercroisement.
Le programme est décrit en détail par Thomas

(1986), Kervella (1987) et plus succinctement
par Kervella et al (1988), Rousset et al (1988) et
Brabant et al (1989). Son objectif est d’améliorer
la valeur variétale en lignées (Gallais, 1979) de
la population. La sélection pratiquée est multica-
ractère et multilocale. Les caractères pris en
compte portent sur la productivité, la résistance
aux ma-ladies et la qualité boulangère. C’est un
index phénotypique (Thomas, 1986) qui a permis
de choisir les candidats à l’intercroisement. La
construction de l’index et les pondérations utili-
sées ont été déterminées empiriquement. Le

nombre très important de caractères soumis à la
sélection et le manque d’expérience de la sélec-
tion récurrente sur le blé tendre d’hiver a motivé
une étude comparative visant à décrire la variabi-
lité disponible chez les parents fondateurs, dans
la population d’origine (PA0) issue de l’intercroi-
sement des fondateurs et dans la population
(PA1) issue du premier cycle de sélection (Tho-
mas, 1986). Deux autres études ont été menées
pour comparer PA0 et PA1 sur un échantillon
aléatoire de lignées obtenues par SSD. La pre-
mière a été réalisée à Clermont-Ferrand pendant
les saisons 1984/1985 et 1985/1986 (Kervella,
1987; Kervella et al, 1988; Rousset et al, 1988).
La seconde a été réalisée au Moulon en 1986/

1987, sur un échantillon de lignées différent de
celui utilisé à Clermont-Ferrand. Les résultats ob-
tenus au Moulon seront présentés ici et discutés
en fonction des résultats déjà obtenus.

MATÉRIEL ET MÉTHODES

Matériel végétal

Pour juger de l’évolution de la valeur variétale d’une
population menée en sélection récurrente, il est né-
cessaire d’estimer les changements introduits (par un
ou plusieurs cycles) sur les moyennes, les variances
et les corrélations entre les caractères que l’on sou-
haite améliorer. Les estimations doivent être faites sur
des génotypes représentatifs des variétés qu’on déve-
loppera. Dans notre cas, nous avons utilisé des fa-
milles consanguines extraites par SSD de PA0 et de

PA1. En 1985/1986, nous avons multiplié au Moulon
160 familles S7 de PA0 et 160 familles S5 de PA1.
Nous considérerons le résidu d’hétérozygotie et la dif-
férence de fixation entre PA0 et PA1 comme né-

gligeables. Dans ce matériel, il existait beaucoup de li-
gnées très hautes (de taille supérieure à 1,10 m) qu’il



était impossible de juger en culture intensive. Dans

chaque population, nous avons retenu pour les expéri-
mentations de la saison suivante, 80 lignées de taille
inférieure à 1,10 m par tirage aléatoire. Les lignées
SSD de PA0 provenaient pour moitié de Clermont-
Ferrand, mais seulement 16 de ces lignées étaient
communes avec l’expérimentation menée l’année pré-
cédente dans cette station. Pour PA1 toutes les li-

gnées provenaient de la station du Moulon.

Dispositif expérimental

Le fait d’implanter dans des parcelles contiguës des li-

gnées de tailles très différentes augmente la compéti-
tion entre génotypes. L’influence de cette compétition
sur l’estimation des différents paramètres qui nous in-
téressent n’est pas connue. Nous savons, par contre,
que les terrains d’expérience de la station du Moulon
sont d’une grande homogénéité. Les expérimentations
en parcelles de 6 m2, menées depuis plusieurs an-
nées, n’ont presque jamais fait apparaître d’effets
blocs et les coefficients de variation résiduels sur le
rendement sont toujours faibles, de l’ordre de 5%. En
conséquence, nous avons préféré séparer les lignées
en 2 groupes sur le critère de taille et implanter 2 es-
sais. Le premier avec les 40 lignées les plus courtes
de chaque population et le second avec les 40 lignées
les plus hautes de chaque population. Les 2 essais ont
été placés sur 2 parcelles adjacentes du terrain d’ex-
périence et traités de façon strictement identique. Les
4 variétés Camp-Remy, Fidel, Pernel et Promentin ont
été utilisées comme témoins. Dans chaque essai, les
84 génotypes (40 lignées) de PA0, 40 lignées de PA1
et 4 témoins) ont été semés dans un dispositf à 2
blocs complets randomisés. La parcelle élémentaire
comportait 3 rangs de 2,10 m de long, espacés entre
eux de 0,23 m. Le semis a été effectué le 3 novembre
1986 à une densité de 250 grains au m2. Les condi-
tions de culture utilisées correspondraient à une

conduite intensive, toutefois aucun raccourcisseur n’a
été employé.

Les 160 lignées ont aussi été semées dans un dis-
positif qui diffère du précédent par la taille de la par-
celle élémentaire qui est monorang. Sur ce dispositif,
aucun traitement fongicide n’a été appliqué et la fu-
mure azotée a été plus faible que sur l’essai décrit pré-
cédemment. L’objectif de cette pépinière était de juger
des comportements vis-à-vis des différentes maladies.
La réduction de fumure azotée diminue le risque de
verse qui complique la prise de notation et modifie le
développement des maladies. Seul l’oïdium (Erysiphe
graminis L) s’est bien développé au Moulon en 1987.

Caractères mesurés

Sur le dispositif en culture intensive les caractères sui-
vants ont été mesurés :
- P15 poids de grains récolté sur la parcelle et ramené
à 15% d’humidité, exprimé en g;

- PCG poids de 100 grains exprimé en g, calculé à
partir du nombre de grains dans un échantillon de 20
g;
- P5E poids de 5 épis bien formés non battus, expri-
mé en g;
- HAU hauteur en centimètres, mesurée au sommet
de l’épi;
- VER verse, notée de 1 (absence) à 9 (totalement
couché);
- DEP date d’épiaison mesurée en nombre de j après
le premier mai;
- LOF longueur de la feuille de l’épi en mm,

moyennes sur 5 talles bien formées;
- LAF largeur de la feuille de l’épi en mm, moyenne
sur 5 talles bien formées;
- NEE nombre d’épillets par épi, moyenne sur 5 épis.

Les attaques d’oïdium, OID (Erysiphe graminis L)
ont été notées suivant une échelle de 1 (absence d’at-
taque) à 5 (plante très attaquée).
À l’exception de DEP, LOF et LAF, tous les carac-

tères ont été soumis à sélection pour passer de PA0 à

PA1 (Thomas, 1986). Pour la hauteur, la sélection a
consisté dans le rejet des extrêmes.

Analyses statistiques

Sur les témoins, le modèle fixe d’analyse de variance
suivant :

Yijk = Mu + essi + temj + ess x temij + bic/essik + Rijk

nous a permis de juger de l’homogénéité du dispositif
expérimental.
ess : effet du facteur «essai», à 2 niveaux; tem : effet
du facteur «témoin», à 4 niveaux; ess x tem : effet de
l’interaction entre les 2 facteurs précédents; blc/ess :
effet du facteur «bloc» hiérarchisé au facteur essai; à
2 niveaux par essai.

L’analyse de variance sur les témoins ne fait appa-
raître un effet essai que sur 3 variables : LOF, LAF,
NEE. Pour ces 3 variables, les probabilités associées
au «F» de Fisher sont 0,028, 0,025 et 0,023 respecti-
vement. L’interaction entre témoin et essai n’est ja-
mais significative au seuil de 0,05, l’effet bloc dans
essai n’est pas davantage significatif au seuil de 0,05.
Le coefficient de variation résiduel obtenu sur les té-
moins pour P15 est de 0,108 (Mu = 1 306 g, sR = 141

g).
Sur les lignées de chaque population les distribu-

tions des moyennes sur les 2 blocs ont été étudiées

pour chaque caractère. Les tests de normalité ont été
faits sur les coefficients d’asymétrie et d’aplatissement
de Pearson. Les comparaisons de distributions entre
PA0 et PA1 ont été réalisées avec le test de Kolmogo-
rov-Smirnov. Les comparaisons de moyennes entre
populations ont été faites par un test de Student, uni-
latéral pour tous les caractères ayant subi une sélec-
tion directionnelle, bilatéral pour les autres caractères.



La variance résiduelle employée pour réaliser les
tests est issue de l’analyse de variance faite avec le
modèle :

La définition des différents facteurs est la même

que précédemment; pop désigne le facteur population
à 2 niveaux.

Pour l’étude de l’évolution des variances et des cor-
rélations entre caractères, nous avons déclaré le fac-
teur «lignée» aléatoire. La structuration en 2 essais ne
permettait a priori qu’un traitement essai par essai, il
existe en effet une confusion entre l’effet «essai» et
l’effet «hauteur des lignées». Les traitements prélimi-
naires effectués sur les témoins ont justifié un regrou-
pement des 2 essais pour une analyse unique. Ceci
nous a conduit à estimer les carrés (CM) et produits
moyens du facteur lignée, population par population, à
partir du modèle suivant :

Les carrés et produits moyens résiduels ont par
contre été estimés, population par population, à partir
du modèle :

Les estimations des carrés et produits moyens
«lignée» obtenues grâce au premier modèle et les es-
timations des carrés et produits moyens résiduels ob-
tenus dans le second sont (en l’absence d’effet
«essai» dû au terrain d’expérience) les plus proches
de ceux qu’on aurait obtenus dans une expérimenta-
tion où les lignées n’auraient pas été séparées sur la
taille. Pour nous assurer de la stabilité des résultats

obtenus, nous avons aussi traité des données sur les
lignées avec un modèle unique et en déclarant le fac-
teur «essai» (résultats non reproduits). Des effets
«essai» significatifs apparaissent sur la plupart des
variables. Toutefois, les modifications introduites dans
les estimations de variances et de corrélations sont
tout à fait mineures et ne changent pas l’interprétation.

La variance du facteur «lignée» que nous appelle-
rons par la suite variance génétique, a été estimée
par 1/2(CM xLig - CM xE). La variance environne-
mentale est directement estimée par CM x E. Les esti-
mations des covariances ont été réalisées de la
même façon mais à partir des produits moyens. Les
héritabilités au sens large ont été estimées par le rap-
port des estimées de la variance génétique et de la
somme des variances génétique et environnementale.

La comparaison des coefficients de corrélation gé-
nétique pose des problèmes mal résolus statistique-
ment. En particulier, la distribution de l’estimateur du
coefficient de corrélation génétique est inconnue (Bec-
ker, 1984). En conséquence, étant donné la difficulté
à estimer les écarts types des erreurs faites sur les
estimations des coefficients de corrélation génétique,
nous nous sommes fixés arbitrairement les règles de
décision suivantes :

- on considère qu’il y a modification de corrélation dès
que la valeur absolue de la différence entre les coeffi-
cients de corrélation estimés dans chaque population
dépasse 0,20;
- pour les coefficients de corrélation n’entrant pas
dans la catégorie précédente, on considère que les
corrélations sont stables et différentes de 0 si la plus
petite des 2 estimations dépasse 0,20 en valeur abso-
lue.

Les analyses statistiques ont été faites grâce au lo-
giciel STAT-ITCF version 4 (ITCF Boigneville 91720
Maisse), la programmathèque AMANCE (Bachacou et
al, 1981) et le logiciel MODLI (INRA Biométrie Ver-
sailles).

RÉSULTATS

Après élimination des lignées pour lesquelles il

existait des données manquantes dans les 2
blocs de l’essai intensif, il restait 76 lignées de
PA0 et 78 de PA1. Dans l’essai en pépinière les
données concernant les 80 lignées de chaque
population étaient toutes disponibles.

L’étude des distributions des moyennes (sur
les 2 blocs) des lignées, population par popula-
tion, montre sur les coefficients d’asymétrie et

d’aplatissement (fig 1) des écarts à la normalité
pour P15, HAU, VER dans PA0 et pour HAU,
VER et OID dans PA1. P15 dans PA0 et OID
dans PA1 présentent une dissymétrie droite (mé-
diane à droite de la moyenne). La comparaison
des distributions entre PA0 et PA1 par le test de

Kolmogorov-Smirnov ne révèle de différence si-
gnificative (p = 6%) que pour la notation d’oï-

dium.

L’analyse de variance sur les 8 variables me-
surées dans l’essai intensif ne révèle pas d’effet

significatif du facteur population. Pour les carac-
tères soumis à sélection, le test de Student unila-
téral montre qu’un progrès a été réalisé (tableau
I) pour le poids de 100 grains (p < 5%) et la ré-
sistance à l’oïdium (p < 1%).

Le tableau II montre que pour tous les carac-
tères soumis à la sélection, il y a soit stabilité,
soit diminution de la variance génétique quand
on passe de PA0 à PA1. La seule variance géné-
tique qui augmente est celle du caractère LAF,
caractère qui n’a pas été soumis à la sélection.
Pour ce qui est de la variance résiduelle, toutes
les situations existent. Les intervalles d’erreurs
estimés sur les variances résiduelles montrent

que pour aucune variable il n’est possible de re-
jeter au seuil de 5% l’hypothèse d’égalité de ces
variances dans PA0 et PA1. Les héritabilités au





Tableau I. Comparaison de moyennes entre PA0 et

PA1. D% obs : différence observée entre PA1 et PA0
en pourcentage de PA0 «/» indique que pour ce ca-
ractère le calcul n’est pas justifié. D obs : différence
observée entre PA1 et PA0. 

* 

Significatif au seuil de
5%, 

** 

significatif au seuil de 1%. D seuil 5% : difffé-
rence attendue significative au seuil de 5% par le test
de Student. Les signes indiquent si un test unilatéral
ou bilatéral a été effectué. Pour les tests unilatéraux
le signe indique le sens attendu de la déviation sous
l’hypothèse d’un progrès.

sens large estimées dans les 2 populations sont
en général élevées. Les valeurs les plus faibles
sont obtenues pour P5E dans les 2 populations
et pour P15 dans PA1.

Le tableau II montre qu’il y a peu de corréla-
tions génétiques fortes entre les caractères me-
surés. On remarque 2 corrélations moyennes à

fortes, positives et stables entre P15 et P5E et
entre HAU et VER. Les autres corrélations
stables sont moyennes à faibles et traduisent

des relations positives entre la hauteur et le

poids de 100 grains, la date d’épiaison et le
nombre d’épillets par épi, la longueur de la feuille
de l’épi et la sensibilité à la verse, la précocité et
le poids de 100 grains.
De nombreuses corrélations génétiques sont

modifiées. On remarque toutefois que ces modi-
fications n’affectent pas tous les caractères de la
même façon. Il n’y a en effet qu’une corrélation
modifiée pour les 2 variables P15 et PCG et 2

pour P5E et LOF. La modification de corrélation

entre P5E et LOF est la seule modification des
relations entre ces 4 variables. Les variables

HAU, VER, DEP, LAF et NEE voient par contre
leurs interrelations nettement modifiées et sont
aussi impliquées dans les modifications de corré-
lations avec les 4 variables précédemment ci-
tées.

La matrice des corrélations environnemen-
tales (tableau III) montre des corrélations en gé-
néral proches de 0. Il existe 2 corrélations posi-
tives entre P5E et PCG et entre LOF et LAF qui
sont moyennes et stables et il y a 4 corrélations

qui sont modifiées.

DISCUSSION

L’année 1987 a été très favorable à l’expression
de la verse. Ceci explique en partie le coefficient
de variation résiduel élevé que nous avons trou-
vé sur les témoins. L’écart à la normalité de la
notation de verse est dû à des effectifs impor-
tants dans les classes de forte verse (fig 1). Les
autres années, des écarts à la normalité sont
constatés pour ce caractère pour la raison in-

verse. Pour la hauteur, un écart à la normalité
était attendu puisque nous avions échantillonné
dans la classe des lignées de taille inférieure à
1,10 m.

La résistance à l’oïdium est sous contrôle de

gènes majeurs, mais il existe aussi des résis-
tances «quantitatives» qui s’expriment chez des
variétés dépourvues de ces gènes (Lupton,
1987). La présence de gènes majeurs dans les
parents fondateurs de la population PA n’est pas
connue, par contre 3 géniteurs ont été introduits
pour leur très bons comportements (Thomas,
1986). La dissymétrie droite qui apparaît dans
PA1 (fig 1 ) et la comparaison de moyennes indi-
quent une sélection efficace qui a éliminé les in-
dividus les plus sensibles et enrichi la population
en génotypes peu à moyennement sensibles.
Nous trouvons sur ce caractère un progrès de
7,6%. Un progrès de 16,2% sur la résistance à
l’oïdium a aussi été trouvé par Thomas (1986)
dans la comparaison des familles S1 des 2 popu-
lations.

La dissymétrie observée pour le rendement
dans la population PA0 pose quelques questions.
Au-delà de l’hypothèse d’un simple effet de

l’échantillonnage, on peut se demander si une
liaison négative entre la hauteur et le rendement,
plus forte dans PA0 que dans PA1, n’est pas à
l’origine de ce résultat. En effet, sous cette hypo-
thèse, le fait d’avoir gardé les lignées les plus



courtes aboutirait à enrichir la population PA0 en

lignées moyennes à bonnes pour le rendement,
comme nous le constatons. La corrélation phéno-
typique trouvée entre P15 et HAU est de 0,176
dans PA0 et de -0,039 dans PA1 (toutes 2 non
significativement différentes de 0). Bien

qu’estimées sur un échantillon qui ne représente
pas toutes les hauteurs de chaque population,
ces corrélations paraissent contredire l’hypo-
thèse précédemment émise. Une autre explica-
tion peut être envisagée : PA0 résulte du croise-
ment pyramidal entre 16 lignées et il n’y a pas eu
de cycle d’intercroisement à l’issue de ce plan de
croisement. II n’est donc pas possible d’assimiler
PA0 à une population panmictique et il est raison-
nable de penser que d’importants déséquilibres
de liaisons existent dans cette population. Ceci,
en présence d’épistasie, peut expliquer des
écarts à la normalité pour certains caractères

quantitatifs.
La sélection sur le rendement ne paraît pas

avoir été très efficace. Nous ne constatons aucun

progrès sur ce caractère. Thomas (1986) cons-
tate sur les S19 que les 10% meilleures de PA1
sont moins bonnes que les 10% meilleures de

PA0. Kervella (1987) trouve un progrès très limi-
té allant de 0 à 4% suivant les méthodes d’esti-
mation employées et les intervalles de
confiances à 5% autour de ces estimations sont

toujours chevauchants. Dans ce contexte, on
peut penser que pour le rendement au moins, le
premier cycle de sélection récurrente a consisté
essentiellement en un intercroisement supplé-
mentaire aboutissant à la normalisation consta-
tée dans PA1.

L’absence de progrès constatée pour la hau-
teur et la résistance à la verse n’est pas surpre-
nante étant donné l’échantillonnage que nous
avons pratiqué. Nous n’attendions pas non plus
de progrès sur la précocité puisqu’il n’y a pas eu
de sélection sur ce caractère lors du premier
cycle (Thomas, 1986). La variance génétique de
ce caractère est restée constante. Kervella

(1987) constate un gain d’une journée pour la



précocité mais ne constate pas non plus de mo-
dification de la variance du caractère. Pour le

poids moyen d’un épi (mesuré par P5E dans
cette étude), Thomas (1986) constate comme
nous une légère régression (test de signification
non effectué), alors que Kervella (1987) trouve
une légère progression (non significative à 5%).
Pour ce caractère on peut donc penser qu’il n’y a
pas eu de progrès. Pour le poids de 100 grains
(poids de 1 000 grains dans les 2 autres études),
les 3 études montrent un progrès. Pour le

nombre d’épillets par épi, Thomas (1986) trouve
un progrès de 8,5% alors que nous ne consta-
tons aucun progrès.

Quand on compare PA0 et PA1, il existe une
évolution à la baisse de certaines variances gé-
nétiques qui a aussi été constatée dans les 2
études déjà citées. La sélection et l’intercroise-
ment supplémentaire ont donc eu une influence
sur la variabilité. De ce point de vue, l’évolution

des corrélations entre caractères est intéres-
sante à observer. Les caractères liés au dévelop-
pement, hauteur, date d’épiaison, largeur de la
feuille de l’épi et nombre d’épillets par épi voient
leurs interrelations nettement perturbées. Pour
les autres caractères peu de modifications sont
constatées.

La matrice des corrélations environnemen-
tales montre des corrélations en général proches
de 0 et une grande stabilité. Cette stabilité n’est
pas surprenante étant donné que les lignées
des 2 populations ont été expérimentées dans
les mêmes conditions et qu’il existe un fort appa-
rentement entre PA0 et PA1.

L’absence de progrès sur le rendement
montre que bien qu’on estime dans la population
PA une forte héritabilité au sens large (tableau II,
Brabant et al, 1989), l’héritabilité au sens étroit
doit être faible. De plus, la sélection sur le rende-
ment a été multilocale et multicaractère. Ceci



peut aussi expliquer des gains faibles dans cha-
que lieu et sur un caractère particulier entrant
dans l’index. Il serait intéressant de juger dans
une expérimentation multilocale s’il y a eu gain
en stabilité pour le rendement. Pour les carac-
tères quantitatifs, il est possible de déterminer les
coefficients à leur appliquer dans un index, grâce
au contrôle a priori des progrès attendus sur cha-
cun d’entre eux (Sampoux, 1989). L’abandon du
système empirique de pondération sera sans

doute une source de plus grande efficacité.
Pour améliorer la prédiction du rendement en

sélection précoce, il est possible d’utiliser les cor-
rélations avec des caractères associés. Les ca-
ractères LOF et LAF ont été étudiés pour juger
s’il existait une corrélation intéressante avec le
rendement. Comme nous le constatons dans le
tableau III, la seule corrélation génétique forte
avec P15 est celle de P5E. Pour les autres ca-
ractères aucune corrélation ne paraît utilisable.
Cette conclusion est tout à fait cohérente avec
celle de l’étude faite sur les S1 du troisième cycle
de sélection récurrente appliquée à la population
PA (Brabant et al, 1989).

CONCLUSION

L’étude présentée ici indique que pour un carac-
tère peu héritable (au sens de la transmission

après intercroisement) comme le rendement, il

est très difficile de juger du sens de son évolution
après un seul cycle de sélection récurrente multi-
caractère. L’évolution à la baisse de la variance

génétique constatée pour ce caractère, n’est

sans doute pas affectable à une perte de variabi-
lité en terme de richesse allélique mais bien plus
certainement à une réorganisation de la variabili-
té. Pour expliquer cette réduction on peut évo-
quer, comme le font Kervella et al (1988) suivant
le modèle de Bulmer (1976), des déséquilibres
de liaison créés par la sélection qui génère un
excès d’associations en «répulsion» et un écart
de la panmixie dû aux options prises lors de l’in-
tercroisement (ne pas croiser des familles ayant
les mêmes défauts). Nous pensons qu’il est

aussi possible d’évoquer le rôle de l’intercroise-
ment supplémentaire pour réduire des déséqui-
libres de liaison initiaux existant dans PA0. En
effet, un excès de situations en «couplage» peut
expliquer l’aplatissement de la distribution obser-
vée dans PA0. Dans les 2 cas on ne s’attend pas
à ce que la tendance à la réduction constatée
lors du premier cycle se maintienne avec la

même intensité au cours des cycles suivants.
Un contrôle de cette évolution paraît toutefois
souhaitable.

Les études déjà menées sur la comparaison
des 2 premiers cycles de sélection récurrente
appliqués à PA (Thomas, 1986; Kervella, 1987;
Kervella et al, 1988 et Rousset et al, 1988) mon-
trent que la sélection multicaractère a engendré
un progrès sur la résistance aux maladies et sur
la qualité boulangère. Il apparaît donc néces-
saire de mieux juger des potentialités de rende-
ment des familles soumises à la sélection pré-
coce et de revoir les modalités de constitution
de l’index pour assurer aussi un progrès signifi-
catif sur le rendement.
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