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Introduction 
 

Tous les programmes de sélection de 
plantes pérennes doivent faire face à un défi commun : une longueur de cycle très importante 
combinant âge d’évaluation et âge de reproduction. Cette dernière pouvant représenter plus d’une 
décennie.  Chez les arbres forestiers et fruitiers, le fort encombrement spatial et l’âge d’évaluation des 
critères économiques de production limitent souvent les possibilités de phénotypage et augmentent 
les coûts d’évaluation. La longévité des plantes pérennes ainsi que la diversité des conditions 
environnementales de culture de ces espèces placent souvent les interactions Génotype x 
Environnement (GxE) au premier plan des préoccupations des sélectionneurs. C’est bien avec une 
perspective d’accélérer les cycles d’amélioration et augmenter l’efficacité de la sélection que les 
sélectionneurs de plantes pérennes s’intéressent aujourd’hui à la sélection génomique. 

Le développement récent du séquençage de 
génomes végétaux permet aujourd’hui de 
disposer de séquences de référence pour de 
nombreuses espèces pérennes faisant 
l’objet de programmes de sélection. 
Toutefois, il reste d’importants efforts à faire 
pour obtenir des ressources SNP en 
quantité suffisante pour couvrir ces 
génomes avec une densité élevée.  En effet 
chez la plupart de ces espèces, le 
déséquilibre de liaison chute rapidement à 
courte distance. Ces limites expliquent que 
les premières expériences de sélection 
génomique en cours d’évaluation chez ces 
espèces concernent le plus souvent des 
populations d’entrainement de taille efficace 

réduite. 
Populus trichocarpa – Slavov et al. 2012 

Trois espèces pérennes bénéficiant de programme de sélection vont faire l’objet d’une présentation 
succincte des schémas de sélection en cours et d’une présentation des attentes en matière de 
sélection génomique. 
 

Quelle place pour la sélection génomique chez le palmier à huile ? 

La production de palmier à huile 
Le palmier à huile est la première plante oléagineuse au monde en termes de production (Figure 1). 
Celle-ci a été multipliée par 3.8 entre 1990 et 2010 pour dépasser 55 Mt en 2013 (USDA, 2014). Cette 
augmentation devrait se poursuivre car les prévisions de demande se situent entre 120 et 156 Mt en 
2050 (Corley, 2009). Le palmier à huile est aussi la première plante oléagineuse pour le rendement à 
l’hectare, qui en moyenne dans le monde atteint presque 4 t, soit environ 10 fois plus que le soja 
(Fonds français pour l’alimentation et la santé, 2012). Par ailleurs, l’huile de palme est l’huile végétale 
la moins couteuse à produire et elle peut se substituer à la plupart des autres huiles végétales. L’huile 
de palme est utilisée à 80% dans l’alimentation humaine (huile de table, huile de friture, margarine, 



etc.) et à 20% dans l’industrie (savonnerie, cosmétiques, lubrifiants, etc.). Environ 1% de l’huile de 
palme sert à produire du biodiesel. La culture commerciale du palmier à huile à grande échelle a 
démarré en Afrique et en Asie du Sud-est au début du vingtième siècle, puis s’est développée dans 
toute la zone tropicale. Aujourd’hui, l’Asie de Sud-est réalise l’essentiel de la production et les 
principaux consommateurs sont des pays émergents. L’huile de palme comporte environ 50% 
d’acides gras saturés, acide palmitique en tête. De ce fait, son intérêt nutritionnel fait débat mais, 
consommée dans le cadre d’un régime alimentaire équilibré, elle ne semble mauvaise pour la santé. 
 

 
Figure 1 Les principales huiles végétales : (A) Evolution de la production entre 1990 et 2012, (B) 
Importance relative des différentes huiles dans la production de 2012  
(source : FAO, http://faostat.fao.org/, le 16 mai 2014) 
 
Le palmier à huile est un enjeu important de développement pour de nombreux pays du Sud. La 
culture du palmier à huile peut générer des revenus élevés et stables. Plus de la moitié de l’huile de 
palme produite aujourd’hui provient de petites exploitations, au nombre d’environ trois millions. Quand 
il est correctement planifié par les gouvernements et mis en œuvre par les planteurs, le 
développement du palmier à huile se traduit par un fort développement économique des régions 
concernées et par une importante réduction de la pauvreté rurale. Cependant, les exigences pédo-
climatiques de la culture amènent une cohabitation forcée avec des zones de très forte biodiversité, 
qui ont amené les plantations de palmiers a contribué à la déforestation de grandes étendues de 
forêts, avec des conséquences environnementales très négatives. Un des enjeux majeurs de la filière 
palmier à huile est donc l’évolution vers une production durable, avec une intensification sans polluer 
sur les surfaces existantes. La RSPO (Roundtable on Sustainable Palm Oil) est une initiative 
internationale pour la certification et la promotion d’une huile de palme durable. Aujourd’hui, 1.3 Mha 
de plantations sont certifiés RSPO, soit 10% environ de la surface mondiale plantée. 
 
Le palmier à huile (Elaeis guineensis) est une monocotylédone 
pérenne de la famille des Arécacées. Il s’agit d’une herbe géante qui 
produit des régimes tout au long de l’année et dont la pulpe des fruits 
fournit l’huile de palme. Le palmier à huile est monoïque mais avec une 
reproduction rendue allogame par l’alternance des cycles mâles et 

femelles (dioécie temporelle). Il 
n’y a pas de reproduction 

http://faostat.fao.org/


végétative naturelle mais elle est possible, bien que délicate, par culture in vitro.  
Le palmier à huile est diploïde et possède 16 paires de chromosomes. Son génome couvre environ 
2 000 cM (Billotte et al., 2005; Seng et al., 2011; Ting et al., 2014) et, d’après la séquence publique, 
environ 1.8 Gb avec 34 802 gènes prédits (Singh et al., 2013). Chez le palmier à 
huile coexistent trois types, définis par la présence ou l’absence de coque autour 
de l’amande, un caractère sous le contrôle d’un gène à deux allèles 
codominants.  
Le type sauvage ‘dura’ a des fruits avec une coque épaisse, le ‘pisifera’ des fruits dépourvus de coque 
mais des régimes qui avortent et le ‘tenera’, leur hybride, a des fruits avec une coque mince et n’a pas 
de problème d’avortement de régimes. Le rendement annuel en huile de 
palme est le produit de plusieurs caractères essentiellement additifs : le 
nombre de régimes et leur poids moyen, le pourcentage de fruits dans le 
régime, le pourcentage de pulpe dans les fruits et le pourcentage d’huile dans la pulpe des fruits. La 
plante commence à produire lors de sa 3ème ou 4ème année et est en général exploitée pendant une 
vingtaine d’années.  

L’amélioration génétique 
A partir des années 1950, 
suite à la mise en évidence du 
déterminisme génétique du 
type de fruit, les palmiers à 
huile ‘tenera’ ont remplacé les 
‘dura’ dans les plantations 
commerciales, amenant une 
augmentation de 30% du 
rendement en huile (Corley et 
Lee, 1992). L’amélioration 
génétique s’appuie sur deux 
groupes parentaux 
complémentaires, le groupe A 
(essentiellement la population 
Deli asiatique) et le groupe B 
(africain). Ils ont une base 
génétique étroite, avec 4 
fondateurs pour les Deli et 15 
à 20 pour le groupe B. Ils ont 
été indépendamment soumis à une sélection massale et à de la consanguinité. Le groupe A produit 
un petit nombre de gros régimes et le groupe B un grand nombre de petits régimes.  
 
Les croisements inter-groupes A × B présentent de l’hétérosis dans la production de régimes, qui 
dépasse de plus de 25% celle des croisements intra-populations. En 1957, la supériorité des hybrides 
A × B pour la production d'huile de palme a amené l’adoption d’un schéma de sélection récurrente 
réciproque (SRR) (Figure 2) (Gascon et de Berchoux, 1964; Meunier et Gascon, 1972). Il met à profit 
l'hétérosis issu de la complémentarité entre groupes A et B et permet, en utilisant des pisifera africains 
pour féconder des dura Deli, de produire des croisements commerciaux de type tenera de bonne 
qualité de régimes. Ce schéma de SRR a été très efficace car il a permis un progrès génétique 
considérable, estimé à 1% par an (Durand-Gasselin et al., 2000). Malgré tout, il possède plusieurs 
inconvénients :  

• des coûts importants, en particulier de main d’œuvre, 
• un temps important pour connaitre la valeur génétique des individus testés en croisement, ce 

qui amène à un intervalle de génération long (environ 20 ans), alors que la maturité sexuelle 
du palmier à huile est atteinte relativement rapidement, 

male 

femelle 

ACP sur 318 E. guineensis (14 marqueurs SSR). 
Cochard B., 2008. PhD thesis 



• un nombre réduit d’individus testés sur descendance, inférieur à 200 par génération et groupe 
parental, qui aboutit à une faible intensité de sélection.  

 

 
Figure 2 : Schéma de sélection récurrente réciproque appliqué au palmier à huile depuis 1957 

Connaissances sur le génome 
Trois études ont mis en évidence des QTL liés 
au rendement en huile de palme (Tisné et al., 
in prep.; Rance et al., 2001; Billotte et al., 
2010). Par exemple, grâce à une approche 
multi-parentale avec 375 palmiers hybrides A × 
B, Billotte et al. (2010) ont mis en évidence 76 
QTL impliqués dans 24 caractères quantitatifs, 
dont 39 QTL de caractères directement liés au 
rendement (nombre de feuilles émises, poids 
moyen des régimes, pourcentage d’huile dans 
la pulpe, etc.). Cependant, ceci n’a pas abouti 
à une sélection assistée par marqueurs. Les 
ressources moléculaires actuellement 
disponibles sont un ensemble de plus de 300 
SSR (Billotte et al., 2005; Singh et al., 2008; 
Tranbarger et al., 2012), une puce à ADN 
comptant 4 451 SNP (Ting et al., 2014) et 
plusieurs milliers de SNP identifiés par GBS. 

Perspectives d’application de la Sélection Génomique 
Les principaux objectifs visés avec la sélection génomique sont le raccourcissement de l’intervalle de 
génération et l’accroissement du nombre de candidats à la sélection, afin d’augmenter le gain 
génétique annuel. Comme le nombre d’individus testés en croisement est réduit, les populations 
d’apprentissage disponibles sont de petites tailles et ceci peut potentiellement avoir un effet néfaste 
sur la précision de la sélection génomique. Cependant, la taille de la population d’apprentissage et le 
nombre de marqueurs nécessaires pour atteindre une précision satisfaisante devraient être limités par 
la petite taille efficace des populations d’amélioration. 

Chromosome du palmier à huile - 2013 



 

Figure 3 : Attentes en matière de sélection génomique chez le palmier à huile 
 
 
  



Quelle place pour la sélection génomique chez la vigne ? 

La production de la vigne 
 
La vigne (Vitis vinifera L.) est une espèce pérenne ligneuse, originaire de la région caspienne, où elle a 
été domestiquée environ 6000 ans avant JC (This et al., 2006). Elle est aujourd’hui présente sur les 5 
continents.  
La France est un des premiers producteurs de vins dans le monde, avec une production autour de 45 
Mhl/an pour un chiffre d’affaires à la production supérieur à 11 milliards d’euros (estimation 
FranceAgriMer 2011)  
La filière Vigne et Produits de la Vigne représente donc en France un poids économique très 
important et contribue fortement à l’équilibre de la balance commerciale de la France (en 2012, 9.5 
M€ d’excédents pour les vins et spiritueux). En 2010, avec 788 637 ha dont 771 500 ha dédiés à la 
production de vins, la culture de la vigne représente 3 % de la Surface Agricole Utile mais 15 % de la 
valeur de la production agricole. Elle concerne 87 400 exploitations soit 23 % des UTA agricoles 
correspondant à 250 000 emplois directs.  
Pour les français, le vin revêt une valeur historique et patrimoniale forte. C’est un produit culturel par 
excellence ! La viticulture façonne le paysage et de par le lien avec la gastronomie et les cultures 
locales, elle a un impact patrimonial indéniable.  
La filière repose très majoritairement sur des produits transformés par fermentation et distillation 
avec comme produit majeur, le vin : en termes de surface, le raisin de table ne représente que 1 % de 
la surface viticoles en France. En termes de volume, les eaux de vies issues de la distillation des vins 
représentent 17 % du volume de vin produit en France. Le vin est donc bien le produit majeur de la 
filière. Cependant, la filière « Vigne et Produits de la Vigne » présente une très grande diversité tant 
au niveau de la production que des modes d’organisation.  
 

La vigne, un peu de botanique et de biologie 
 
La totalité des plants cultivés en France appartiennent à l’espèce Vitis vinifera L. La multiplication 
végétative permet une reproduction quasiment à l’identique des plants d’une même variété. La 
diversité variétale s’exprime à deux niveaux : greffon et porte-greffe, l’association porte-
greffe/greffon étant quasi-obligatoire en France du fait du phylloxera.  
 
Environ 200 variétés (ou cépages) de vigne sont inscrites au catalogue Français (IFV-INRA-Montpellier 
Supagro-Viniflhor, 2007), mais parmi celles-ci, une quinzaine représente 85 % environ de 
l’encépagement. La liste des cépages autorisés en vin d’AOP et d’IGP est très réglementée et définie 
par décret pour chaque région viticole. De la même façon, une trentaine de porte-greffes sont 
disponibles, avec 16 variétés dominantes (Données FranceAgriMer). Aujourd’hui, près de 94 % du 
matériel végétal utilisé par les viticulteurs (environ 200 millions de plants vendus par an) provient de 
la sélection clonale réalisée en France par l’IFV et ses partenaires (Données FranceAgriMer 2010). 
Une diversité du matériel végétal est également présente au sein des cépages. En effet, un nombre 
plus ou moins élevé de clones, selon les cépages, est disponible pour les viticulteurs, ce qui permet 
l’accès à une faible variabilité intra-variétale. 
 
Vitis vinifera est une espèce diploïde qui présente 19 paires de 
chromosomes. L’espèce est allogame mais la structure des vignobles 
souvent mono-cépages conduit à de l’autogamie. En condition 
contrôlée, les croisements artificiels sont possibles, même s’ils sont 
relativement délicats du fait de la petite taille des fleurs et du besoin 
de castration manuelle des fleurs hermaphrodites.  

Fleur femelle 



L’amélioration génétique 

Un peu d’histoire 
Depuis sa domestication, environ 6000 ans avant JC vigne dans la région caspienne (McGovern 2003), 
la vigne n’a cessé d’être améliorée pour pouvoir aujourd’hui coloniser l’ensemble de la planète, sur 
une large palette de conditions pédoclimatiques.  
Une des plus importantes modifications a concerné le déterminisme sexuel des fleurs : la vigne a 
évolué de la vigne sauvage dioïque (V. vinifera subspecies sylvestris) aux variétés cultivées 
hermaphrodites, tout en évoluant également au niveau de caractéristiques qualitatives (Zohary , 
1995), notamment l’augmentation des sucres pour permettre une meilleure fermentation (Pouget, 
1988) . 
La culture de la vigne sur ses propres racines a été possible jusqu’à l’arrivée du phylloxera dans les 
vignobles européen à la fin du 19ème siècle (Pouget, 1990). Ce fut une époque très importante pour la 
création variétale avec non seulement la création des porte-greffes par des croisements 
interspécifiques avec des espèces américaines résistantes au phylloxera, ainsi que la période de la 
création des hybrides producteurs directes (HPD), plantes résistantes au phylloxera et aux maladies 
fongiques que sont l’oïdium et le mildiou. Les hybrides producteurs directs ont représenté jusqu’à 
40% du vignoble français dans les années 1950 puis ont complètement disparu (Galet 1957).  
Du fait de l’interfertilité entre la plupart des espèces du genre Vitis, le pool génétique disponible pour 
la sélection est relativement large avec une soixantaine d’espèces originaires d’Amérique et d’Asie.  
La sélection de nouvelles variétés de vigne s’est ensuite intensifiée pour les variétés de raisins de 
tables, et est restée stable pour les variétés de cuves, pour lesquelles la difficulté d’acceptabilité des 
nouvelles variétés en AOP a fortement réduit l’incidence de la création variétale. 
La sélection variétale en France est uniquement publique en France avec deux organismes 
sélectionneurs que sont l’INRA et l’IFV. La durée des cycles de sélection est longue, avec une durée 
classique du cycle de sélection/évaluation de l’ordre de 20 ans. Les schémas de sélection les plus 
classiques sont simples (croisements biparentaux et sélection massale), mais quelques croisements 
plus longs ont été réalisés notamment pour l’introgression de gènes de résistance (Bouquet et al, 
2000) et la création des HPD (Figure 1).  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 1 : schéma de création du cultivar Villard Noir.  
 

 



Les enjeux actuels de la sélection de la vigne 
 
Les enjeux actuels auxquels est confrontée la filière vont relancer l’intérêt de la création variétale.  
Alors que la viticulture française est unanimement reconnue pour la qualité de ses vins, elle a un fort 
impact sur l’environnement. En 2006, la viticulture représentait 3,3 % de la SAU et 14,4 % de la 
consommation de produits phytosanitaires en valeur (Butault et al, 2010). En 2006, l’IFT (Indice de 
fréquence de traitement) national moyen était de 13,8 (Mezières et al, 2009) avec une forte 
variabilité entre les régions de production (de 7,4 en Provence à 22 en Champagne). 
Par ailleurs, l’environnement a un fort impact sur la culture de la vigne, avec des effets sur la qualité 
finale des vins et la sensibilité aux maladies. La filière sera donc particulièrement exposée aux 
changements climatiques, situation exacerbée par la nature pérenne de cette culture et par la 
délimitation des régions productrices. Les conséquences du changement climatique seront 
cependant variables selon les régions de par l’intensité et la nature des principaux facteurs limitants  
(Duchène et al. 2010, Pieri et al. 2012, Jones et al. 2005). Il conviendra donc de pouvoir maintenir la 
typicité et la qualité des vins dans un futur proche.  
La consommation de vin est également associée à des enjeux nutritionnels et de santé publique. Les 
relations entre le vin et la santé sont très complexes. C’est ce que l’on appelle le « French paradox » : 
d’une part, des effets positifs de la consommation de vin sur la santé (Renaud et De Lorgeril, 1992 ; 
Moore et Pearson, 1986), notamment une protection contre les maladies cardio-vasculaires, et des 
effets positifs de divers composés du vin comme les polyphénols ou le resvératrol (Tomera, 1999) ; 
mais d’autre part des risques au-delà de 3 verres de vin22 et des effets négatifs de certains composés 
du vin ont également été notés (Tomera, 1999) ; Le réchauffement climatique s’accompagnera de 
plus d’une augmentation du degré alcoolique des vins, et risque donc d’amplifier ce problème de 
santé publique si rien n’est fait. Des recherches d’ordre biotechnologique sur les levures d’une part, 
viticole d’autre part pour proposer des cépages aptes à produire des raisins moins sucrés resteront 
de forts enjeux pour la filière.  

Connaissances sur le génome 
 
Le génome de la vigne a été complètement séquencé (Jaillon et al, 2007) et est disponible via une 
interface web (https://urgi.versailles.inra.fr/Species/Vitis/Genome-Browser). 
La taille du génome est évaluée à 470 Mb. Le génome de la vigne comporte un grand nombre de 
régions paralogues, c’est-à-dire de séquences homologues issues d’une duplication ou d’un 
réarrangement du génome. Ces résultats ont permis de  déterminer que le génome de la vigne était 
un ancien polyploïde constitué de trois génomes ancestraux (hexaploïde).  
De nombreuses ressources génomiques sont disponibles (SRRS, SNPs, puce Illumina 18K) et de 
nombreux projets de reséquençage et GBS voient le jour régulièrement.  
 

Perspectives d’application de la Sélection Génomique 
 
Pour une espèce dont les cycles de sélection sont longs, pour laquelle les caractères à sélectionner 
sont complexes (et coûteux si l’on veut réaliser des vinifications), et pour laquelle les interactions 
génotype x environnement sont très importants, nous nous sommes tournées vers la sélection 
génomique comme moyen d’accélérer et de faciliter la sélection vigne.  
Les intervalles de génération étant longs, l'évaluation de la sélection génomique vise à les réduire si 
la précision de prédiction est suffisante. Elle permettrait en effet de réaliser des cycles de sélection 
sans phénotypage. La quantité de données génomiques augmentant avec le temps, il serait aussi 
intéressant de mieux les intégrer dans les analyses de sélection génomiques. Le gain de précision 
résultant d'une telle intégration dépendra vraisemblablement du caractère. 



De plus, la viticulture est à l'origine de la notion de « terroir », ce qui indique l'importance des 
interactions génotypes-environnement. La sélection génomique pourrait donc être le moyen de 
prédire des comportements de vigne dans différents environnements. Par ailleurs, la variabilité 
clonale étant utilisée en sélection clonale, la question reste ouverte quant à l'utilisation de la 
sélection génomique dans un contexte de variabilité somatique. 
Comme il n'existe pas à l'heure actuelle de population de référence, la sélection génomique chez la 
vigne est abordée à l'intérieur de croisements bi-parentaux. Un premier projet, en partie financé par 
le fonds CASDAR, est mené sur le vin rosé depuis 2014. La collaboration entre le Centre du Rosé en 
Provence, l'IFV et le centre INRA de Montpellier vise à co-concevoir les idéotypes auxquels devront 
se conformer les descendants de croisements entre des variétés emblématiques et des variétés 
ayant deux gènes de résistance au mildiou et deux à l'oïdium. Dans un second temps, la sélection 
génomique sera utilisée afin d'identifier précocement un petit nombre de descendants intéressants 
dans le but de les planter directement en dispositif VATE. 
  



 

Quelle place pour la sélection génomique chez le peuplier ? 
 

 
 
Photos illustratives peuplier : 1) auteur S. Bisoffi, peupleraies dans la plaine du Pô en Italie. 2) auteur 
A. Berthelot peupleraie en Bourgogne âgée de 10 ans. 3) auteur C. Bastien, déroulage du peuplier. 
 

La production du peuplier 
La culture du peuplier occupe environ 230 000 ha en France, soit 1,6% des surfaces forestières. Le 
volume de bois généré par cette espèce très productive (15m3/ha/an en moyenne) est toutefois 
important puisqu’il s’agit de la deuxième essence feuillue récoltée en France derrière le chêne. 
Présente dans tout le pays, la populiculture classique (rotation de 12 à 20 ans) occupe 
traditionnellement les grandes vallées alluviales du Nord de la France (Champagne-Ardenne, 
Picardie), de l’Ouest du Pays (Pays-de-la-Loire, Centre, Aquitaine) et de la Bourgogne. Les peupliers, 
cultivés en taillis à courte rotation (3 à 6 ans) représentent aujourd’hui une ressource de biomasse 
ligno-cellulosique de premier intérêt dans le secteur de la bioénergie. Depuis plus d’une centaine 
d’années, les variétés cultivées sont à plus de 95% des clones issus d’une sélection phénotypique 
intra-spécifique (20%) ou des clones issus d’hybridations interspécifiques (80%). Dans l’ensemble des 
pays européens mais aussi au Canada et aux Etats-Unis, la recherche en génétique et la sélection du 
peuplier est très majoritairement publique. Le registre international des cultivars de peuplier 
commercialisés dans le monde entier, géré par FAO comportait 353 accessions en septembre 2013. 
Le registre français des clones de peupliers admis en catégorie testée comprend quant à lui 48 
cultivars mais 10 à 12 cultivars représentent chaque année 90% des ventes de plants. Depuis une 
dizaine d’années, tous les cultivars mis sur le marché en Europe font l’objet de COV. Leur diffusion est 
assurée par des pépiniéristes multiplicateurs licenciés (avec licence nationale exclusive ou non). 
 
Les espèces du genre Peuplier sont des dicotylédones 
pérennes de la famille des Salicacées, toutes dioïques et 
pour lesquelles l’intervalle graine à graine est de 4 à 8 ans. 
La plupart des espèces cultivées se multiplient 
végétativement très facilement par simple bouturage 
herbacé. Les espèces cultivées sont diploïdes (2n=38).  
Les cartes génétiques disponibles annoncent des tailles de génome de 1800 à 2800 cM (Jorge et al., 
2005 ; Yin et al., 2010 ; Fabbrini et al., 2012). Un génome de référence pour l’espèce P. trichocarpa 
est disponible depuis 2006 (Tuskan et al., 2006). Avec 423Mb de séquence assemblée et 41335 
gènes prédits, le peuplier un des plus petits génomes parmi les espèces forestières d’intérêt en 
sélection (http:www.phytozome.net/poplar.php). Cette importance économique, la possibilité d’une 
multiplication végétative, l’existence de méthodes de transformation génétique, la taille relativement 
faible de son génome ont hissé en quelques années le peuplier au rang d’arbre modèle en génétique 
et physiologie forestières.  
  

http://phytozome.jgi.doe.gov/pz/portal.html


L’amélioration génétique 
 
Les deux outils principaux à la base des programmes d’amélioration génétique des peupliers sont 
l’hybridation interspécifique et le clonage. La stratégie d’amélioration à long terme repose sur des 
schémas de sélection récurrente réciproque (SSR) impliquant trois espèces principales : P. deltoides, 
P. trichocarpa et P.nigra. Elle vise à développer de nouvelles variétés clonales intraspécifiques (P. 
deltoides) et F1 interspécifiques (P. deltoides x P. nigra et P. deltoides x P. trichocarpa). L’hybridation 
interspécifique cherche à valoriser la complémentation entre espèces de caractères adaptatifs 
importants (enracinement, résistances aux ravageurs) mais surtout à profiter d’un hétérosis important 
(30-70%) pour les caractères de productivité. Entre les espèces P. deltoides et P. nigra, elle ne peut 
avoir lieu que dans un seul sens. Le caractère dioïque des espèces limite donc les gains génétiques 
en réduisant l’intensité de sélection et limitant les recombinaisons possibles. Chez ces espèces 
fortement hétérozygotes et peu domestiquées, les tailles efficaces des populations d’amélioration sont 
très élevées (n=120-300). Des corrélations modérées à élevées entre valeur clonale, aptitude 
générale à la combinaison intraspécifique et Aptitude générale à l’hybridation permettent de valoriser 
au mieux des évaluations clonales réalisées à chaque étape du schéma de sélection. Les croisements 
contrôlés biparentaux réalisés jusqu’ici sont relativement coûteux. Ils tendent à être remplacés par des 
croisements polycross associant des analyses de paternité sur la base de marqueurs moléculaires 
(Polymix breeding strategy). 
  
L’évaluation des valeurs génétiques repose sur la combinaison de tests en pépinière, de tests en 
plantation dans au moins quatre des grandes régions populicoles françaises (forte interaction GxE 
pour les caractères de productivité) et de tests spécifiques de sensibilité à différents ravageurs 
menées le plus souvent en conditions contrôlées. Cette évaluation se déroule sur 15 à 20 ans pour 
couvrir tous les objectifs de sélection. L’encombrement physique croissant des individus et les coûts 
d’évaluation phénotypique conduisent à adopter une sélection à niveaux indépendants en plusieurs 
étapes où l’intensité de sélection maximale ne peut concerner que des caractères sélectionnables 
précocement (Figure 1). 
 

 
Figure 1 : schéma de sélection par étapes de cultivars de peuplier conduits par le GIS Peuplier 

  



Connaissances sur le génome 
 
D’importants efforts ont été consacrés ces dernières années au développement de ressources SNP, 
en travaillant tout d’abord sur le reséquençage de gènes candidats puis le reséquençage de panels de 
30 à 50 individus de différents espèces de peuplier : P. trichocarpa (Slavov et al., 2012 ; Geraldes et 
al., 2013), P. nigra (INRA-IGA non publié). Aucune puce commerciale n’est actuellement disponible, 
seules des puces 12K SNP à 34K SNP (densité : 5-17 SNP /cM) ont été développées au sein de 
consortia nationaux ou internationaux pour des besoins de recherche en génétique d’association. 
Dans ces populations d’amélioration peu domestiquées et de taille encore importante, le déséquilibre 
de liaison chute très rapidement après 200-500 bp. 

Perspectives d’application de la Sélection Génomique 
Dans un contexte où la sélection assistée par marqueurs n’a jamais pu trouver sa place pour d’autres 
caractères que la résistance aux ravageurs, la sélection génomique offre pour les espèces forestières 
améliorées comme le peuplier des perspectives jusqu’ici inégalées : 
- un raccourcissement des cycles de sélection (jusqu’à 70%) par une évaluation génomique très 
précoce et par des économies sur des phases intermédiaires de tests sur descendances. 
- une plus grande réactivité vis-à-vis de nouveaux enjeux de sélection. Les dispositifs d’évaluation 
(plantations) sont relativement pérennes. Il peut être très efficace d’investir ponctuellement sur le 
phénotypage d’un caractère nouveau sur une population de référence déjà génotypée et maintenue 
grâce à la multiplication végétative. 
- une augmentation de l’intensité de sélection non seulement pour les caractères prédictibles de façon 
précoce mais surtout pour les caractères tels que les propriétés du bois évalués à maturité. 
- une augmentation des gains génétiques multicritères en pratiquant cette sélection multicritère en une 
seule étape (meilleure gestion des corrélations défavorables). 
- une meilleure prise en compte des interactions génotype x milieu par l’élaboration de prédictions 
spécifiques aux « breeding zones » définies à partir de covariables environnementales (photopériode, 
climat, sols, conduite sylvicole). 
- une meilleure exploitation de la complémentarité génique et allélique en situation interspécifique et 
une meilleure prédiction des aptitudes générale et spécifique à l’hybridation. 
- une meilleure gestion de la consanguinité en estimant à l’aide de marqueurs la consanguinité réelle. 

 
 

Figure 2 : Attentes en matière de sélection génomique chez le peuplier 
 
Les premiers essais de sélection génomique chez les arbres forestiers (et les premiers succès qui 
vont avec !) ont été reportés en 2012 sur l’Eucalyptus (Resende et al., 2012), espèce faisant l’objet 
d’un programme de sélection très proche du peuplier (hybridation interspécifique, variétés clonales). 



Conclusions 
 
Les attentes en matière de sélection génomique sont importantes chez l’ensemble des espèces 
pérennes. Elles concernent essentiellement la réduction des cycles de sélection, une optimisation des 
coûts de phénotypage et une augmentation de la précision de prédiction de caractères complexes 
présentant souvent de l’interaction GxE. 
 
Plusieurs questions méthodologiques sont aujourd’hui posées pour permettre la mise en œuvre 
efficace de la sélection génomique : 
- définir les populations d’entrainement : Quelle taille efficace ? Quel apparentement minimum entre 
population d’entrainement et les populations sous sélection ? Comment concilier une approche multi-
populations qui permettrait d’associer différents partenaires ? 
- continuer à optimiser le génotypage : les ressources SNP permettant de couvrir de façon uniforme le 
génome à densité suffisante sont actuellement insuffisantes et des efforts de développement doivent 
être poursuivis. Quelle place donner l’imputation pour optimiser les coûts de génotypage ? Quelle 
place pour le génotypage par reséquençage ? 
- travailler sur les modèles de prédiction : il s’agit ici de dépasser les limites des modèles de prédiction 
actuels en prenant mieux en compte différentes composantes du phénotype qui peuvent être 
majeures pour certains caractères d’intérêt chez différentes espèces pérennes (GxE, effets 
génétiques non additifs, prédiction d’une valeur en croisement, information à des QTLs connus). 
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