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Préambule

Le département Biologie et Amélioration des Plantes (BAP) de I'INRA a confié a sept de ses
chercheurs une mission de réflexion sur I’implication de la génétique et I’amélioration des plantes
dans la thématique de I'agroécologie. Par ailleurs, au sein de 'UMR AGAP qui rassemble des agents
du CIRAD, de I'INRA et de Montpellier SupAgro, un groupe de réflexion s'est rassemblé sur ce
theme, prenant comme point de départ le rapport établi entre temps pour le compte du BAP (Litrico
et coll,, 2014). En tant que généticien quantitatif au BAP, impliqué dans le développement d'une
approche intégrée de la création variétale chez la vigne, et ayant activement participé au groupe de
réflexion sur l'agroécologie d'AGAP, je retranscrit dans ce document quelques réflexions suscitées
par la partie V du rapport concernant la méthodologie de la sélection. Elles peuvent étre percues
comme des critiques du rapport, mais au contraire, c'est bien la toute la pertinence du rapport que
d'avoir suscité une telle démarche de lecture critique. C'est aussi pour moi 1'occasion de tisser des
liens entre disciplines en rassemblant des références rarement discutées dans un méme cadre, et de
lancer des pistes de réflexion dans plusieurs directions. Il ne me reste plus qu'a espérer que celles-ci
soient quelque peu pertinentes.
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Eléments contextuels concernant I'INRA et le BAP

Sur son site officiel’, 'INRA s'est donné comme objectif de « nourrir le monde de facon saine et
durable d’ici 2050 ». Sa stratégie se décline en quatre priorités : « (1) améliorer toutes les
performances de 1’agriculture, (2) atténuer les changements du climat et s’y adapter, (3) transformer
la biomasse pour la chimie, I’énergie, les bio-matériaux, et (4) assurer des systemes alimentaires
sains et durables ». Pour ce faire, deux « domaines interdisciplinaires émergents » ont été
identifiés : « I'agroécologie et la biologie prédictive ».

Quant au BAP, selon son site officiel?, il a cinqg missions : « (1) produire des connaissances et
explorer de nouveaux fronts de science dans les domaines du développement des plantes, de leur
adaptation a I’environnement et de la qualité des produits des végétaux ; (2) comprendre et maitriser
le déterminisme génétique des caracteres d’intérét agronomique et de ceux liés a 1’usage des
produits des plantes ; (3) contribuer a la construction d’une biologie intégrative, basée sur des
approches prédictives novatrices, allant de 1’étude des genes et du génome jusqu’a 1’innovation
variétale ; (4) développer la recherche translationnelle en biologie des plantes et occuper une
position stratégique dans ce domaine ; et (5) contribuer a la conservation et a la valorisation des
ressources génétiques végétales et a la sélection de matériels innovants. »

Bref résumé de la partie « Méthodologie de la
sélection »

Dans la partie V du rapport du BAP sur l'agroécologie, les méthodologies de sélection sont
catégorisées en deux approches. Dans la premiere, l'approche « boite noire », il n'est pas
« nécessaire de connaitre les mécanismes et les caractéres impliqués dans la réponse aux contraintes
environnementales ». La sélection s'opere directement dans I'environnement cible et, par exemple,
le rendement est utilisé comme synthese de performance. Dans cette approche, la sélection
phénotypique décentralisée et la sélection participative sont mentionnées, la derniere permettant
aussi une meilleure adoption des variétés développées.

La seconde approche, qualifiée de « mécaniste », implique de « connaitre les caractéres impliqués
dans la réponse a la contrainte environnementale ». Ceci est décrit comme revenant a optimiser un
critere de sélection (voire plusieurs) a partir des héritabilités des caracteres et des corrélations
génétiques.

Il est précisé que ces deux approches ne sont pas mutuellement exclusive, notamment via la fixation
de genes de résistance en amont (par SAM), mais qu'elles différent principalement par la structure
génétique du matériel végétal utilisé. La stratégie classique est mono-génotypique. Elle vise a
obtenir une variété « tout en un », les « élites » (lignées pures, hybrides F1, clones). Cette stratégie
est majoritaire au BAP, et est encouragée par les regles DHS du CTPS.

L'agroécologie se fondant sur la valorisation de la diversité génétique et des interactions biologiques
au sein des agrosystemes, la stratégie pluri-génotypique est présentée, celle-ci ayant déja montrée

1  http://institut.inra.fr/Recherches-resultats/Strategie
2 http://www.bap.inra.fr/I.e-departement/presentation
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son intérét mais restant encore sous-utilisée. Au sein de peuplements mono-spécifiques, plus de
recherches sont nécessaires afin d'explorer, par exemple, I'association de variétés ayant différents
genes de résistance, la sélection pour l'aptitude au mélange, la sélection directement des mélanges
eux-mémes, etc.

A cela s'ajoute la possibilité d'assemblage multi-spécifique, notamment pour répondre aux services
écosystémiques autres que la seule production individuelle de chaque espéce.

Réflexions sur quelques notions-clés

Relations science-société

Rien que par son titre, « Méthodologie de la sélection », la partie V du rapport du BAP se distingue
des autres par son appartenance plus explicite au registre de I'action, au-dela des registres plus
familiers des scientifiques que sont la description des phénomenes naturels et la compréhension des
mécanismes sous-jacents. Cette distinction est importante car, depuis les années 1990, le BAP s'est
substantiellement désengagé des activités de sélection afin de se recentrer sur la science dite
académique, notamment « l’acquisition de connaissances d’amont et le développement de
méthodologies de sélection » (Lefort et Riba, 2006). A l'heure actuelle, en ce qui concerne la
sélection, le BAP est surtout impliqué au niveau du pre-breeding : « fait référence a toutes les
activités visant a identifier les caracteres d'intérét et/ou les genes au sein de matériel végétal non-
adapté qui ne peut étre utilisé directement dans les schémas de croisement, et a transférer ces
caracteres dans du matériel intermédiaire que les sélectionneurs peuvent utiliser pour produire de
nouvelles variétés » (Renard, 2015).

Dans ce contexte, le rapport du BAP rappelle que « l'agroécologie est fondée sur I’hypothése qu’il
est possible d’augmenter les productions agricoles en quantité et en qualité et de réduire 1I’impact de
I’agriculture sur I’environnement en valorisant la diversité génétique et les interactions biologiques
au sein des agrosystemes ». Mais d'ou viendrait l'inefficacité des acteurs actuels de la sélection a
(suffisamment) valoriser ces aspects de diversité et d'interactions ? Le rapport semble fournir un
début d'explication en indiquant que « I’approche majoritairement utilisée aujourd’hui » correspond
a la stratégie monogénotypique « encouragée par les regles d’inscription des variétés au CTPS
notamment orientées par le besoin de distinction variétale sur la base d’une variabilité inter-variétés
supérieure a une variabilité intra- », et précisant « qu'avec de telles structures génétiques, la
possibilité d’introduire de la diversité dans la parcelle reste limitée ».

La réglementation actuelle et son « paradigme fixiste » (Bonneuil et al., 2006) semble donc
conditionner plus qu'autre chose la valorisation des aspects de diversité et d'interactions. Le premier
verrou a lever semble donc principalement réglementaire et non méthodologique. Sur ce point, les
auteurs du rapport ont fait le choix de préciser dans le préambule que « I’anticipation des verrous
réglementaires et socio-économiques [...] sont traités dans le cadre du chantier Agroécologie-INRA
et dans le Métaprogramme-EcoServ ». Mais ce choix est-il pertinent en ce qui concerne la partie
V ? Certains écophysiologistes peuvent a la rigueur arguer que les aspects réglementaires sur les
variétés ne les concernent pas directement, mais cela devient nettement plus difficile en ce qui
concerne les généticiens impliqués dans le pre-breeding ou la sélection, et, de plus en plus, les
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biologistes moléculaires (cf. les débats sur la brevetabilité du vivant en parallele des progres sur
I'édition de génomes).

Il eut donc été préférable de poser criment la question du role du chercheur du BAP dans une telle
situation. La partie V du rapport, du fait qu'elle traite de sélection, aurait été 1'endroit opportun pour
introduire aux lecteurs peu familiers du domaine des science studies le fait que les rapports science-
société ne se posent plus dans les termes de la conception moderne : « society [is] like the flesh of a
peach, and science its hard pit » (Latour, 1998). Pour reprendre les mots du méme auteur dans un
entretien avec des collegues de I'IINRA, « toute recherche est action » (Latour, 1997). Ne pas se
préoccuper des aspects réglementaires sous prétexte que ce n'est pas a un généticien de le faire, c'est
choisir de laisser a d'autres ce qui conditionne pourtant l'activité méme du généticien.

Ce débat dépasse bien entendu de beaucoup les généticiens et le contexte du BAP. Cependant, a
I'occasion de l'encadré 4 présentant la sélection participative distribuée, il est pertinent de
mentionner les réflexions de chercheurs d'autres domaines mais résonnant particuliérement bien
avec ce type de démarche, par exemple en économie (Dreze, 2002). De maniere plus générale,
lorsque l'on parle de « sélection », il est aussi important de rappeler les initiatives pour plus et
mieux impliquer les agriculteurs en contact direct avec les chercheurs dans les processus de
recherche et développement via des innovations a petite échelle (MacMillan et Benton, 2014).

Mécanisme et causalité

Le terme de mécanisme est utilisé dans la partie V du rapport du BAP pour différencier initialement
deux méthodologies de sélection, « boite noire » et « mécaniste ». La notion de mécanisme se
comprend au travers de la notion de causalité. En effet, c'est une fois que I'on a pu montrer le
caractere causal d'une relation que l'on peut véritablement parler de mécanisme. Or, dans sa
description de 1'approche mécaniste, le rapport parle de « corrélations génétiques » et de « niveau
d'héritabilité ». De plus, le rapport reconnait par la suite que les deux méthodologies de la sélection
ne sont pas mutuellement exclusives. A la lecture du rapport, il n'est donc pas aisé de comprendre ce
qui distingue concretement ces deux approches, voire méme s'il y a lieu de les distinguer.

Premierement, il est bon de rappeler qu'une corrélation n'implique pas la causalité (Pearl, 2009).
C'est particulierement important avec des jeux de données multivariées, d'autant plus qu'ils sont
consubstantiels a la démarche agroécologique (plusieurs caractéres, plusieurs environnements,
plusieurs génotypes, plusieurs especes, etc). Deuxiemement, dans un contexte de génétique et de
sélection, il est indispensable d'étre clair sur le fait que 1'héritabilité correspond a une proportion de
variation phénotypique expliquée par une variation génotypique. Celle-ci ne devrait donc pas étre
interprétée en terme de causalité (Lewontin, 2006).

Mais au-dela de ces aspects un peu techniques, bien qu'essentiels, il est pertinent de réaliser que la
causalité peut étre abordée de deux manieres différentes (Gelman, 2011) : en estimant les effets des
causes (forward causal questions) ou en recherchant les causes des effets (reverse causal
questions). La statistique inférentielle se préoccupe trés majoritairement de la premiére, la deuxieme
nécessitant une intervention (doing), et non seulement une observation (seeing), pour conclure sans
ambiguité, de telles interventions n'étant pas toujours possibles en pratique (Lindley, 2002). Mais
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certains ont récemment proposé un autre point de vue visant a incorporer la recherche de causes
dans le cycle de la statistique inférentielle classique (Gelman et Imbens, 2013). Dans ce nouveau
cadre, les questions de causalité vers le futur traitent d'estimation alors que les questions de
causalité vers le passé traitent de vérification de modele et de construction d'hypotheses.

Dans ce contexte, il apparait plus clairement non seulement que les deux méthodologies de la
sélection sont complémentaires, mais surtout qu'elles ne se distinguent pas par le fait d'étre plus ou
moins « mécanistes » mais plutot par d'autres critéres tels que 1'utilisation de données génétiques et
non seulement phénotypiques, l'utilisation d'essais dans plusieurs environnements, etc.

Modélisation statistique et décision en condition d'incertitude

En mettant I'accent sur la valorisation de la diversité génétique et des interactions biologiques,
l'agroécologie suppose une réflexion sur l'identification des caractéres d'intérét, leur combinaison,
leur déterminisme génétique, etc. Ces aspects font 1'objet des parties II et III du rapport du BAP. A
ce sujet, ces parties mentionnent quelques pistes de recherche a développer sur les aspects de
modélisation. Mais ces aspects sont trop absents de la partie V sur la sélection. A 1'heure actuelle,
selon les especes considérées, les acteurs concernés et la réglementation en cours, il n'est pas
toujours possible en pratique d'utiliser un modéle formel visant a prendre la décision (la plus)
optimale dans un programme de sélection. Mais en tant que chercheur du secteur public, il apparait
important d’ceuvrer a la mise au point de modéles formels permettant une meilleure utilisation des
données que les procédures informelles de sélection, et une meilleure compréhension de 1’efficacité
des différentes méthodes de sélection.

Historiquement, deux grands courants de modélisation ont avancé en plus ou moins grande
ignorance l'un de l'autre. D'un coOté, avec leur « modéle mixte », les généticiens ont formalisé
statistiquement la contribution génétique a la variation phénotypique observée au sein d'un
ensemble d'individus apparentés (Visscher, Hill et Wray, 2008). De I'autre, avec leurs « modéles de
culture », les écophysiologistes ont décomposé le systéme plante-milieu en processus physiques
(Brisson, Wery et Boote, 2006). L'intérét de l'approche génétique réside dans le fait que des
individus génétiquement différents soient analysés conjointement. L'intérét de 1'approche
écophysiologique réside dans le fait que plusieurs caractéres importants soient analysé
conjointement. Naturellement, la force de 1'un correspond a la faiblesse de I'autre : les généticiens se
restreignent la plupart du temps a analyser les caractéres séparément, et les écophysiologistes se
restreignent la plupart du temps a analyser les individus séparément.

Mais ce n'est pas que les modeles des uns soient plus pertinent que les modeles des autres. C'est
plutdt qu'ils n'ont pas les mémes données sur les mémes individus. Cette situation a déja changé
avec les technologies de génotypage a haut-débit, et est en train de changer avec l'introduction
d'appareils de phénotypage a haut-débit. Les données évoluant, il faut maintenant que les modéles
évoluent. Mais cela ne revient pas a demander aux uns d'abandonner leurs modéles au profit des
autres. Non, cela consiste plutot a reconnaitre I'importance d'analyser conjointement les données
tout en prenant en compte 1'hétérogénéité des sources de données, ceci permettant de propager
l'incertitude correctement entre les variables inconnues du modele (Green, 2003). En un mot, c'est
mettre plus de modélisation statistique dans 1'analyse des données de génétique et d'écophysiologie.
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Ceci est d'autant plus important qu'une fois l'idéotype définit et une fois les données collectées, c'est
I'heure du choix, c'est-a-dire de la décision de garder tel individu ou telle population, que ce soit
dans un but direct de production ou dans le but de poursuivre 1'évolution du matériel végétal, alors
qu'on n'observe pas la valeur génétique des individus, mais qu'on 1'estime. Cette étape de sélection
consiste donc bien a prendre une décision en condition d'incertitude, objet d'étude de la théorie de
la décision statistique (Berger, 1985). En pratique, il est donc hautement recommandé de se
préoccuper de modélisation au début des projets scientifiques et en amont des programmes de
création variétale, et non une fois que les données aient été collectées.

Sélection multi-caractéres

L'importance de la modélisation statistique est d'autant plus centrale que, dans une démarche
agroécologique, l'idéotype se complexifie rapidement en impliquant conjointement plusieurs
caracteres. Il devient alors de plus en plus nécessaire d'utiliser un modeéle formel, un aspect trop peu
présent dans la partie V du rapport.

Le modele classique d'indice de sélection permet d'analyser plusieurs caractéres simultanément en
les combinant linéairement, ceux-ci étant pondérés par leur valeur économique relative (Hazel,
Dickerson et Freeman, 1994). Des extensions permettent de prendre en compte l'incertitude autour
des valeurs économiques, de les combiner de maniere non-linéaire, de réaliser une sélection en
plusieurs étapes, de maintenir certains caracteres constants, etc. Mais ces modeles ont cependant des
limites aux deux étapes de leur mise en ceuvre.

La premiere étape consiste comme d'habitude a estimer les variances génétiques de chaque
caractere, mais, cette fois-ci, il faut également estimer les covariances génétiques entre caracteres.
Or la méthode classique d'estimation n'est plus stable au-dela d'un nombre somme toute assez
restreint de caracteres : par exemple, 10 caracteres impliquent une matrice de variance-covariance
contenant 100 parametres. Cette limite concerne également le modele de sélection génomique
multivarié cité dans le rapport (Jia et Jannink, 2012). Non seulement il devient utile de se pencher
sur l'estimation des matrices de variance-covariance (Barnard, McCulloch et Meng, 2000),
notamment dans le cas de corrélations négatives, mais il peut également devenir nécessaire
d'appliquer des méthodes de réduction de dimension, celles-ci devant étre utilisées conjointement a
l'estimation des parametres (Runcie et Mukherjee, 2013).

Une fois les variance-covariances génétiques estimées, la deuxiéme étape consiste a calculer l'indice
de sélection a proprement parler. Celui-ci requiert de connaitre les valeurs économiques des
caracteres, méme imparfaitement. Or les modéles existants considérent généralement que seul le
profit est a maximiser. Il serait donc nécessaire d'adapter ces modéles pour prendre en compte une
multiplicité d'objectifs autres que le seul profit, tels que le maintien d'un certain niveau de diversité
génétique au sein du matériel végétal en sélection, la capacité a s'affranchir des intrants extérieurs a
I'environnement de culture, l'introduction de critéres de durabilité, etc, critéres pour lesquels il est
moins évident de choisir des pondérations, notamment du fait méme qu'il n'existe pas de consensus
sur la signification de « durabilité » (Ostrom, 2009) ou de « résilience » (Doring et al., 2015).

De plus, lorsque 1'on parle de sélection multi-caracteres, il est généralement implicite que chaque
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caractére est lui-méme univarié. Or de nombreux phénomenes biologiques n'ont de sens que s'ils
sont caractérisés dans leur dimension temporelle. Bien siir, a cofit constant, cela dépend de
l'augmentation du débit des technologies de phénotypage pour qu'elles soient utilisées sur du
matériel végétal d'une diversité génétique suffisamment large pour permettre la sélection. Mais cela
pose aussi immédiatement la question du modele statistique permettant d'évaluer la contribution
génétique a la variation phénotypique mesurée via des séries temporelles. Certains modeles de
détection de QTL ont été proposés pour des caractéres fonctionnels (Kwak, Moore, Spalding et
Broman, 2015), mais il reste encore a les développer pour analyser conjointement plusieurs
caractéres fonctionnels. Cela nécessitera de ne plus travailler seulement avec des matrices de
phénotypes, mais avec leur généralisation en dimension 3 et plus (Hoff, 2011).

Sélection multi-environnements

En insistant sur I'importance de tirer profit des particularités de chaque écosystéme, I'agroécologie
implique de sélectionner des variétés adaptées a tel ou tel environnement, c'est-a-dire a spectre
moins large peut-étre que les variétés actuelles. Mais bien siir, tout dépend de ce qu'on entend par
« environnement ».

L'objet désigné par le terme «environnement» est naturellement multi-dimensionnel.
Habituellement, on le décrit via le climat, le sol, les pratiques culturales, etc, ces catégories étant
elles-mémes raffinées. Mais d'autres dimensions ont été proposées, notamment pour mieux tirer
parti des interactions entre génotypes et « environnements » (quelle que soit la signification donnée
a ce terme). Outre I'environnement biophysique et les pratiques culturales, certains auteurs ajoutent
les compétences des acteurs, les circuits et lieux de distribution et vente, les réglementations et la
société au sens large (Desclaux, Nolot, Chiffoleau, Gozé et Leclerc, 2008). Dans une démarche
agroécologique englobante, notamment lorsqu'on se sent concerné par l'acceptabilité des nouvelles
variétés issues de la sélection, il parait donc pertinent de ne pas limiter sa réflexion a
I'environnement biophysiques et aux pratiques culturales.

Sur le plan méthodologique, la sélection décentralisée et participative (que 1'on peut aussi qualifiée
de « distribuée et collaborative ») est décrite dans un encadré de la partie V du rapport du BAP. Une
telle sélection est généralement associée a des échanges de semences entre acteurs. On parle alors
de gestion dynamique de la ressource génétique au sein d'un collectif. Un tel contexte a la
particularité de mettre en exergue l'importance de la structure du réseau d'échange qui influence en
retour la diversité et I'adaptabilité du matériel végétal échangé (Barbillon, Thomas, Goldringer,
Hospital et Robin, 2015). Cependant les modeéles de génétique quantitative les plus utilisés ne
tiennent pas encore compte de ces aspects sociaux.

Au-dela des raisons sociologiques et motivations politiques pouvant servir a interpréter I'implication
d'acteurs dans une telle méthode de sélection (Demeulenaere, 2014), il existe aussi des raisons
d'optimisation mathématique allant dans le sens d'une meilleure efficacité de ce type de sélection. Il
a en effet été montré que le fait de faire varier 1'environnement lors d'un processus de sélection a
pour conséquence d'accélérer l'évolution par rapport a l'alternative habituelle de garder
I'environnement fixe (Kashtan, Noor et Alon, 2007). Les raisons derrieres ce phénomene ont trait au
fait que la sélection pour un optimum donné en milieu changeant a tendance a également
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sélectionner des architectures modulaires, plus faciles a faire évoluer par la suite. Le gain est
d'autant plus intéressant lorsque 1'optimum est multivarié, ce qui est typiquement le cas dans la
démarche agroécologique comme discuté dans la section précédente.

Perspectives pour le BAP et 'UMR AGAP

Parmi ces réflexions éparses suscitées par la partie V du rapport du BAP, une notion transversale
ressort particulierement, celle de « modélisation statistique ». Je choisis d'employer ici le terme
« modélisation » plutét que « modele » afin de mettre l'accent sur le processus a 1’ceuvre, c'est-a-
dire sur le fait qu'il n'y a pas « un modele » mais plutdt une succession de modeéles, que 1'on étend et
raffine au fil des expériences et des questions posées. Je préfere aussi le terme « statistique » a
« mathématique » pour insister sur l'importance de quantifier l'incertitude.

Dans la démarche agroécologique telle que présentée dans le rapport du BAP, notamment la partie
V, il apparait clairement que les questions posées se complexifient en impliquant des objets
hétérogenes de grandes dimensions et de multiples échelles spatio-temporelles. A ce stade, il est
indispensable de réaliser que la modélisation statistique n'est pas qu'un simple outil d'analyse de
tableaux de données. Bien au contraire, elle sert de « liant », non seulement pour les données mais
aussi pour les acteurs ayant généré ces données ou intéressé par ce que l'on peut en tirer. On peut
méme aller jusqu'a interpréter la modélisation statistique comme un véritable moyen de
communication (Hennig, 2010).

Les modélisateurs-statisticiens intéressés par la méthodologie de la sélection, donc intéressés par les
aspects appliqués plus que théoriques, ont de fait une position centrale. Ils développent et utilisent
les modeles qui relient les données génotypiques, les données phénotypiques, les contextes
environnementaux et les hypothéses scientifiques a évaluer. Ils naviguent également entre les
différents acteurs de la sélection, qu'ils soient chercheurs, par exemple en génétique et
écophysiologie, ou membres d'instituts techniques, agriculteurs, responsables syndicaux, militants
associatifs, etc. Afin de permettre a ce « liant » de « prendre », un équilibre est a trouver : (1) les
différents acteurs devraient rendre les données accessibles facilement aux modélisateurs-
statisticiens ; (2) en retour, les modélisateurs-statisticiens se doivent de rendre leur travail
facilement reproductible et compréhensible par les acteurs impliqués dans la sélection.

Ces aspects sont absents de la partie V du rapport du BAP, or de nombreuses difficultés surgissent
des la mise en pratique de ces recommandations. Mettre 1'accent sur l'importance de la modélisation
statistique a donc pour but de mettre en lumiére les freins a lever et les écueils a éviter. Les
générateurs de données du monde académique ne rendront accessibles leurs données brutes, ainsi
que les méta-données, que s'ils sont reconnus en tant que tel, donc cités. Par exemple, il serait
nécessaire que le systéme d'information du BAP (GnpIS?®) censé stocker les données importantes
générées par des agents de ce département mette en place la possibilité de faire des requétes par
identifiant de publication (DOI, PMID, etc), et signale de maniére visible la nécessité de citer les
générateurs des données.

De plus, de nombreuses données générées dans le cadre de projets de recherche ne sont pas

3 https://urgi.versailles.inra.fr/gnpis/
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analysées par manque de temps ou de compétences suffisantes en modélisation statistique de la part
des générateurs de données. Le BAP pourrait donc demander a ces agents la publication « d'articles
de données » (data papers) au maximum 6 mois apres la fin du projet. Comme les comportements
ne changent pas sans incitation, ce type d'action pourrait étre pris en compte dans l'attribution de
financement additionnel aux équipes. Une telle incitation pourrait également étre mise en place,
bien qu'a plus petite échelle, au sein de 'UMR AGAP.

Dans le cadre de projets collaboratifs avec d'autres acteurs hors du monde académique, ce qui est
souvent le cas dans les programmes de sélection, il est indispensable de mettre en place un contrat
préalablement a la collaboration. C'est maintenant chose courante en ce qui concerne le matériel
végétal produit dans le cadre du projet. Dans certains cas, la possibilité est donnée aux chercheurs
de publier le résultat de leurs travaux, mais les données brutes ne sont rarement voire jamais
explicitement mentionnées. De maniere plus générale, il aurait été pertinent d'aborder dans le
rapport du BAP la question des droits d'usage et des licences telles celles développées par Creative
Commons, d'autant plus que I'INRA a un groupe de travail sur ces questions. Il est aussi intéressant
de voir que certains acteurs non-académiques sont assez avancés sur le sujet (Réseau Semences
Paysannes, 2015).

Au sein de 'UMR AGAP, la situation se complique du fait que I'INRA est un EPST, le CIRAD un
EPIC et Montpellier SupAgro un EPSCP. Il y a donc peu de chance qu'un consensus soit trouve.
Mais a minima, il serait pertinent de sensibiliser chaque génération de doctorants a l'importance de
la modélisation participative et des enjeux sous-jacents (Voinov et Bousquet, 2010).

En retour de l'accés aux données et méta-données, il est du ressort des modélisateurs-statisticiens
appliqués d'assumer pleinement leur role de «liant». La reproductibilité des analyses via
l'utilisation de logiciels « libres » (a distinguer des logiciels seulement « ouverts ») est, en quelque
sorte, le pendant de 1'accessibilité aux données. Il est dommage cependant de 1'avoir ignorée dans le
rapport du BAP. Concretement, de maniere analogue aux « articles de données » qui obligent a
organiser les données et méta-données de maniere claire, les analyses reproductibles ont des
impacts avantageux en terme de clarté pour les auteurs eux-mémes, mais aussi en terme de supports
pédagogiques facilement ré-utilisables. Rendre les analyses reproductibles via des logiciels libres
contribuent aussi a les rendre plus facilement améliorables par d'autres. Ignorer ces deux aspects
mene déja a des situations inefficaces, voire absurdes, qu'il serait grand temps de corriger. Le BAP
et 'UMR AGAP ont un réle a jouer dans la sensibilisation de leurs agents a cette question, ne serait-
ce qu'en proposant une formation au logiciel git de gestion décentralisée de versions®.

De maniére plus générale, étant donné la complexité des objets d'intérét pour l'agroécologie,
I'implication de modélisateurs-statisticiens va vraisemblablement augmenter en importance dans le
futur. Il semble donc pertinent de rapprocher I'agroécologie de l'autre « domaine interdisciplinaire
émergent » de I'INRA, la biologie prédictive. L'importance de la prédiction en sélection est déja
largement reconnue par les généticiens avec historiquement le BLUP et plus récemment la sélection
génomique. Mais en s'engageant dans cette voie, il est fréquent (voire inéluctable ?) que
l'interprétabilité des modeles se dégrade au bénéfice de leur performance prédictive. Pour s'en

4 http://www.git-scm.com/ et http://swcarpentry.github.io/git-novice/
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convaincre, il suffit de prendre connaissance de 1'état de 'art dans d'autres domaines d'application
(LeCun, Bengio et Hinton, 2015).

Avec l'acquisition de plus en plus massive des données et la sophistication grandissante des
modeles, les modélisateurs-statisticiens, particulierement ceux du secteur public, acquiérent une
responsabilité accrue envers les commanditaires de leurs recherches. Ce nouveau contexte de « big
data » pose déja de nombreuses questions de gouvernementalité (Lascoumes, 2004). Qu'en sera-t-il
pour l'agriculture, 'environnement et l'alimentation ? Une quelconque vigilance a-t-elle sa place
dans les missions des modélisateurs-statisticiens travaillant sur les méthodologie de la sélection ?
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