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	  I – Contexte et objectifs �
Les impacts négatifs avérés ou potentiels  
d’une utilisation massive d’intrants de synthèse 
(pesticides, fertilisants) sur l’environnement et la santé 
humaine rendent nécessaire et urgent un changement 
profond des modes de production agricole. Cet enjeu 
socio-environnemental est à considérer conjointement 
avec les enjeux socio-économiques de rentabilité  
des exploitations et des filières agricoles, et d’assurance 
de la souveraineté alimentaire. Le changement 
climatique en cours, accompagné d’une forte variabilité 
interannuelle et d’une augmentation des événements 
météorologiques extrêmes, rajoute de la complexité  
aux réponses que l’on peut apporter à ces enjeux.  
C’est dans ce cadre global que doit être considérée  
la nécessaire transition agroécologique de l’agriculture 
qui cherche à promouvoir la diversité biologique et 
mobiliser les processus naturels dans le développement 
de nouveaux modèles agricoles plus ancrés  
dans la dimension territoriale.

Le sol et les interactions plante-sol au niveau de la rhi-
zosphère représentent un compartiment et une interface 
essentiels à considérer quels que soient les systèmes de 
production, mais plus encore dans le cadre de la transi-
tion agroécologique où les effets environnementaux à une 
échelle fine affectent davantage la production agricole. La 
constitution physico-chimique et biologique du sol, ses ca-
pacités de stockage (eau, éléments minéraux, carbone…), 
et l’aptitude du système racinaire des plantes à l’explorer 
et l’exploiter, jouent un rôle déterminant dans la réussite 
des productions agricoles et dans la capacité des plantes 
cultivées à faire face aux aléas climatiques ou sanitaires.

Cependant, des difficultés techniques importantes limitent 
la caractérisation (i) des sols, (ii) du développement et du 
fonctionnement racinaire et (iii) des interactions plante-
sol, du fait de l’opacité, de la faible accessibilité et de l’hé-
térogénéité de la matrice terrestre, mais aussi de la grande 
complexité du système racinaire et de ses interactions 
notamment avec les microorganismes environnants. Plus 
compliquée à étudier, l’exploration de la partie souterraine 
des plantes a bénéficié d’un investissement moindre, et 

présente un retard important de connaissances en re-
cherche, par rapport à celles des parties aériennes. Même 
si la pédologie est une science ancienne, un intérêt renou-
velé pour l’importance de la qualité des sols et des inter- 
actions plante-sol dans la réussite des cultures a conduit 
depuis plusieurs années à un accroissement significatif 
des études sur la rhizosphère et à une diversification des 
outils et méthodes mobilisés.

Le consortium public-privé PlantAlliance (https://www.
plantalliance.fr/) vise à promouvoir la contribution de la gé-
nétique des plantes à la conception de systèmes de culture 
innovants, agroécologiques et adaptés au changement cli-
matique dans un cadre pluridisciplinaire. Ce consortium 
s’est emparé de ce thème des interactions plante-sol au 
sein d’un groupe de travail interdisciplinaire qui s’est réuni 
à plusieurs occasions entre décembre 2022 et novembre 
2024. Rassemblant principalement des agronomes et des 
généticiens, ce groupe de travail a orienté ses réflexions 
sur les traits racinaires, les idéotypes, et les méthodes et 
outils mobilisables pour favoriser la sélection de nouvelles 
variétés contribuant à la résilience des cultures face aux 
aléas climatiques dans le cadre de la transition agroéco-
logique. À la suite de rencontres préparatoires, le groupe 
de travail s’est réuni pour aborder successivement  : (i) 
les systèmes de culture favorables à l’agroécologie, (ii) 
les fonctions du système sol / plante impliquées dans la 
fourniture de services écosystémiques et les traits des 
systèmes racinaires responsables de ces fonctions, (iii) les 
outils et méthodes permettant de mesurer ou caractéri-
ser les traits des systèmes racinaires et de la rhizosphère, 
et (iv) la mise en œuvre concrète de la sélection pour ces 
traits racinaires et les challenges à relever. Par ailleurs, un 
recensement des projets de recherche récents ou en cours 
(européens, ANR, FSOV…) consacrés à l’analyse du sys-
tème racinaire ou des interactions plante-sol a été établi 
afin d’identifier leurs livrables ainsi que les domaines res-
tant à davantage explorer. Ce document présente cette ré-
flexion collective qui ne prétend pas à l’exhaustivité, mais 
qui a l’avantage de rassembler les points de vue croisés de 
chercheurs, d’ingénieurs d’instituts techniques agricoles 
et de sélectionneurs des secteurs public et privé.

https://www.plantalliance.fr/
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	  II – Propositions de systèmes 
de culture favorables  
à l’agroécologie �

1      �Modèle de plante à sélectionner dont les caractéristiques (architecturales, fonctionnelles,…) sont raisonnées de façon à ce que la plante  
se comporte de manière optimale dans un environnement et un contexte donné.

Cette réflexion se plaçant dans le cadre de la transition 
agroécologique des systèmes de culture,  
l’une de ses finalités est d’identifier les idéotypes1  
de systèmes racinaires permettant de maximiser  
les services écosystémiques rendus par le système 
sol / plante. Pour commencer, il a donc paru 
nécessaire au groupe de travail de se mettre d’accord 
collectivement sur la définition d’un système de culture 
agroécologique.  

 II.1 – �Définition d’un système  
 de culture agroécologique 

Un système de culture peut se définir comme l'ensemble 
des modalités techniques mises en œuvre sur des par-
celles cultivées de manière identique (Sebillote 1990). 
Chaque système peut être décrit par :

 �le contexte pédoclimatique,

 �la nature des cultures et leur ordre de succession, 
incluant la gestion des intercultures,

 �les itinéraires techniques appliqués à ces différentes cultures.

Les aménagements paysagers (arbres, haies, bandes enher-
bées ou fleuries…) ayant une influence sur le fonctionnement 
des écosystèmes de la parcelle sont également considérés 
comme une composante des systèmes de culture. 

L’agroécologie est une façon de concevoir des systèmes 
qui s’appuient sur les fonctionnalités offertes par les éco-
systèmes. Il s’agit de valoriser au maximum les cycles 
biogéochimiques et la biodiversité, dans l’objectif de ré-
duire l’usage des intrants de synthèse, tout en réduisant 
l’impact sur l’environnement et la pression sur les res-
sources naturelles (Hazard et al. 2024). Un système de 
culture agroécologique mobilise donc un ensemble de 
leviers techniques, à différentes échelles spatiales et tem-
porelles, afin de maximiser les services écosystémiques, 
considérés comme étant les processus écologiques ou les 
éléments de la structure de l’écosystème dont l'Homme 
tire des avantages (Therond et al. 2017). Les principaux 
leviers concernent en particulier : la mobilisation de l’im-
munité des plantes (résistances génétiques et stimulation 
des défenses naturelles), la diversification des cultures, les 
interactions entre plantes et microbiotes, l’organisation et 
l’aménagement du paysage (répartition des cultures dans 
le temps et l’espace, plantes de service et environnement 
naturel pour favoriser les régulations naturelles et la ferti-
lité des sols).

Il existe donc une grande diversité de systèmes de culture 
agroécologiques, avec des niveaux de mobilisation des 
services écosystémiques plus ou moins avancés. Afin de 
mettre en avant les systèmes de culture considérés par la 
suite dans cette réflexion, une typologie des systèmes de 
culture a été proposée et ses composantes ont été priori-
sées par les membres du groupe de travail (Figure 1).

 Figure 1.  Typologie des systèmes de culture. En vert   , les leviers jugés comme prioritaires pour l’agroécologie de manière 
consensuelle par les experts mobilisés ; en vert   , les leviers dont l’éligibilité a fait débat ; et en vert  non gras, les leviers  
non retenus par les experts.

PÉDOCLIMAT AMÉNAGEMENT  
PAYSAGER ROTATION ITINÉRAIRES TECHNIQUES

CLIMAT
 Océanique
 Océanique altéré
 Semi-continental
 Montagne
 Méditerranéen

TYPE DE SOL
Texture
Argile / Limon
arg. / Limon / 
Limon
sabl. / Sable lim. 
/ Sable
Pierrosité
Non / Peu 
caillouteux / 
Caillouteux
Profondeur
Superficiel /  
Moyen / Profond
Calcaire
Oui / Non 
Hydromorphie
Oui / Non

INFRASTRUCTURE  
PAYSAGÈRE
Aucune
Haies
Bandes enherbées 
/ fleuries
Agroforesterie

SUCCESSION CULTURALE
Diversification de la rotation
Monoculture / Rotation courte  
(≤ 3 ans) / rotation diversifiée
Diversification intraparcel-
laire
Espèces et variétés en pur / 
Mélanges variétaux /  
Association d’espèces
Présence de légumineuses
Oui / Non
Présence de cultures  
industrielles 
Oui / Non
Présence de prairies  
temporaires 
Oui / Non
Couverture des sols
Aucune / Cultures  
intermédiaires / Couverts  
permanents

FERTILISATION / 
GESTION DE L’EAU
Niveau  
de satisfaction  
des besoins
Optimum /  
Suboptimal
Fertilisation NPK
Ferti minéral  
uniquement /  
Ferti minéral  
et organique /  
Ferti organique  
uniquement
Irrigation
Pluvial / Irrigué

PROTECTION  
DES CULTURES
Gestion des adventices
Désherbage chimique  
uniquement / Dés-
herbage chimique et 
mécanique /  
Désherbage mécanique  
uniquement
Gestion des ravageurs
Lutte chimique unique-
ment / Lutte chimique et 
auxiliaires / 
Régulation naturelle  
uniquement
Gestion des maladies 
Lutte chimique unique-
ment / Lutte chimique 
et biocontrôle / Aucune 
lutte chimique

TRAVAIL DU 
SOL / GESTION 
DES RÉSIDUS
Travail du sol
Travail profond 
/ Travail super-
ficiel / Semis 
direct
Gestion  
des résidus
Enfouis / Lais-
sés en surface / 
Exportés
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Un grand nombre de leviers font consensus quant à leur 
contribution à la transition agroécologique : diversification 
des rotations, plus forte fréquence des légumineuses dans 
les successions culturales, couverture des sols, recours au 
biocontrôle et au désherbage mécanique, association d’es-
pèces… En revanche, d’autres leviers peuvent avoir des  
effets contrastés selon les contextes où ils sont appliqués, 
ou les impacts étudiés. Ces leviers n’ont donc pas été re-
tenus comme prioritaires dans le cadre de cette étude, ce 
qui n’exclut pas que des systèmes agroécologiques les mo-
bilisent. C’est par exemple le cas du labour, qui peut être 
un levier agroécologique si l’on étudie son efficacité sous 
l’angle de la gestion des adventices ou de la restructuration 
d’un sol tassé, mais qui ne l’est pas si l’on considère son 
impact sur la biodiversité ou sur la consommation d’énergie 
(Labreuche et al. 2014). 

 II.2 - � Interactions entre systèmes  
 de culture et services  
 écosystémiques 

Par définition, le niveau de contribution attendue des ser-
vices écosystémiques au bien-être sociétal est bien supé-
rieur dans un système de culture agroécologique, en com-
paraison d’un système conventionnel intensif mobilisant 
davantage les leviers basés sur l’usage répété d’intrants de 
synthèse. Cette interaction est quantifiable par l’analyse des 
bouquets de services écosystémiques associés à différents 
systèmes de culture (Figure 2, à titre d’exemple, même si 
le système de culture agroécologique n’y est pas détaillé).

Figure 2. Impacts (partie droite en rose  ) et services écosysté-
miques fournis à la société (partie gauche en vert  )  
par les agricultures qualifiées de conventionnelle intensive (   ) 
biologique (   ) et de conservation des sols (   )  
Dans cette figure, plus le niveau est élevé (enveloppe externe)  
plus les services et la qualité nutritionnelle des productions  
sont importants et les impacts négatifs sont réduits (extrait  
de Duru et Therond 2021).

Afin de faciliter la transition agroécologique des systèmes 
de culture, il est donc nécessaire de chercher à maximiser 
les services écosystémiques. Bon nombre d’entre eux re-
posent sur des fonctions du système sol / plante, encore 
trop peu considérées en sélection variétale. Par consé-
quent, l’agronomie et la génétique sont plus que jamais au 
cœur des innovations qui permettront cette transition. Sé-
lectionner des variétés favorisant ces interactions plante-
sol et ainsi rendant des services écosystémiques est donc 
l’un des leviers qu’il faudra mobiliser prioritairement pour 
favoriser la transition agroécologique.

©
 IN
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	  III – Démarche pour identifier 
les traits des systèmes racinaires 
pouvant apporter des services 
écosystémiques �
Le système sol / plante joue un rôle majeur  
dans la fourniture de services écosystémiques,  
mais paradoxalement il reste encore assez peu 
travaillé, car difficile d’accès. Le groupe de travail  
a adopté une démarche en deux temps afin d’identifier 
les traits racinaires pouvant apporter des services 
écosystémiques :

i.	� identifier les fonctions du système  
sol / plante impliquées dans la fourniture 
de services écosystémiques,

ii.	� puis lister les traits des systèmes racinaires 
responsables de ces fonctions.

Ce travail ne se veut pas exhaustif mais il apporte des 
premiers éléments de réflexion autour de cette théma-
tique, qu’il conviendra de compléter et détailler pour aller 
plus loin.

III.1 – � Fonctions du système sol / plante  
 et services écosystémiques  
 associés 

Une fonction d’un écosystème est définie comme le 
sous-ensemble des interactions entre la structure de 

l’écosystème et les processus écologiques qui sous-
tendent la capacité des écosystèmes à fournir des biens 
et des services écosystémiques (Therond et al. 2017). Une 
proposition alternative de Blouin et al. (2025) définit une 
fonction de l'écosystème comme un changement dans 
l'état, la position ou la nature de l'énergie ou de la matière 
dans un écosystème.

L’approche adoptée ici est centrée sur les services de ré-
gulation uniquement, car cela regroupe l’ensemble des 
services écosystémiques dont l’agriculteur est le bénéfi-
ciaire direct et que l’on cherche à mobiliser dans le cadre 
de l’agroécologie (par opposition aux services culturels 
et récréatifs, dont le bénéficiaire direct est la société). 
La liste des services écosystémiques proposée est inspi-
rée du rapport EFESE 2017 (Therond et al. 2017), avec 
quelques adaptations pour bien dissocier les services éco-
systémiques (services rendus par les agroécosystèmes à 
l’Homme) des fonctions du système sol / plante (auxquels 
des traits peuvent être directement associés). Les fonc-
tions identifiées fournissent également d’autres services 
écosystémiques, notamment liés à la production de biens, 
mais qui ne sont pas présentés ici. En effet, par souci de 
simplicité, les interactions entre services écosystémiques 
n’ont pas été prises en compte.

SERVICES ÉCOSYSTÉMIQUES 
LIÉS À LA RÉGULATION

Régulation des stress biotiques

Régulation du climat

Contrôle de l'érosion

Circulation de l'eau

Conservation, restauration  
de la biodiversité

Conservation, restauration  
de la qualité des sols

Conservation, restauration  
de la qualité de l'eau

Conservation, restauration  
de la qualité de l'air

Fourniture de nutriments

FONCTIONS DU SYSTÈME SOL / PLANTE

Régulation naturelle des ravageurs par des auxiliaires

Régulation des adventices (prédation des graines...)

Régulation des pathogènes (telluriques ou non)

Émissions de GES (CO2, N2O, CH4)

Stockage de Carbone dans la biomasse

Stockage de Carbone dans les sols

Stabilité des sols (aptitude à la battance)

Structuration du sol

Capacité à stocker l'eau

Capacité à restituer l'eau

Capacité d'infiltration

Capacité à purifier l'eau

Atténuation pertes NO3

Atténuation pertes P

Atténuation COD

Émissions de NH3

Fournitures NS

Fournitures PK

Fournitures oligo-éléments

Figure 3. Liens entre fonctions du système sol / plante et services écosystémiques liés à la régulation.
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Le groupe de travail a retenu pour la suite de cette réflexion, 
les services écosystémiques et fonctions du système sol / 
plante présentés en Figure 3. Des liens de causalité entre 
fonctions et services ont également été identifiés par les 
experts mobilisés. Sans que cela ne soit exhaustif, cette re-
présentation montre bien les nombreuses interactions qu’il 
faut considérer quand on cherche à optimiser les fonctions 
du système sol / plante pour maximiser les services rendus.

III.2 – � Identification des traits du système  
 racinaire impliqués dans  
 les fonctions du système  
 sol / plante et services  
 écosystémiques associés 

Le phénotype, autrement qualifié d’expression du génotype, 
désigne l’ensemble des traits observables d’un individu dans 
un environnement donné. Par corollaire, on peut définir 
un trait comme étant l’expression visible / observable du 
fonctionnement d’un gène ou d’un ensemble de gènes dans 
cet environnement. Cette expression est souvent variable 
suivant les environnements (interactions génotype x envi-
ronnement GxE).

Le groupe de travail a réalisé un inventaire des traits raci-
naires pouvant être impliqués dans les fonctions du système 
sol / plante identifiées à l’étape précédente (Tableau 1). Ces 
traits sont associés conjointement à une fonction du système 
sol / plante et à un service écosystémique. Effectivement, 
pour une fonction donnée, ce ne sont pas nécessairement 
les mêmes traits qui sont impliqués selon le service que 
l’on considère.

L’ensemble des traits racinaires identifiés peut être syn-
thétisé ainsi :

 �Morphologie et architecture racinaire : biomasse 
racinaire, densité racinaire, angle racinaire, profondeur 
d’enracinement, longueur et densité des poils 
racinaires, formation d'aérenchyme racinaire,…

 �Dynamique de développement racinaire : vitesse 
d'implantation, mécanique des apex racinaires, 
plasticité du système racinaire en réponse aux 
environnements abiotique et biotique,…

 �Composition (ultra)structurale et moléculaire des racines 
(répartition des tissus, vaisseaux, et des protéines 
clés comme les aquaporines,…) contrôlant la capacité 
d'absorption (ou d’efflux) et de transport / translocation 
de l’eau et des minéraux (ou métaux lourds).

 �Composition (ultra)structurale et moléculaire des racines 
contrôlant la capacité de fixation de l'azote (N2)  
par symbiose : quantité, taille, répartition des nodosités 
contenant les bactéries fixatrices d’azote.

 �Composition biochimique et structure cellulaire  
des racines contrôlant la teneur en lignine,  
la biodégradabilité / décomposabilité des racines,...

 �Production de rhizodépôts (émission d'exsudats ou  
de COV, sécrétion de mucilage,…) : quantité et composition.

 �Résistance génétique végétale (innée)  
aux stress biotiques d’origine tellurique.

 �Résistance végétale induite par le microbiote 
racinaire aux stress biotiques.

Certains traits complexes, à caractère intégratif, ont égale-
ment été soulignés :

 �Résistance aux stress abiotiques 
(sécheresse, asphyxie, froid,…).

 �Régulation du pH du sol (lien avec capacité 
d'absorption des minéraux).

 �Rendement de la culture (à travers les ratios biomasse 
aérienne / racinaire et rendement / biomasse racinaire).

III.3 – � Les projets de recherche 

Le groupe de travail a aussi recensé les projets de re-
cherche (européens et nationaux) récents ou en cours por-
tant sur les interactions plante-sol en soulignant succinc-
tement les services agroécologiques (ou plus largement 
écosystémiques) ciblés ou concernés, les fonctions du 
système sol / plante mobilisées et les traits racinaires étu-
diés (Tableau 2 en annexe page 21). Les traits racinaires 
de morphologie  / architecture, de capacité d’absorption 
(par mycorhization notamment) ou d’exsudation sont fré-
quemment ciblés et analysés dans les projets recensés. 
Les traits relatifs à l’hydraulique racinaire ou la régulation 
de pH du sol semblent moins explorés, sans doute en lien 
avec la complexité des approches techniques et métho-
dologiques à mettre en œuvre. À noter bien sûr que ce re-
censement n’est pas exhaustif et que les résistances aux 
bioagresseurs n’ont pas été considérées, étant travaillées 
depuis longtemps par les sélectionneurs.

©
 IN
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Services écosystémiques

Fonctions  
sol / plante Régulation des stress biotiques

Régulation 
naturelle  

des ravageurs  
par les 

auxiliaires

- Signalétique (émissions de VOC ou d'exsudats)
- Communication via réseaux mycéliens

Régulation des 
adventices (dont 

prédation  
des graines...)

- �Signaux de reconnaissance
- �Système racinaire compétitif pour  

l'eau / les nutriments

Régulation  
des pathogènes
(telluriques et  

non telluriques)

- Résistance génétique
- �Stimulation de l'immunité par le microbiote 

racinaire (accueil de Rhizobactéries à activité PDS)
- Niveau et compositions des exsudats
- Communication via réseaux mycéliens
- Nature des signaux de reconnaissance
- Flux de protons
- Caractérisation de l'holobionte
- �Déterminisme génétique (pathogénicité-

mutualisme)

Services écosystémiques

Fonctions  
sol / plante Conservation / restauration de la qualité de l'eau

Capacité  
à "purifier" l'eau - Exsudation et stimulation microbiote

Atténuation  
des pertes en N

- Profondeur d'enracinement
- Capacité de prélèvement racinaire
- Ramification racinaire, symbiose mycorhizienne

Atténuation  
des pertes en P

- Capacité de prélèvement racinaire
- Ramification racinaire, symbiose mycorhizienne
- �Fonction des communautés microbiennes 

racinaires

Atténuation de la 
COD ; Demande 
chimique en O

- Exsudation et stimulation microbiote

Services 
écosystémiques Régulation du climat (local et global)

Réduction  
des émissions 

de GES

- �CO2 : allocation C souterrain (croissance, 
rhizodéposition et transfert vers réseau mycélien)

- �N2O : contrôle des communautés dénitrifiantes 
rhizosphériques

- �CH4 : capacité d'aération du sol (enracinement, 
formation d'aérenchyme racinaire)

Stockage  
du C  

dans les sols

- �Allocation C souterrain (croissance, rhizodéposition 
et transfert vers réseaux mycéliens)

- Contrôle du "priming effect" rhizosphérique
- Dégradabilité des biomasses racinaires
- Décomposabilite des tissus

Stockage du C  
dans la 

biomasse

- �Allocation de C vers des compartiments de réserve 
chez les plantes pérennes

Atténuation de la 
COD ; Demande 
chimique en O

- Capacité d'aération du sol (enracinement, 
formation d'aérenchyme racinaire)

Services 
écosystémiques Conservation / restauration de la qualité des sols

Stockage du C  
dans les sols

- Rapport biomasse racinaire/aérienne
- Composition/ digestibilité MO
- Rhizodéposition de C

Stabilité des sols - Profondeur d'enracinement
- Exsudation racinaire / rhizodéposition

Structuration 
du sol

- Profondeur d'enracinement
- Adaptation texturale

Capacité 
d'infiltration - Ramification racinaire

Capacité  
à stocker l'eau - Profondeur d'enracinement

Atténuation  
des pertes en N

- �Traits racinaires (profondeur d'enracinement, 
architecture…)

Services 
écosystémiques Fourniture de nutriments

Fourniture NS

- �Capacité d'absorption de N, enracinement profond
- �Fixation symbiotique et libre de N2
- �Étendue du réseau mycélien (champignons 

mycorhiziens)
- �Efficacité du transport de N et S (voie directe  

et voie mycorhizienne)
- Contrôle du "priming effect" rhizosphérique
- Système racinaire profond (N)
- �Capacité de nodulation, régulation de la nodulation

Fourniture PK

- �Capacité d'absorption de P, enracinement profond
- �Solubilisation du P via exsudation et pH 

rhizosphérique
- �Solubilisation du P via le microbiote rhizosphérique
- �Étendue du réseau mycélien (champignons 

mycorhiziens)
- �Efficacité du transport de P et K (voie directe  

et voie mycorhizienne)  
- Système racinaire superficiel (P)

Fournitures en 
oligoéléments

- Ramification racinaire, symbiose mycorhizienne
- Capacité de prélèvement racinaire
- �Sécrétion phytosidérophores et autres 

complexants, modification de pH et redox dans  
la rhizosphère

- Teneur en métaux, homéostasie des métaux

Conservation/restauration de la biodiversité

Stockage du C  
dans les sols

- �Allocation C souterrain (croissance, rhizodéposition 
et transfert vers réseaux mycéliens)

- Dégradibilité des débris

Conservation / restauration de la qualité de l'air

Émissions NH3 - Absorption foliaire du NH3 volatilisé
- Contrôle du pH du sol

Services 
écosystémiques Contrôle de l'érosion

Stockage du C  
dans la 

biomasse
- Profondeur d'enracinement

Stabilité des sols - Sécrétion mucilage / "glomaline"

Structuration 
du sol

- Architecture racinaire
- Sécrétion mucilage / "glomaline"
- Teneur en lignine des racines

Capacité 
d'infiltration - Croissance radiale racinaire

Services 
écosystémiques Circulation de l'eau

Stockage du C  
dans les sols

- �Traits racinaires architecturaux, biomasse 
racinaire, densité racinaire, angle racinaire, 
profondeur d’enracinement…

Structuration 
du sol

- �Architecture racinaire : biomasse racinaire, angles 
racinaires, profondeur d'enracinement,…

Capacité 
d'infiltration

- �Mécanique des apex racinaires (création  
de biopores)

Capacité  
à stocker l'eau - Adaptation à l'asphyxie

Capacité  
à restituer l'eau - Profondeur d'enracinement

Tableau 1 : �Identification des traits du système racinaire associés conjointement à une fonction du système sol / plante  
et à un service écosystémique.
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	  IV – Méthodes et outils pour 
mesurer ou caractériser les traits 
des systèmes racinaires �
La mise en œuvre d’outils et de méthodes pour mieux 
explorer le développement et le fonctionnement 
racinaire a connu un essor important ces dernières 
années. Sans viser l’exhaustivité, le groupe de travail  
a cherché à recenser un certain nombre d’entre  
eux / elles et à les positionner au regard des traits et 
fonctions du système racinaire identifiés auparavant 
en lien avec les services écosystémiques.  
Ce chapitre présente donc ces méthodes et outils de 
caractérisation du système racinaire en y intégrant les 
approches de modélisation et en évoquant  
la caractérisation des interactions plante × micro-
organismes de la rhizosphère (Box 1). 

 IV.1 – � L’architecture racinaire, un facteur  
 clé de la croissance des plantes 

Le compartiment racinaire est un facteur clé de la crois-
sance des plantes leur permettant de faire face aux stress 
abiotiques qu’elles subissent. L’architecture du système 
racinaire (ASR) est la configuration spatiale du système ra-
cinaire d'une plante dans le sol (de Dorlodot et al. 2007) ; 
elle se caractérise par différents traits comme le nombre 
de racines, leur position et leur angle d’insertion dans le 
substrat, leur allongement et ramification. La capacité des 
racines à extraire les nutriments et l'eau du substrat sur 
lequel la plante pousse est fortement influencée par l’ASR. 
Cette combinaison de traits constitue ainsi un réseau dy-
namique ayant des fonctions d'accès aux ressources sou-
terraines (York et al. 2013), mais aussi des fonctions d’an-
crage et de stabilisation de la partie aérienne de la plante. 
Cette capacité d'extraction des ressources repose éga-
lement sur des facteurs intrinsèques tels que l'anatomie 
racinaire et sa conductivité hydraulique, l'efficacité des 
transporteurs impliqués dans l'absorption et le transport 
des ressources (N, P, Fe…), ou encore la quantité de poils 
absorbants et la production d'exsudats racinaires.

L’ASR et le fonctionnement racinaire (absorption et trans-
port) sont modulés par les propriétés physico-chimiques 
du sol telles que son compactage, son pH, sa teneur en 
eau et en minéraux. Par exemple, l’apparition et l’allon-
gement des racines primaires ou latérales ou leur angle 
d’insertion sont modulés en fonction de la disponibilité en 
ressources hydriques ou nutritionnelles du sol ou de son 
compactage (Lynch 2013 ; Lecarpentier et al. 2021). Cette 
plasticité du système racinaire est largement influencée 
par les interactions complexes racines-sol dans la rhizos-
phère, telles que les relations avec des micro-organismes 
comme les champignons mycorhiziens, mais aussi les in-
teractions avec les autres composantes végétales dans le 
cas d’association d’espèces ou de présence d’adventices.

IV.2 – �Des méthodes, des outils,  
 des plateformes pour  
 phénotyper les traits racinaires  
 en amont de la sélection 

La large variabilité génétique des traits racinaires et leur 
plasticité font partie intégrante des futures stratégies de 
sélection visant à maintenir des rendements élevés et 
stables tout en minimisant l'utilisation d'intrants externes 
(Lynch 2018 ; Lecarpentier et al. 2021 ; Mathew & Shimelis 
2022  ; Lynch et al. 2024). Les programmes de sélection 
peuvent s'appuyer sur des méthodes, des outils et des 
plateformes de phénotypage innovants pour caractériser 
la diversité des traits racinaires clés dans les ressources 
génétiques afin d'identifier des caractéristiques à la fois 
génériques et spécifiques aux cultures. 

 �Des contenants spécifiques pour phénotyper

En conditions naturelles : En raison de la nature opaque du 
sol, une observation directe / aisée et à haut débit des ca-
ractéristiques souterraines des plantes est difficile. Dans 
un substrat opaque tel que le sol, les systèmes racinaires 
ne peuvent pas être visualisés simplement sans avoir été 
préalablement extraits du sol. 

Le bêchage du sol à haut débit (i.e. « shovelomics », Trachsel 
et al. 2011), les mini rhizotrons (Brown & Upchurch 1987) 
qui sont des tubes transparents insérés dans le sol dans 
lesquels on introduit un dispositif d’imagerie des racines, 
et le carottage du sol demeurent les techniques les plus 
utilisées (Heeraman & Juma 1993). En shovelomics, les ra-
cines profondes ne sont pas accessibles et des mesures dy-
namiques ne sont pas possibles. Avec des mini rhizotrons, 
on peut observer à intervalles réguliers les jeunes racines, 
de couleur plus claire que le sol environnant, et extraire 
des images de traits tels que la longueur, le diamètre, la 
densité et la durée de vie des racines (Zeng et al. 2006) à 
différentes profondeurs et dans le temps. Il est également 
possible d’analyser la distribution de la biomasse racinaire 
en classes de diamètres (et non son architecture propre-
ment dite) par l’adaptation de la méthode de tamisage utili-
sée pour déterminer la granulométrie d’un sol à des racines 
sèches mises en pièces par un broyeur à fléaux (Blouin et al. 
2007). Cette méthode, validée par comparaison avec l’ana-
lyse d’image, permet de traiter des systèmes racinaires de 
très grande taille, obtenus en pots ou par carottage sur 
le terrain, sans le temps d’étalement requis en analyse 
d’image 2D. Des techniques basées sur la quantification 
d’ADN racinaire dans le sol ont été aussi proposées (Riley et 
al. 2010 ; Huang et al. 2013). Ces techniques ont l'avantage 
de permettre la mesure de la concentration d'ADN dans le 
sol associé aux racines vivantes et sont compatibles avec 
le phénotypage à haut débit, au moins pour une estimation 
relative de la diversité variétale.
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L’utilisation d’ondes radio à haute fréquence (ground-pe-
netration radar ou GPR) ou des mesures de résistivité 
électrique du sol permettent d’estimer de manière non 
destructive la biomasse de racine in situ. La GPR permet 
une acquisition rapide mais seules les racines à fort dia-
mètre et superficielles sont aisément détectées. L'imagerie 
par détection de résistivité électrique utilise des réseaux 
d'électrodes insérées dans le sol entre lesquelles on me-
sure la résistivité du sol lors de l'application d'un courant 
électrique. Ces deux méthodes ne fournissent pas de détail 
sur l’ASR et ont une résolution réduite (Guo et al. 2013).

La mise en place de ces méthodes est relativement simple 
et rapide mais leur débit ne dépasse pas quelques dizaines 
de plantes par jour et lorsque l’extraction des racines est 
nécessaire, les étapes de lavage du sol et de tri des frag-
ments racinaires récoltés sont très laborieuses et chrono-
phages, et de nombreuses racines sont éliminées lors du 
lavage du sol. 

En conditions contrôlées  : La culture et l'imagerie des 
plantes sur papier de germination (Le Marié et al. 2014) 
ou en substrats artificiels sont fréquemment utilisées bien 
que moins représentatives des conditions de terrain. Ainsi 
la culture hydroponique, l'aérohydroponie ou des substrats 
(gels, billes de verres...) remplis de solution nutritive (Fang 
et al. 2009, Clark et al. 2013, Judd et al. 2015) permettent 
d’observer le système racinaire, d’analyser la dynamique 
de croissance ou de réponse à des contraintes, de collec-
ter des exsudats et ainsi d'analyser les interactions entre 
plantes et microbes bénéfiques spécifiques de la rhizos-
phère (Lopez-Guerrero et al. 2022). Ce sont des substrats 
plutôt polyvalents car l'hétérogénéité peut être limitée ou 
induite en plaçant des billes ayant des propriétés variées 
dans différentes parties du milieu.

 �Diverses techniques d’imagerie pour du 
phénotypage morphologique ou fonctionnel

Les méthodes d'imagerie non invasives permettent de ca-
ractériser dynamiquement l'architecture du système raci-
naire en 2D et 3D et utilisent le plus souvent la lumière 
visible (Krzyzaniak et al. 2021), les rayons X (Teramoto et 
al. 2020) ou l’imagerie par résonance magnétique (IRM, 
van Dusschoten et al. 2016). La tomographie à rayons X 
produit une image 3D issue des différences de densité 
entre l'énergie des rayons X projetée et détectée. Elle est 
plutôt utilisée pour des pots de taille réduite et ne permet 
pas d’identifier toutes les racines. De plus l’image obtenue 
est affectée par l'humidité, le type et l'hétérogénéité du 
sol. L’IRM (van Dusschoten et al. 2016) et la tomographie 
aux rayons X (Metzner et al. 2015) permettent une visua-
lisation des systèmes racinaires en profondeur du sol ou 
de substrat opaque. Comme la tomodensitométrie, l'IRM 
est coûteuse et nécessite de longs temps d'analyse. De 
plus, l'imagerie peut être affectée par les composants pa-
ramagnétiques et l'eau présents dans le sol. La technique 
de tomographie par émission de positons (Jahnke et al. 
2009) permet de tracer le carbone à partir d’injection de 
11CO2 depuis les parties aériennes vers les autres parties 
des plantes dont les racines qui peuvent simultanément 
être phénotypées par IRM (Metzner et al. 2022). Ces tech-
niques permettent une évaluation non invasive morpho-
logique et fonctionnelle des traits de l’ASR (Jahnke et al. 
2009). Cependant la mise à disponibilité du traceur  est 

complexe car il faut avoir un cyclotron à proximité, et le 
substrat doit être homogène sinon les images doivent être 
corrigées.

L’imagerie hyperspectrale fournit pour chaque pixel d’une 
image un spectre lié à la nature physico-chimique de 
l’élément sur lequel il a été acquis. Cette technique pro-
metteuse a comme avantages sa facilité d’utilisation, sa 
reproductibilité, sa capacité à analyser rapidement et si-
multanément différents composants, le faible coût par 
analyse et sa nature non invasive, non destructive (Bodner 
et al. 2018). Cette caractérisation fonctionnelle est néces-
saire pour élargir la gamme de traits de fonctionnement 
des plantes qui peuvent être étudiés, pour alimenter des 
modèles (par exemple, les modèles « structure-fonction », 
cf. section IV.3) en interaction avec des partenaires micro-
biens.

 �Des proxys

Des proxys peuvent permettre, sans les complications as-
sociées au phénotypage haut débit en champ ou en condi-
tions contrôlés, d’avoir accès à l’efficience des plantes à 
acquérir des ressources hydrominérales ou à s’adapter à 
des environnements contraignants. Ainsi, en conditions 
contrôlées, la sélection de génotypes de blé sur leur ef-
ficience d’utilisation de l’eau peut se faire à l’aide d’un 
proxy sur l’observation du diamètre des vaisseaux du 
xylème dans les racines séminales de plantules avec un 
microscope à dissection en laboratoire (Richards & Pas-
sioura 1981a, 1981b). La discrimination isotopique du 
carbone (∆13C) a aussi été utilisée pour cribler pour l’ef-
ficacité d’utilisation de l’eau (Lopes & Mullan, 2012). La 
discrimination de l’isotope lourd lors de la photosynthèse 
renseigne de façon intégrative sur un ensemble de proces-
sus de la plante lié à l’absorption d’eau et à son utilisation 
(ouverture stomatique, flux xylémien,…). Par mesure de la 
température de leur canopée, des génotypes de blé ayant 
un système racinaire plus profond ont pu être caractérisés 
pour leur meilleure performance en conditions de stress 
hydriques (Pinto & Reynolds 2015) et cela peut être véri-
fié par la profondeur d'enracinement déterminée par ca-
rottage (Li et al. 2022). La mesure de biomasse des plan-
tules et leur teneur en phosphore en conditions naturelles 
à faible disponibilité en phosphore a permis d’établir des 
liens avec le fonctionnement racinaire chez le riz (Wissuwa 
et al. 2016).

 �Face au besoin de haut débit : des plateformes 

Des plateformes de phénotypage sont disponibles de-
puis plusieurs années afin de caractériser une diversité 
de traits, en particulier racinaires, d’un grand nombre de 
génotypes, dans une palette de scénarios et de conditions 
environnementales, pour une gamme d’espèces, à haute 
résolution de manière dynamique et non destructive.

En conditions contrôlées, la majeure partie des plate-
formes hautement instrumentées visent à identifier les 
mécanismes physiologiques associés à la réponse des 
racines aux conditions environnementales, sous divers 
stress (a)biotiques, la combinaison de caractères et l'ar-
chitecture génétique associée. La manipulation automati-
sée des contenants (boîtes de Petri, pots, rhizotrons) per-
met de phénotyper des centaines à des milliers de plantes 
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par jour. L’imagerie qui est implantée dans ces plateformes 
est conditionnée par la manière dont sont cultivées les 
plantes et le contenant. Par exemple, sur boite de Petri 
ou papier buvard, plusieurs milliers de plantes peuvent 
être caractérisées par simple appareil photo à des stades 
jeunes (Fernandez et al. 2022). En conditions contrôlées 
en serres, plusieurs centaines de plantes adultes culti-
vées dans des contenants spécifiques plus « volumineux »  
comme les RhizoTubes (Jeudy et al. 2016) se voient asso-
cier des cabines d’imagerie automatisées spécifiques. Les 
plateformes à haut débit dans des conditions contrôlées 
fonctionnent de manière optimale du niveau de l'organe 
jusqu'à la plante entière, mais dans la plupart des cas sur 
des durées de quelques jours à quelques semaines. La du-
rée de l'observation des racines dépend de leur taux de 
croissance car les racines s'accumulent au fond du conte-
nant après quelques semaines empêchant une caractéri-
sation détaillée de l’ASR.  

Les plateformes haut débit en conditions naturelles sont le 
plus souvent destructrices, et ont peu de résolution mais 
permettent d’effectuer des mesures jusqu’à des stades 
tardifs, en particulier lorsque le système racinaire est très 
largement développé, et de quantifier la contribution des 
composantes de l’ASR, du trait au rendement et à l’effi-
cience d’utilisation des ressources (Friedli et al. 2019). 
Mais cela suppose de pouvoir mesurer précisément non 
seulement la valeur des traits aériens et racinaires mais 
aussi l’environnement abiotique dans lequel les plantes 
poussent (Poorter et al. 2016). Le phénotypage racinaire 
sur le terrain a ainsi tendance à fournir aux sélectionneurs 
des données « réelles » concernant l’ASR, bien que plus li-
mitées par rapport aux plateformes en conditions contrô-
lées qui permettent d’accéder davantage à une grande 
diversité de caractères racinaires. Cependant, les faibles 
corrélations entre résultats obtenus sur différentes plate-
formes en conditions contrôlées, ou entre plateformes et 
champs, posent des questions en matière d’application 
(Nguyen et al. 2024). Le phénotypage de terrain présente 
aussi l’avantage de mieux caractériser la plasticité raci-
naire et les interactions GxE.

Les plateformes de phénotypage morphologique se voient 
désormais dotées de nouveaux développements tech-
nologiques et de nouvelles méthodes afin de réaliser du 
phénotypage métabolique en parallèle. Des échantillons 
de plantes peuvent être collectés durant les étapes de 

phénotypage sur des postes dédiés et permettent par 
exemple de réaliser en parallèle (i) la calibration des aba-
ques reconstituant les traits en fonction des images captu-
rées, (ii) la caractérisation de l’expression des gènes ayant 
conduit au phénotype (transcriptomique), mais aussi (iii) la 
quantification d’autres caractères tels que la composition 
en métabolites ou en minéraux (métabolomique et iono-
mique). La combinaison des approches de phénotypage de 
la variabilité génétique et de modélisation doit s’élargir à 
l’étude des interactions entre plantes et microorganismes, 
ce qui nécessite des équipements et des méthodes per-
mettant l’acquisition de nouveaux traits, en particulier 
fonctionnels, pour mieux caractériser / exploiter les liens 
trophiques et signalétiques (ex. exsudats) entre plante, 
microorganismes, et caractéristiques physico-chimiques 
du sol. Afin de décrypter la diversité génétique et l'implica-
tion des voies métaboliques à plus grande échelle, la mise 
en place de plateformes de métabolomique performantes 
(Gibon et al. 2004), regroupées au sein de grands projets 
(ex. http://www.metabohub.fr/), permettra des avancées 
majeures sur les méthodes, amplifiant le succès des déve-
loppements de fluxomique (Salon et al. 2017).

 �Besoin de haut débit aussi dans les activités 
amont et aval du phénotypage

Le très haut débit du phénotypage stricto sensu (i.e. la 
capture d'images rapide pour des milliers de plantes ob-
servées quotidiennement) implique en amont et en aval le 
développement de méthodes et d'outils automatisés pour 
i) rempoter de grandes quantités de contenants (ex. pots 
ou Rhizotubes), ii) semer à haut débit les graines au sein 
des RhizoTubes, iii) désassembler et laver les contenants. 
Il s’agit aussi de réduire l’investissement en personnel 
(technique permanent ou en CDD) sur des tâches répé-
titives à faible valeur ajoutée (e.g. convoyer des chariots, 
réaliser le lavage, désinfection, séchage des différentes 
pièces ou zones) pour les redéployer sur des activités 
plus valorisantes et plus technologiques. Ces besoins 
sont assurés plus ou moins totalement dans les plate-
formes de phénotypage. Par exemple, dans la plateforme 
4PMI (https://plateforme4pmi.dijon.hub.inrae.fr/), des 
cobots (robots à assistance humaine) véhiculent plantes 
et contenants entre les différentes zones de la chaîne de 
traitement (lavage, séchage, désinfection). De même l’ins-
tallation de nombreuses unités automatisées d'arrosage 
et de drainage permet de réaliser des traitements variés 
(fréquence, volume et nature des solutions nutritives ap-
portées aux plantes). Au final, cela élargit le spectre de 
conditions climatiques et de leurs régulations (e.g. aug-
mentation des gammes de température ou hygrométrie) 
envisageables pour une palette de scénarios climatiques.

 �Organiser et analyser de grands ensembles de données 

La gestion des données est également un problème clé, 
car des giga-octets peuvent être générés pour chaque 
image numérisée, puis traités de manière approfondie et 
segmentés de manière experte pour éviter les artefacts. À 
titre d'exemple, une expérience menée durant 3 semaines 
avec 600 RhizoTubes phénotypés 3 fois par semaine dans 
la plate-forme 4PMI génère approximativement 75 000 
images (13 images sommitales de parties aériennes et 1 
image pour les racines), ce qui représente 2,4 téraoctets 
de données. 
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Plusieurs logiciels sont disponibles afin de traiter ces 
grands lots d’images. Ces logiciels, récemment sujet d’une 
revue (Li et al. 2022), permettent d’extraire des traits raci-
naires à partir d’images issues de dispositifs artificiels (cf. 
ci-dessus) ou de plateformes en conditions contrôlées. 
Ainsi des logiciels associés à une plateforme et spécifiques 
d’un type racinaire comme les racines de couronne de soja 
ou de blé (Seethepalli et al. 2020), de céréales comme GiA 
roots (Galkovskyi et al. 2012) ou GT-RootS (Borianne et al. 
2018) ou encore plus versatiles comme SmartRoot (Lobet 
et al. 2011) sont à disposition. Pour analyser de grands 
jeux d’images, le deep learning est d’une aide capitale 
(Gaggion et al. 2021) car il accélère le processus de seg-
mentation lors de l’analyse d’image et augmente sa quali-
té. Par exemple, Root Nav (Pound et al. 2013) a été amé-
lioré par approche de réseau neuronal qui permet, avec un 
jeu réduit d’images, des améliorations substantielles en 
termes de vitesse et de qualité (Yasrab et al. 2019). La ca-
ractérisation de traits racinaires issus d’images obtenues 
sur le terrain demeure cependant complexe, en particu-
lier du fait des interférences avec l’hétérogénéité du sol, 
de la perte d’une partie des racines (faible diamètre), du 
chevauchement des racines débarrassées du substrat, et 
nécessite de nouveaux efforts de développement. 

 IV.3 - �Approches de modélisation  
 pour l’intégration d’ensembles  
 de données complexes 

Les connaissances acquises, depuis les caractéristiques 
des plantes jusqu'aux mécanismes physiologiques et aux 
bases moléculaires, produisent des ensembles de don-
nées massifs qui doivent être intégrés et interprétés, du 
niveau de l’organe puis de la plante entière jusqu’à celui 
de la communauté (OpenSimRoot, Postma et al. 2017) 
en considérant les interactions plante-sol, plante-plante 
et plante-microbiome (Box 1). La modélisation est ainsi 
cruciale pour analyser les interactions complexes entre 
parties aériennes et racinaires, entre ces compartiments 
et leur environnement abiotique et biotique. Les différents 
scénarios environnementaux, tels qu’une disponibilité 
réduite en eau ou en minéraux, impactent fortement le 
comportement des parties aériennes et les procédés de 
transpiration et photosynthèse, eux-mêmes en interaction 
avec la mise en place et le fonctionnement du système ra-
cinaire. Les partenaires biotiques du sol qu’ils soient sym-
biotiques ou pas ont aussi un rôle clé dans la performance 
des systèmes racinaires à acquérir les ressources hydro-
minérales telluriques (Compant et al. 2019).

Compte tenu du grand nombre de composantes impliquées 
dans certains traits complexes et de leurs interactions avec 
les états internes de la plante (trophiques, signalétiques) 
et l’environnement biotique et abiotique, la modélisation 
des plantes est un outil désormais indispensable (Louarn & 
Song 2020 ; Mathew & Shimelis 2022). Elle permet de tester 
le comportement de diverses plantes et leurs interactions 
avec le milieu environnant, et pourrait être utilisée pour du 
profilage virtuel et nous guider vers des combinaisons de 
paramètres microbiome / racines / parties aériennes per-
mettant de maintenir le rendement et la qualité sous stress 
abiotiques (Bodner et al. 2021). Dans cette optique, la mo-
délisation apporte plusieurs éléments complémentaires à 
l’expérimentation et la mesure directe qui en font un outil 

essentiel au phénotypage de l’ASR.

En premier lieu, les modèles fonctionnels, dits « struc-
ture-fonction », offrent un moyen de synthétiser les 
connaissances sur la physiologie des racines, leur mor-
phogenèse et leur plasticité en réponse à l'environnement 
(Dunbabin et al. 2013). Le phénotype complexe d’une 
ASR y émerge de processus élémentaires simples, tels 
que l’allongement des pointes racinaires, la ramification 
latérale ou la différentiation des tissus / fonctions des ra-
cines, qui se succèdent et se combinent dans le temps. 
Les paramètres de modèles qui contrôlent ces processus 
élémentaires peuvent offrir une représentation fonction-
nelle synthétique des génotypes qu’ils représentent et 
offrir un cadre d’analyse cohérent pour comparer diffé-
rents génotypes ou espèces. À titre d’exemple, le modèle 
Archisimple (Pagès et al. 2014) permet de synthétiser la 
ramification et la vitesse de croissance de l’ASR pour un 
gradient large d’espèces au moyen d’un faible nombre de 
paramètres « observables ». Il a également été utilisé pour 
analyser la diversité génétique et l’héritabilité des para-
mètres architecturaux pour différentes espèces cultivées 
à partir d’images issues de plateformes de phénotypage 
(colza : Lecarpentier et al. 2021  ; luzerne et trèfle : Aille-
ry et al. 2024 ; blé : Nguyen et al. 2024). Les paramètres 
de tels modèles représentent des cibles de choix pour le 
phénotypage, puis la sélection, car ils ont une valeur pré-
dictive concernant la dynamique de mise en place de l’ASR 
et permettent une certaine inférence des systèmes raci-
naires développés (difficiles à observer) à partir de zones 
ou stades particulier d’observation qui peuvent être relati-
vement précoces (Zhao et al. 2017). Le phénotypage haut 
débit d’une majorité de ces paramètres reste cependant 
encore un challenge et constitue un front très actif de re-
cherche. 

Un deuxième atout des modèles fonctionnels est la pos-
sibilité d’exploration in silico qu’ils offrent et qui permet 
de quantifier l’impact relatif de différents processus dans 
le fonctionnement de la plante et ainsi de hiérarchiser les 
cibles d’intérêt pour la sélection. Des exemples d’utilisa-
tion à ce niveau concernent par exemple la recherche de 
traits déterminants pour le système hydraulique racinaire 
et les capacités de prélèvement d’eau (Passot et al. 2019), 
les capacités de prélèvement d’azote minéral (Lynch et al. 
2024) ou la compétitivité relative des espèces en associa-
tion (Louarn et al. 2020). Outre l’exploration théorique, les 
modèles peuvent aussi être une base de dialogues entre 
acteurs, permettant d’objectiver des points de vue sur la 
plante et les systèmes de culture ou de tester des scéna-
rios alternatifs. Dans d’autres domaines que celui de la sé-
lection, des démarches participatives ont par exemple été 
mises en œuvre en mobilisant des sorties de modèles pour 
co-concevoir des systèmes diversifiés assurant différents 
services écosystémiques (Gaudio et al. 2022). 

Enfin, un usage en développement rapide, qui s’intéresse 
davantage à la structure et la géométrie réaliste permises 
par les modèles 3D, est la possibilité de les utiliser pour 
produire des données synthétiques et construire ou amé-
liorer les algorithmes utilisés dans les chaînes de traite-
ment de phénotypage haut débit (Ubbens et al. 2018). Un 
goulot d’étranglement de la mise en œuvre de méthodes 
d’intelligence artificielle est en effet très souvent la dispo-
nibilité de grands jeux de données correctement annotés. 
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Box 1 – Vers le phénotypage haut débit des interactions  
entre plantes et microorganismes du sol ?

C’est au sein de la rhizosphère que des interactions dy-
namiques ont lieu entre plantes et microorganismes du 
sol. La plante, par l’intermédiaire de la morphologie de 
son système racinaire, de son activité de prélèvement 
d’eau et de nutriments, et de sa rhizodéposition, va 
moduler la composition et l’activité des communautés 
microbiennes du sol. En retour, les microorganismes 
rhizosphériques modifient la biodisponibilité des mi-
néraux et peuvent jouer un rôle clé pour la santé des 
plantes.

De nombreuses avancées méthodologiques ont permis 
d’étudier l’interface sol – racines – microorganismes au 
cours de ces 30 dernières années (Gregory et al. 2022), 
mais nous sommes encore loin d’être capables de phé-
notyper ces interactions à haut débit. Aujourd’hui, il est 
possible de caractériser à haut débit des composantes 
microbiennes très ciblées, comme la présence de no-
dosités chez les racines de légumineuses (Maslard et 
al. 2021), ou la présence de certaines colonies bacté-
riennes grâce à l’utilisation de protéines rapportrices 
fluorescentes (Downie et al. 2014). Des plateformes 
comme GenoSol (INRAE Dijon) permettent de réaliser 
ce type de caractérisation moléculaire haut-débit de la 
diversité microbienne des sols au voisinage ou dans les 
racines (https://www2.dijon.inrae.fr/plateforme_genosol/). 
Toutefois, un challenge de taille réside dans le phéno-
typage de traits fonctionnels pour mieux comprendre 
les liens trophiques et signalétiques entre plantes et 
microorganismes du sol. Les rhizodépôts, qui sont au 
cœur de ces liens, correspondent à l’ensemble de la 
matière organique libérée par les racines. Ils sont de 
différentes natures : exsudats, composés organiques 
volatiles (COV), mucilage et cellules bordantes de la ra-
cine, et sont répartis de manière hétérogène le long des 
racines (Kuzyakov & Razavi 2019). Pour les caractériser, 
et mieux comprendre les mécanismes qui régissent les 
interactions avec les microorganismes du sol, il est de 
ce fait nécessaire d’avoir une approche spatialement 
explicite. Pour cela, des méthodes de zymographie 
(empreinte enzymatique de la rhizosphère  ; Razavi et 
al. 2019) ou d’optodes planaires (capteur chimique et 
optique utilisé pour mesurer des paramètres comme le 
pH, la concentration en O₂ ou CO₂, Daudin et al. 2020) 
pourraient être adaptées à des systèmes de rhizotrons/
rhizobox pour une caractérisation à haut débit. Pour 
une approche plus holistique, le prélèvement spatiali-
sé de sol rhizosphérique couplé à du marquage isoto-
pique et à de l’imagerie racinaire garantirait d’obtenir 
sur un même échantillon à la fois les caractéristiques 
morphométriques racinaires, la signature métabolique 
des rhizodépôts et la composition des communau-
tés microbiennes associées. Caractériser à haut dé-
bit les relations entre plantes et microorganismes sur 
de nombreuses espèces / génotypes et sous diverses 
conditions environnementales, permettra in fine de 
progresser dans la compréhension mécanistique de 
l’écosystème rhizosphérique, de mieux l’exploiter et 
mieux le préserver.

Les modèles structure-fonction sont un moyen de fournir 
rapidement et à faible coût des images ou nuages de points 
similaires à ceux collectés sur les plateformes et pour les-
quels les données d’annotation sont directement acces-
sibles via les modèles. Les démarches de ce type sont à 

présent assez courantes sur les parties aériennes (e.g. Ub-
bens et et al. 2020 ; Chaudhury et al. 2020) et devraient se 
développer aussi sur les systèmes racinaires. Des données 
synthétiques de racines ont par exemple déjà été utilisées 
à bas débit pour la validation de divers outils d’analyse. 

Prélèvement 
eau, minéraux

Fixation de C

C

ASSOCIATION  
BACTÉRIENNES  
ET FONGIQUES*
Composition et  

activités  
microbiennes

CROISSANCE ET  
DÉVELOPPEMENT  

RACINAIRE
Traits  

morphométriques

RHIZODÉPOSITION*
Quantité, qualité

*Besoin de robotiser le prélèvement de sol rhizosphérique  
à haut-débit et de manière spacialement explicite :

Pour caractériser la nature des rhizodépôts
→ Couplage avec des plateformes de métabolomique

Pour caractériser l'identité des communautés microbiennes  
en présence (ADN) ou actives (ARN) et leur fonction 

(métagénomique)
→ Couplage avec des plateformes de séquençage microbien
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	  V – Mise en œuvre  
en sélection : motivations, freins, 
challenges… �
Compte tenu du cadre global de travail (systèmes  
de culture agroécologiques) et des outils et méthodes 
disponibles pour explorer le système racinaire et  
son environnement, le groupe de travail s’est concentré 
sur la mise en œuvre concrète de la démarche  
de sélection sur le système racinaire avec les questions 
suivantes : quels traits cibler en sélection ?,  
dans quels buts ?, avec quelles méthodologies  
de sélection ?, quels sont les problèmes rencontrés ?, 
quelles informations ou moyens manquent pour  
cette mise en œuvre concrète ?… La réflexion se voulait 
générique, même si les particularités propres à chaque 
espèce ou groupe d’espèces ne pouvaient être ignorées. 
À partir d’exposés illustratifs de différentes situations, 
le groupe a d’abord recensé les traits racinaires déjà 
ciblés aujourd’hui dans les programmes  
de sélection des espèces cultivées (hors cultures  
de légumes‑racines telles que les betteraves, carottes, 
etc.). Un sondage a aussi permis de recenser et 
discuter les facteurs les plus fréquemment considérés 
comme bloquants pour que les traits racinaires soient 
davantage ciblés dans le cadre des schémas  
de sélection. Les éléments les plus significatifs évoqués 
lors de ces échanges sont repris ci-dessous.  
Des objectifs prioritaires de recherche ont pu être 
identifiés.

 État des lieux – Constats 

Malgré la difficulté d’accès au système racinaire, la sé-
lection des traits racinaires poursuit une grande diversité 
d’objectifs. Parmi l’ensemble des espèces cultivées, les 
traits les plus couramment ciblés concernent la tolérance 
à différents stress biotiques. En effet, les bioagresseurs du 
sol constituent une menace constante pour les cultures, 
à laquelle la sélection variétale répond par le développe-
ment de résistances génétiques. Bien que les agents pa-
thogènes et ravageurs telluriques soient très variés, ils 
partagent une caractéristique commune : leurs interac-
tions avec la plante s’initient au niveau des racines.

La majorité des résistances racinaires mises en œuvre dans 
les programmes de sélection repose sur une base géné-
tique qualitative ou monogénique, ce qui a conduit à une 
sélection particulièrement efficace. Ainsi, de nombreuses 
résistances ont été identifiées et intégrées dans diverses 
espèces cultivées au cours des dernières décennies (ex., 
résistance au piétin-verse chez le blé : Maia 1967 ; Pasqua-
riello et al. 2017 ; résistance aux nématodes à galle chez 
les espèces pérennes : Saucet et al. 2016). Cependant de 
nombreuses résistances quantitatives ont aussi été identi-
fiées et exploitées en sélection (ex., résistance à la hernie 
des crucifères chez le colza : Werner et al. 2008 ; résistance 
à Aphanomyces chez le pois : Hamon et al. 2013).

D’autres traits racinaires, tout aussi importants pour 
l’amélioration variétale, relèvent d’une base génétique 
polygénique. Ces caractères sont généralement sélec-
tionnés de manière indirecte, car ils influencent fortement 
des critères agronomiques majeurs tels que la résistance 
à la sécheresse, à l’asphyxie racinaire, à la verse ou l’effi-
cience d’utilisation de l’azote. Ces traits, bien qu’ayant un 
impact fort sur le rendement, sont souvent sélectionnés 
sans ciblage explicite du système racinaire, mais dans le 
cadre de programmes d’amélioration visant à optimiser la 
productivité dans des conditions pédoclimatiques spéci-
fiques ou atypiques en prévision des évolutions possibles 
du climat. Certains traits comme la résistance à la verse 
sont cependant ciblés plus spécifiquement, mais avec un 
degré d’évaluation variable du système racinaire (Niu et 
al. 2022). Dans le cas des porte-greffes des espèces pé-
rennes (vigne, arbres fruitiers), la capacité à émettre des 
racines adventives est aussi un caractère ciblé spécifique-
ment en sélection.

Des caractéristiques spécifiques de l’architecture ou / et 
du fonctionnement du système racinaire ont cependant 
déjà fait l’objet d’études approfondies et de clonage des 
gènes sous-jacents impliqués, débouchant sur leur utili-
sation directe dans des schémas de sélection via la sélec-
tion assistée par marqueurs. C’est le cas notamment des 
gènes DRO1 (DEEPER ROOTING 1, contrôlant l’angle de 
croissance et la profondeur des racines ; Uga et al. 2013) 
et SUB1 (SUBMERGENCE 1, conférant une forte tolérance 
à la submersion ; Xu et al. 2006) chez le riz, associés res-
pectivement à la tolérance à la sécheresse et à l’asphyxie 
racinaire.

Des études menées sur le blé et le soja (Colombo et al. 
2022  ; Dayoub et al. 2022) ont montré que la variabilité 
génétique des traits d’architecture racinaire est très éle-
vée (ex., nombre et angle d’insertion des racines sémi-
nales, développement et profondeur racinaire, biomasse 
racinaire vs aérienne). Bien qu’ils n’aient pas toujours été 
des cibles directes de sélection, ces traits ont connu une 
évolution notable dans les programmes d’amélioration 
moderne, preuve tangible d’une sélection indirecte. Chez 
le blé, l’effet de certains QTL de traits racinaires mesu-
rés en plateforme sur les performances agronomiques 
en plein champ s’est révélé dépendre des conditions en-
vironnementales du terrain. Cette spécificité environne-
mentale des effets des QTL a parfois pu être reliée à des 
variables environnementales comme l’ampleur du stress 
hydrique ou l'intensité du rayonnement solaire (Colom-
bo et al. 2022). Ces relations restent cependant faibles 
et semblent plus importantes dans les environnements 
stressants, d’où un recours nécessaire à la définition d’idéo 
types incluant le compartiment racinaire pour des environ-
nements cibles. 
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Pour envisager une sélection plus ciblée des caractères ra-
cinaires, une meilleure compréhension de leur complexité 
morphologique et fonctionnelle, et de leur plasticité, est 
nécessaire (Mathew & Shimelis 2022). Cela passe par une 
décomposition fine de ces caractères intégratifs pour com-
prendre leurs bases génétiques et moléculaires, ainsi que 
par le développement de protocoles de phénotypage plus 
précis et spécifiques à des caractères d’intérêt. À titre d’il-
lustration, les travaux menés à l’Institut des Sciences des 
Plantes de Montpellier (IPSiM, équipe Aqua) sur l’archi-
tecture hydraulique du système racinaire de maïs ont été 
présentés au groupe de travail. La caractérisation fine de 
la diversité génétique d’une core collection de maïs denté 
pour les caractères « nombre de racines séminales », « sur-
face racinaire » et « conductance hydraulique » de la racine 
primaire permet d’identifier des QTLs et leurs gènes sous-
jacents, et d’estimer l’effet des variants alléliques sur le 
comportement agronomique en conditions de sécheresse 
ou d’hydromorphie (Jeonghwa et al. 2024). L’identification 
de certains gènes associés à ces traits, même si leur déter-
minisme est polygénique, permet ainsi la mise au point de 
marqueurs moléculaires, facilitant le suivi et l’introgres-
sion d’allèles favorables ou l’élimination d’allèles défavo-
rables dans les programmes de sélection. Au-delà de cet 
exemple, il ressort néanmoins un manque important de 
connaissances du déterminisme génétique et des gènes à 
la base des traits écophysiologiques et de leur association 
aux performances agronomiques.

 Qu’est-ce qui bloque / manque  
 pour que les traits racinaires soient  
 davantage considérés en sélection ? 

Les principaux freins à la prise en compte des traits raci-
naires par une sélection directe ont été répertoriés puis 
évalués à travers un sondage reposant sur la question 
suivante : “À votre avis, qu’est-ce qui bloque  / manque 
pour que les traits racinaires soient davantage considérés 
en sélection ?” où chaque participant devait indiquer les 
3 raisons majeures selon lui parmi une liste de 8 réponses 
possibles (Figure 4). 

Les 60 réponses recueillies au sein du groupe de travail 
et lors d’un séminaire interne de PlantAlliance (janvier 
2025) permettent d’identifier et hiérarchiser les princi-
paux obstacles à l’intégration des traits racinaires dans les 
démarches de sélection. Les principaux enseignements 
sont les suivants :

   1.	� L’obstacle principal : faible accessibilité 
et lourdeur de phénotypage

La difficulté à observer et mesurer efficacement les systèmes 
racinaires est logiquement le frein le plus largement cité en 
réponse à ce sondage. Le caractère destructif, chronophage 
ou / et coûteux des méthodes actuelles constitue une bar-
rière majeure et souligne un besoin urgent d’outils ou mé-
thodes plus simples, rapides et accessibles pour étudier les 
racines, comme illustré dans le chapitre IV précédent.

2.	� Forte plasticité et complexité  
du système racinaire

Les deux éléments principaux liés à la variabilité intrin-

sèque du système racinaire sont 1) sa plasticité selon les 
conditions pédoclimatiques et les caractéristiques phy-
siques, chimiques, et biotiques du sol, et 2) sa complexité, 
résultant d’un grand nombre de composantes en interac-
tion, tel qu’illustré par le déterminisme fortement polygé-
nique des traits considérés. Ces deux éléments rendent 
difficile l’identification de traits stables et prédictifs à des 
fins de sélection dans différents contextes agroclima-
tiques.

3.	� Liens avec les performances  
agronomiques 

Parmi les freins, le manque de relations causales clai-
rement établies entre les traits racinaires et les perfor-
mances en conditions réelles — en termes de rendement, 
de résilience ou d’efficience d’utilisation des intrants — li-
mite leur adoption par les sélectionneurs. De même, l’ab-
sence de preuves de concept concrètes de l’efficacité de 
la sélection directe sur les traits racinaires pour améliorer 
les performances agronomiques actuellement mises en 
avant par les filières de production est régulièrement citée 
comme un frein. Cela souligne la nécessité de recherches 
visant à établir des liens robustes entre traits racinaires et 
résultats agronomiques, notamment par la découverte et 
la validation des composantes génétiques impliquées et le 
déploiement de modèles écophysiologiques pour guider la 
sélection.

36

Figure 4. À votre avis, qu'est-ce qui bloque / manque pour que  
les traits racinaires soient davantage considérés en sélection ?

 � Faible accessibilité  
du système racinaire / lourdeur 
du phénotypage

 � Trop grande plasticité  
de l'ASR ; trop fort effet  
du milieu / pédoclimat

 � Trop grande complexité de l’ASR 
(grand nombre de composantes 
+ interactions) 

 � Manque de traits ASR /
fonctionnels clairement reliés 
aux performances agro-
environnementales

 � Manque de modèles 
écophysiologiques en appui de 
la sélection

 � Trop peu de preuves  
de concept / manque  
de preuves de l’intérêt  
de leur sélection

 � Trop d’incertitudes sur  
le rapport coût/bénéfice

 � Manque de bonus pour 
l'inscription au catalogue
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4.	� Freins structurels  
et stratégiques

Le contexte économique et réglementaire apparaît peu 
incitatif. L’incertitude persistante autour du rapport coût / 
bénéfice associé à la sélection de traits racinaires, com-
binée à l’absence de mécanismes de valorisation — tels 
que des bonus à l’inscription variétale puis à la plantation 
pour les services agroécologiques rendus par les racines 
— limite encore l’engagement des acteurs dans cette voie, 
même si ces deux raisons ne sont pas ressorties majoritai-
rement dans le sondage.

En résumé, les résultats de ce sondage mettent en évi-
dence un double enjeu : technique (phénotypage, com-
plexité génétique et plasticité pédoclimatique des traits 
racinaires) et stratégique (valeur démontrée, incitations, 
outils d’aide à la sélection). Surmonter ces freins néces-
site un effort conjoint de recherche et d’innovation techno-
logique pour avancer dans les domaines du phénotypage 
et de la modélisation, ainsi qu’un accompagnement régle-
mentaire plus incitatif. Certains éléments de discussion 
sont repris ci-dessous :

 Sélection « indirecte » versus  
 « directe » sur les traits racinaires 

Face à la question de la rentabilité économique ou stra-
tégique de passer de la sélection «  indirecte  » sur des 
traits « intégratifs » (ex. rendement, verse, tolérance à la 
sécheresse) à une sélection « directe » sur des traits liés 
au système racinaire, les recherches citées ci-dessus pour 
le blé ou le maïs indiquent que la définition d’idéotypes 
racinaires est nécessaire et que celle-ci va fortement dé-
pendre des conditions environnementales ciblées. En ef-
fet, la valeur adaptative de l’architecture racinaire (ou de 
son fonctionnement) varie d’un environnement à l’autre 
(Mathew & Shimelis 2022). Sur blé, Colombo et al. (2022) 
indiquent par exemple qu’en Australie, où les environne-
ments sont très contrastés entre le nord-est et le sud-
ouest du “wheat belt” et principalement déterminés par le 
type de stress hydrique, le choix des idéotypes racinaires 
(capturant moins d’eau au stade juvénile pour maintenir la 
ressource hydrique lors du remplissage du grain, au nord-
est, versus un fort développement précoce de biomasse 
racinaire en volume et en profondeur, au sud-ouest) a été 
relativement simple et efficace à mettre en œuvre. Mais 
les auteurs indiquent qu’en France, où les différences 
entre régions reposent sur davantage de variables pédo-
climatiques expliquant chacune une plus faible proportion 
de la variabilité de la performance agronomique et donc 
de la valeur adaptative de l’architecture ou du fonctionne-
ment racinaire, la définition d’idéotypes est moins triviale. 
Comprendre la valeur adaptative d’un trait racinaire parti-
culier vis-à-vis d’un stress donné requiert une caractérisa-
tion plus fine des diverses ressources de l’environnement 
et donc la mesure de nombreuses variables environne-
mentales.

Les études du système hydraulique du maïs permettent de 
faire ressortir des gènes sous-jacents à des QTL contrôlant 
des traits de conductance, mais le lien direct sur les per-
formances agronomiques dans des environnements plus 
ou moins stressants au niveau abiotique n’est pas encore 
établi. L’analyse de séries alléliques naturelles (core col-

lection, espèces sauvages apparentées) ou induites (mu-
tagenèse, édition génomique) reste à réaliser pour évaluer 
la plus-value de certains allèles en matière de performance 
agronomique dans certaines situations édaphiques.

On peut donc s'interroger sur quels sont les éléments 
(existants et surtout manquants) qui permettraient de ré-
pondre à la question de la rentabilité de passer de la sélec-
tion indirecte à la sélection directe sur des traits racinaires 
définis. Une manière de répondre à cette nouvelle ques-
tion pourrait être de raisonner sur l’équation du sélection-
neur (∆G / unité de temps et de coût = i.r.σA / Temps.Coût) 
en la déclinant en parallèle dans le cas d’une sélection 
ciblant uniquement la performance agronomique et dans 
le cas d’une sélection passant par des traits racinaires. 
[Pour rappel, le gain génétique (∆G) est égal au produit 
de l’intensité de sélection (i) par la précision de prédic-
tion (r, « selection accuracy » en anglais) et l’écart-type de 
la variance génétique additive (σA)]. Le gain génétique de 
performance agronomique (ou de sa stabilité) serait alors 
fonction de la variabilité génétique des traits considérés, 
de la précision de prédiction qui combine leur héritabilité 
et leurs corrélations génétiques (entre traits racinaires et 
performance agronomique), mais aussi d’un chiffrage des 
coûts et temps de phénotypage nécessaires. Il est à no-
ter qu’avec les coûts de génotypage toujours à la baisse, 
la sélection assistée par marqueurs pour des caractères 
racinaires devient de plus en plus accessible ou réaliste, y 
compris les associations génétiques aux effets modestes 
ou conditionnels. Bien que ces effets ne soient pas tou-
jours significatifs selon les environnements ou les fonds 
génétiques, la possibilité d'ajuster les fréquences d’allèles 
favorables ou défavorables représente pour le sélection-
neur un levier intéressant pour améliorer la valeur des 
pools génétiques à un niveau plus global.  

 Méthodologies de sélection à mettre  
 en œuvre – recours à la modélisation 

Le déterminisme très polygénique de la plupart des traits 
racinaires pousse à considérer en priorité la mise en œuvre 
de la sélection génomique pour améliorer ces traits. Le 
phénotypage détaillé d’une population d'entraînement 
génotypée adéquate permettra d'entraîner un modèle 
de prédiction à appliquer à la population à sélectionner. 
Cette approche est aussi la plus cohérente pour limiter et 
concentrer l’investissement en coût et en temps du phé-
notypage à mettre en œuvre sur le compartiment raci-
naire. Ce phénotypage pourra se faire sur une plateforme 
en conditions contrôlées ou sur le terrain (cf. chapitre IV).

Comme présenté en section IV.3, le recours à de la mo-
délisation fonctionnelle peut s’avérer déterminant pour 
mieux représenter les génotypes au travers de paramètres 
décrivant la dynamique de mise en place du système ra-
cinaire, et en particulier sa plasticité face à des stress hy-
driques ou des carences minérales, sous forme de courbes 
de réponse aux principaux facteurs environnementaux. 
Même si le phénotypage nécessaire pour bien estimer 
ces paramètres pour chaque génotype est considérable, 
le couplage de cette modélisation avec l’approche de sé-
lection génomique précédente est un front de recherche à 
explorer pour évaluer les gains génétiques potentiels sur 
les performances agronomiques associées ou leur stabi-
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lité. Pour cela, les liens entre la mise en place du système 
racinaire et celle du système aérien menant à l’élaboration 
du rendement en fonction des conditions pédoclimatiques 
semblent représenter un front de recherche clé à investir, 
à nouveau grâce à la modélisation. Ces approches permet-
tront notamment de prendre en compte le « coût carbone » 
du système racinaire, si ce dernier est plus développé ou 
profond, qui pourrait se faire au détriment des parties aé-
riennes généralement récoltées.

Les modèles décrits en section IV.3 reposent souvent sur 
des données phénotypiques acquises sur des plateformes 
haut débit. L’enjeu de la prédiction de performances au 
champ à partir de ce type de données représente là aussi 
un challenge à relever (Nguyen et al. 2024). Des premiers 
exemples montrent cependant qu’il est possible de relever 
le défi, comme illustré chez le maïs pour des traits adapta-
tifs de la partie aérienne (Bouidghaghen et al. 2023).

Du fait du caractère aléatoire des effets du changement 
climatique (sécheresses ponctuelles et à répétitions, 
pics de chaleur brutaux, possibles inondations ou coups 
de froid en début de cycle,…), les caractéristiques de ré-
silience des futures variétés vont devenir de plus en plus 
importantes à sélectionner. La résilience, qui combine la 
robustesse et la capacité de récupération après pertur-
bation (Serrie et al. 2024), est pourtant particulièrement 
complexe à phénotyper tant en matière de critères que 
de dispositifs expérimentaux permettant de l’évaluer. Le 
système racinaire est vraisemblablement un des acteurs 
majeurs de la résilience des cultures face aux aléas cli-
matiques. Des mesures du système racinaire dans une 
combinaison d’expérimentations en conditions contrôlées 
(où des « aléas climatiques » sont possibles à simuler) et 
sur le terrain (en diversifiant les sites expérimentaux pour 
capter davantage d’aléas) pourraient permettre d’initier 
une évaluation de ces paramètres de résilience dans les 
ressources génétiques, avec à nouveau l’appui de la mo-
délisation.

Pour des conditions environnementales particulières 
(forte hydromorphie, sol pauvre en éléments minéraux 
essentiels), l’identification de gènes ayant un effet signifi-
catif sur le développement ou le fonctionnement racinaire 
pourra néanmoins déboucher sur de la sélection assistée 
par marqueurs (SAM) plus traditionnelle comme évoquée 
pour les gènes DRO1 ou SUB1 ci-dessus. 

 Meilleure prise en compte  
 de l’environnement « sol » : nécessité  
 d’un envirotypage « augmenté » du sol 

La capacité à prédire le comportement racinaire (mais aus-
si aérien) des génotypes dans différents environnements 
repose sur une caractérisation dédiée des sols — qu’il 
s’agisse de leurs propriétés physico-chimiques, de leur te-
neur en matière organique ou de leur biodiversité, incluant 
microbiote, microfaune et macrofaune. L’envirotypage du 
sol, discipline en plein essor dans le cadre de la transition 
agroécologique, demeure encore très peu intégré de façon 
systémique à la sélection végétale. Comme souligné dans 
Colombo et al. (2022), un envirotypage plus détaillé du sol 
(ciblant différents horizons du sol, avec une résolution par-
cellaire voire intra-parcellaire accrue), mené de manière 

dynamique (c. à. d., prenant en compte l’évolution tempo-
relle, saisonnière ou pluriannuelle et les précédents cultu-
raux) et multicritères permettra de mieux caractériser les 
environnements et de mieux prédire les performances 
variétales dans le cadre de la sélection génomique. Une 
meilleure compréhension des interactions plante-sol et de 
leur influence sur la santé des sols ouvrira de nouvelles 
perspectives pour l’étude des interactions génotype × en-
vironnement x pratiques culturales (G×ExM), auxquelles 
les traits racinaires sont particulièrement sensibles.

Comme décrit en Box 1, les communautés microbiennes 
associées aux racines sont connues pour influencer la 
physiologie, la croissance et la santé des plantes, et ap-
paraissent désormais comme une voie prometteuse pour 
orienter et renforcer la sélection variétale (Trivedi et al. 
2022, Wei & Jousset 2017). Un envirotypage spécifique 
du microbiote du sol pourra donc faire l’objet d’une atten-
tion particulière et régulière pour tenir compte de l’impact 
des antécédents culturaux et variétaux sur la constitution 
des communautés microbiennes. Une question majeure 
est celle de l’ampleur des interactions entre microbiote 
et génotype des plantes par rapport aux effets propres 
de chaque composante, sans oublier les interactions po-
tentielles avec l’environnement et l’itinéraire technique  
(Oyserman et al. 2021). Le groupe de travail a bien mesu-
ré l’importance de creuser spécifiquement cette question 
dans une animation scientifique dédiée à venir.
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 Nouveaux objectifs de sélection  
 dans une perspective d’agroécologie  
 et d’adaptation / atténuation  
 face au changement climatique :  
 performances agronomiques  
 versus « services » sol / climat 

Comme mentionné précédemment, dans les programmes 
de sélection variétale, les traits racinaires sont souvent 
abordés de manière indirecte, à travers des caractères 
intégratifs dans lesquels le système racinaire et les inte-
ractions plante-sol et plante-microbiote jouent un rôle 
crucial mais non détaillés. Ces caractères visent princi-
palement des objectifs de performance agronomique tels 
que le rendement, la tolérance aux stress (a)biotiques ou 
encore la résistance à la verse. Cependant, dans une pers-
pective agroécologique, et plus largement d’adaptation  / 
atténuation face au changement climatique, de nouvelles 
cibles de sélection émergent, orientées vers des objectifs 
environnementaux à petite, moyenne ou grande échelle, 
tels que le maintien ou la restauration de la santé des sols, 
la réduction du lessivage de l’azote ou de sa volatilisa-
tion sous forme d'ammoniac ou de protoxyde d’azote, ou 
le stockage de carbone dans le sol (Gouleau et al. 2021 ; 
Poeplau et al. 2021). Le fait de s’intéresser aux traits ra-
cinaires pour leur capacité à stocker du carbone dans le 
sol pourrait néanmoins être incompatible avec l’amélio-
ration du rendement, du fait de trade-offs (compromis) 
dans l’allocation d’énergie entre les organes de la plante ; 
mais cela pourrait ne pas être toujours le cas notamment 
en fonction du type de sol (cas d’une étude comparant 
des variétés anciennes et récentes de blé dans différents 
sols, Rouch et al. 2023). Il est cependant évident que le 
système racinaire et le rhizobiote associé fournissent des 
services agroécologiques et écosystémiques majeurs, 
aux impacts dépassant le seul champ de la productivité, 
mais qui restent aujourd’hui largement négligés dans les 
programmes classiques de sélection variétale, principale-
ment par manque de cibles de sélection évidentes mais 
aussi en l’absence de politiques de compensations finan-
cières du manque à gagner probable pour les agriculteurs 
en matière de rendement.

Pourtant, intégrer les services agroécologiques et écosys-
témiques liés à la santé des sols ou à leurs capacités de 
stockage du carbone comme critères de sélection consti-
tuerait une avancée majeure. Une telle démarche impose 
de repenser les compromis entre rendement et services 
écosystémiques, et nécessite le recours à des outils adap-
tés à la complexité des nouveaux caractères ciblés, généra-
lement à forte composante quantitative. Le développement 
de modèles écophysiologiques et d’approches de sélection 
génomique s’impose ici à nouveau, et devra être soutenu 
par des recherches approfondies visant à mieux identi-
fier et exploiter les bases génétiques des traits porteurs 
des services agroécologiques recherchés. Une sélection 
variétale ciblant plus spécifiquement la composition des 
exsudats notamment pour la régulation des bioagresseurs 
telluriques et des interactions plante-plante ou la stimu-
lation des symbioses (bactériennes ou mycorhiziennes) 
est aussi à envisager (Becker et al. 2023, Lefebvre 2020). 
De nombreux travaux et projets de recherche en cours ont 
été évoqués ou présentés au sein du groupe de travail et 
montrent le dynamisme des recherches dans ce secteur.

Les cultures intermédiaires multi-services (piège à nitrate, 
lutte contre les bioagresseurs telluriques, effets allélopa-
thiques contre les adventices et les plantes parasites…) 
semblent constituer une cible particulièrement intéres-
sante pour faire l’objet d’une sélection visant plus spéci-
fiquement leur développement ou leur fonctionnement 
racinaire et les services agroécologiques associés. En ef-
fet, les objectifs de sélection n’étant pas la production de 
rendement (grain ou biomasse récoltable), il est pertinent 
de cibler des caractéristiques fonctionnelles telles que la 
profondeur et la densité du système racinaire, la capacité 
à mobiliser certains nutriments, ou encore les interactions 
bénéfiques à la vie du sol. Cette approche permettrait de 
renforcer leur efficacité en tant que leviers agroécolo-
giques, dans un contexte de transition vers des systèmes 
agricoles plus durables.

 Des ressources génétiques  
 à caractériser dans des situations  
 environnementales étendues 

La sélection variétale, en se concentrant principalement 
sur des critères agronomiques de rendement, de qualité et 
d’homogénéité, généralement évalués en conditions non 
limitantes d’intrants, a conduit à une érosion de la diver-
sité génétique au sein des espèces cultivées. Des caracté-
ristiques de résilience au stress, d’acclimatation rapide, ou 
d’adaptation à des conditions de faibles intrants ont pu être 
contre-sélectionnées sur des décennies. Les ressources 
génétiques disponibles, largement sous-exploitées à ce 
jour, constituent une source importante de diversité al-
lélique susceptible de fournir des leviers innovants pour 
améliorer les interactions plante-sol dans un contexte de 
transition agroécologique. L’identification de caractéris-
tiques racinaires originales qui pourraient présenter une 
valeur adaptative dans certaines situations environne-
mentales extrêmes ou de faibles intrants, nécessite d’ex-
plorer la diversité des ressources génétiques disponibles 
hors des pools génétiques élites en les soumettant à des 
conditions pédoclimatiques particulièrement stressantes, 
soit en conditions contrôlées dans le cadre de plateformes 
haut débit, soit sur le terrain. À titre d’exemple, les condi-
tions climatiques particulièrement pluvieuses de l’au-
tomne 2023 en France ont pu entraîner des destructions 
de parcelles expérimentales pour des cultures d’hiver (blé, 
colza) où seuls quelques génotypes ont réussi à survivre 
au sein des collections évaluées. De tels génotypes mé-
ritent d’être repérés puis caractérisés plus finement au ni-
veau phénotypique et de leur déterminisme génétique, de 
manière à identifier des gènes / allèles / mécanismes par-
ticuliers et rares pouvant ensuite être mobilisés dans les 
futurs programmes de sélection. De manière similaire, des 
fonctionnements racinaires particulièrement performants 
en matière d’efficience d’utilisation de l’eau, de l’azote ou 
du phosphore (WUE, WUN, WUP) pourraient être décou-
verts dans le cadre d’expérimentations dédiées en condi-
tions de faibles intrants. 

Pour les espèces pérennes généralement greffées sur 
des porte-greffes résistants et / ou nanisants (ex., vigne, 
arbres fruitiers), la caractérisation du système racinaire de 
ces porte-greffes au sein des ressources génétiques dis-
ponibles, notamment les espèces sauvages apparentées, 
est un enjeu majeur qui peut s’avérer particulièrement 
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lourd à mettre en place en amont des croisements et du 
schéma de sélection. Le recours à des infrastructures spé-
cifiques et à la modélisation doit permettre de raisonner 
sur des idéotypes adaptés à différents types de sol.

 Approche stratégique : prise  
 de risques et besoin de preuves  
 de concept, breeding zones,  
 mélanges et portefeuille variétal 

Comme évoqué précédemment, la prise de risques en 
ciblant de manière plus directe des traits racinaires plu-
tôt que des caractères intégratifs conduisant à une sé-
lection indirecte n’est pas encore validée : le ratio entre 
le coût d’un investissement lourd à mettre en place et le 
gain génétique attendu en matière de performances agro-
nomiques n’est pas suffisamment établi pour convaincre 
les sélectionneurs de s’engager dans cette voie. Le besoin 
de preuves de concept se fait sentir, et il serait utile que 
des expérimentations de sélection impliquant plus direc-
tement des traits racinaires et s’appuyant sur la sélection 
génomique articulée à la modélisation fonctionnelle soient 
mises en place pour mieux évaluer les potentialités et les 
écueils de ce type d’approche, tout en rappelant que le 
principal frein reste à ce stade la faible accessibilité du 
système racinaire conduisant à une lourdeur du phénoty-
page.

Du fait de l’existence d’effets opposés de certains traits 
racinaires selon les scénarios climatiques ou itinéraires 
techniques, la notion de « breeding zones » revêt une im-
portance particulière, à prendre en compte pour définir 

des idéotypes adaptés. La notion même d’idéotype doit 
être repensée dans le contexte actuel, marqué par une 
accentuation des incertitudes climatiques et une augmen-
tation de la fréquence des aléas extrêmes. Elle soulève la 
question de l’orientation des efforts de sélection : faut-il 
privilégier des génotypes optimisés pour une performance 
maximale dans des conditions moyennes correspondant à 
une évolution climatique tendancielle ou modérée, ou bien 
orienter la sélection vers une plus grande tolérance aux 
stress abiotiques sévères, devenus plus fréquents dans 
un environnement caractérisé par une forte variabilité ? Le 
recours à un portefeuille variétal intégrant certains géno-
types plus adaptés ou plus plastiques face à la variabilité 
des conditions pédoclimatiques, notamment en matière 
de systèmes racinaires, est un axe à privilégier pour réduire 
les risques lors des futures décennies, mais nécessite de 
pouvoir inscrire ces variétés au profil potentiellement 
atypique dans le cadre d’une évaluation adaptée à leurs 
usages potentiels puis de soutenir leur développement par 
des politiques incitatives adéquates. Parallèlement, le dé-
veloppement de préconisations variétales (seules, au sein 
de mélanges variétaux ou d’associations interspécifiques) 
intégrant la prise de risques face aux aléas climatiques ap-
paraît également comme une stratégie à renforcer. Dans 
les mélanges variétaux, mais surtout dans les associations 
interspécifiques, une diversification des architectures et 
des fonctionnements racinaires des variétés et espèces 
retenues est potentiellement le gage d’une réduction des 
risques sur la production face aux aléas climatiques. Par 
ailleurs, la forte variabilité des systèmes de culture, de 
l’agriculture conventionnelle intensive à l’agriculture bio-
logique (Le Campion et al. 2020), est également un facteur 
de variabilité accrue des conditions (notamment pédolo-
giques) dans lesquelles les cultures doivent être adaptées. 
Dans ce cadre également, le recours à l’idéotypage assisté 
par la modélisation permettra d’orienter la sélection des 
systèmes aériens et racinaires des futures variétés, aussi 
bien pour les espèces cultivées que les cultures de ser-
vices.

L’ensemble de ces incertitudes ou / et de ces sources de 
variabilité renforce la nécessité de développer des ana-
lyses de risques et des méthodologies de prises de déci-
sion en situation d’incertitudes adaptées à la sélection va-
riétale comme celles développées en économie. Bien que 
cela dépasse le cadre des interactions plante-sol étudiés 
dans ce groupe de travail, ces approches pourront bénéfi-
cier des réflexions présentées dans ce Livre blanc. 
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	  VI – Synthèse - Conclusion �
Au cours des différentes réunions, le groupe de travail 
« Agronomie & Génétique » du consortium PlantAlliance 
a pu mobiliser les expertises et expériences  
de ses membres dans un cadre pluridisciplinaire  
pour réfléchir sur les traits racinaires, les méthodes  
et outils utilisables, les approches et stratégies 
(encore) à développer pour favoriser la sélection  
de nouvelles variétés contribuant à la résilience  
des cultures face aux aléas climatiques,  
et dans une moindre mesure à la préservation  
de la qualité des sols, dans le cadre de la transition 
agroécologique. Les exposés et le travail collectif ont 
permis de dégager un ensemble d’éléments repris  
dans ce Livre blanc. Sans viser l’exhaustivité,  
les échanges ont permis de souligner un ensemble 
d’objets de recherche sur lesquels il sera bénéfique  
de progresser pour mieux mobiliser et valoriser  
les interactions plante-sol en sélection :  

 �Le goulet d’étranglement que représente le phénotypage 
haut-débit du système racinaire, tant au niveau de son 
architecture que de son fonctionnement hydraulique 
et physiologique, est un défi majeur à relever, même si 
des progrès très significatifs ont déjà eu lieu ; la prise en 
compte de la dimension dynamique du développement 
et du fonctionnement racinaire, et de leur plasticité, est 
notamment cruciale avec de gros enjeux de modélisation.

 �L’interaction de la racine avec son environnement 
physico-chimique et micro / macrobiotique doit aussi 
faire l’objet d’un investissement de recherche majeur ; 
une question restant à explorer au sein du groupe 
de travail sera la possibilité et l’intérêt de mettre en 
œuvre une « sélection récurrente réciproque » de la 
variété et de son microbiote racinaire associé.

 �Des recherches visant à établir des liens robustes entre traits 
racinaires et résultats agronomiques sont à promouvoir pour 
mieux éclairer la définition d’idéotypes variétaux adaptés  
à différents environnements, en explorant davantage  
les caractéristiques de résilience face aux aléas climatiques 
croissants ; à nouveau le recours à la modélisation 
écophysiologique couplée aux approches de prédiction 
génomique représente un levier puissant à mobiliser 
davantage ; des expérimentations de type « preuves  
de concept » ou « essai / erreur » sont souhaitables pour 
approfondir les potentialités et les écueils rencontrés.

 �Le groupe de travail a logiquement souligné l’importance  
d’un envirotypage « augmenté » du compartiment « sol »  
pour renforcer les potentialités de modélisation et  
de prédiction des interactions GxExM ; il a aussi insisté  
sur l’intérêt de l’évaluation des ressources génétiques  
dans des conditions pédoclimatiques extrêmes et  
à faibles intrants pour identifier puis caractériser des 
allèles / mécanismes rares à haute valeur adaptative.

 �Dans le cadre de la transition agroécologique et des enjeux 
croissants d’adaptation / atténuation des cultures face  
au changement climatique, la diversification variétale  
au niveau racinaire reste à promouvoir dans le cadre  
des mélanges variétaux, associations de cultures, et plantes 
de services ; de nouveaux traits sont à explorer pour accentuer 
le stockage du carbone dans le sol et réduire le lessivage de 
l’azote ou sa volatilisation sans trop impacter le rendement ; 
de tels compromis nécessiteront une réflexion approfondie sur 
le système d’évaluation variétale et les soutiens nécessaires 
au développement de ces nouveaux types variétaux.

Face aux enjeux climatiques et de maintien de la produc-
tion agricole valorisant la qualité des sols, la concertation 
multidisciplinaire et la collaboration public-privé mises en 
œuvre dans le cadre d’instances comme le consortium 
PlantAlliance sont hautement souhaitables et utiles pour 
croiser les points de vue et identifier les orientations de 
recherche prioritaires à promouvoir.

©
 IN
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Projet Modèle Services  
agro-écologiques Fonctions Traits Années

Root2Res – Root phenotyping  
and genetic improvement  
for rotational crops resilient to 
environmental change
→ �Projet UE Horizon Europe 

https://root2res.eu/

Céréales  
à paille (orge, 
blé), pomme 
de terre, 
légumineuses 
(féverole, 
lentille), 
patate douce

Résilience  
des systèmes  
de production face  
aux stress abiotiques  
et contribution  
au stockage  
de carbone dans les 
sols (régulation du 
climat)

Tolérance  
au stress hydrique 
et à l’excès d’eau
Tolérance  
à la carence  
en phosphore
Stockage  
de carbone dans 
les sols

 �Traits racinaires 
architecturaux, 
biomasse racinaire, 
densité racinaire, angle 
racinaire, profondeur 
d’enracinement…)

 �Traits rhizosphère 
(fonctions  
des communautés 
microbiennes racinaires, 
exsudats…)

2022-
2027

MAXROOT-C – Optimizing C inputs in 
annual cropping systems (Optimizing 
roots for sustainable crop production 
in Europe – pure cultures and cover 
crops) 
→ �Projet UE EJP Soil 

https://ejpsoil.eu/ 
https://mixmaxroot.com/

Blé et maïs 
(comparaison 
de 
génotypes), 
intercultures

Séquestration  
de carbone dans les 
sols (régulation du 
climat)

Rhizodéposition, 
Turnover racinaire

 �Biomasse aérienne 
et racinaire, Traits 
morphologiques 
racinaires, Croissance 
nette (ingrowth cores), 
Rhizodéposition nette 
(marquage 13CO2 au 
champ)

2021-
2024

MIXROOT-C – Optimizing C inputs 
through diversification (Are 
mixed species systems fostering 
belowground C inputs and C 
sequestration?) 
→ �Projet UE EJP Soil 

https://ejpsoil.eu/ 
https://mixmaxroot.com/

Couverts 
associés 
(e.g. orge-
légumineuse, 
colza-
féverole), 
Prairies, 
Agroforesterie

Séquestration  
de carbone dans les 
sols (régulation du 
climat)

Rhizodéposition, 
Turnover racinaire

 �Biomasse aérienne 
et racinaire, Traits 
morphologiques 
racinaires, Croissance 
nette (ingrowth cores), 
Rhizodéposition nette 
(marquage 13CO2 au 
champ)

2021-
2024

INVITE – INnovations in plant VarIety 
Testing in Europe to foster the 
introduction of new varieties better 
adapted to varying biotic and abiotic 
conditions and to more sustainable 
crop management practices
→ �Projet UE H2020 

https://www.h2020-invite.eu/

Multicultures ; 
blé tendre 
pour l’étude 
spécifique 
des traits 
racinaires

Multiples ; gestion 
raisonnée de l’eau 
spécifiquement pour 
l’étude des traits 
racinaires sur blé 
tendre

Blé tendre : 
tolérance  
au stress hydrique

 �Traits racinaires 
architecturaux 
(biomasse racinaire, 
densité racinaire, angle 
racinaire, profondeur 
d’enracinement…)

2019-
2024

SolACE – Solutions for improving 
Agroecosystem and Crop Efficiency 
for water and nutrient use 
→ �Projet UE H2020 

https://www.solace-eu.net/index.html 

3 espèces 
cultivées : blé 
tendre, blé 
dur et pomme 
de terre

Réduction  
de l’apport de N ou P
Résilience face  
au changement 
climatique (contrainte 
hydrique notamment)

Flux d’azote,  
de phosphore et / ou 
d’eau (lien efficience 
d’acquisition)
Élaboration  
du rendement

 �Traits morphologiques 
(longueur, diamètre des 
racines…) 

 �Traits architecturaux 
(angles d’insertion, 
profondeur 
d’enracinement,…)

 �Taux de mycorhization

2017-
2022

HoloE2Plant – Exploring  
the Holobiont concept through  
a Plant Evolutionary  
Experiment study
→ �Projet UE Horizon ERC 

https://cordis.europa.eu/project/
id/101039541

Brassica rapa 
(fast-cycling)

Contrôle  
des stress biotiques

Interactions plante-
sol

 �Microbiotes racinaire et 
rhizosphérique

 �Coévolution plantes – 
microbes

 �Fitness des plantes

 �Résistance des plantes 
aux stress biotiques

2022-
2028

HyArchi – Targeting Root Hydraulic 
Architecture to improve Crops under 
Drought
→ �Projet UE H2020 ERC Advanced 

https://cordis.europa.eu/project/id/788553/fr

Maïs

Résilience face  
au changement 
climatique (contrainte 
hydrique notamment)

Transport racinaire 
d’eau et tolérance 
au stress hydrique

 �Conductivité hydraulique 
racinaire

 �Conductivité du xylème

 �Architecture du système 
racinaire (dont nombre de 
racines séminales)

2018-
2024

Crop SustainN – BNI wheat mission
→ �Novo Nordisk Fundation - Cimmyt 

�https://www.cimmyt.org/projects/cropsustain-
bni-wheat-mission/

Blé tendre
Réduction  
des émissions  
de GES

Efficience pour 
l’acquisition de N

 �Biological Nitrification 
Inhibition – Introgression 
depuis Leymus racemosus

2024-
2028

Tableau 2 : �Recensement des projets récents ou en cours sur les interactions plantes-sol :  
services agro-écologiques ciblés, fonctions du système sol / plante mobilisées et traits étudiés

Annexes

https://cordis.europa.eu/project/id/101039541
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Projet Modèle Services  
agro-écologiques Fonctions Traits Années

RhizoSeq-C – Optimizing 
rhizodeposition to increase carbon 
sequestration in agrosystems
→ �Projet ANR (PEPR FairCarboN) 

https://faircarbon.custom.hub.inrae.fr/
content/download/746/7159?version=1

Sorgho
Stockage du carbone
Contrôle des stress 
abiotiques

Interactions plante-
sol  �Rhizodéposition

2024-
2029

SOYSTAINABLE – Towards a local 
and sustainable production of 
soyfood resilient to climate change
→ �Projet ANR/France Relance 

https://anr.fr/ProjetIA-22-PLEG-0003

Soja
Résilience face aux 
stress abiotiques : 
sècheresse, froid

Interactions 
plante-sol

 �Traits aériens et 
racinaires (morphologie 
et architecture) et 
nodulation

2023-
2028

SorDrought – Characterization of 
new physiological traits to support 
breeding for post-flowering drought 
tolerance in sorghum
→ �Projet ANR (PRCE avec  

RAGT et LIDEA) 
https://anr.fr/Project-ANR-23-CE20-0052

Sorgho
Tolérance au stress 
hydrique, efficience 
d’utilisation de l’eau

Interactions 
plante-sol

 �Architecture

 �Anatomie racinaire

 �Agrégation du sol 
rhizosphérique

 �Résistance à la cavitation

2024-
2027

Plant2Mi – Plant-plant interaction 
mediated by microbial activity in the 
rhizosphere
→ �Projet ANR 

https://anr.fr/Project-ANR-22-CE20-0004 
https://us2b.univ-nantes.fr/projets/plant2mi/

Brassicaceae 
(Colza, 
Arabidopsis) 
/orobanche 
rameuse

Contrôle  
des stress biotiques
Gestion des adventices

Interactions 
plante-plante

 �Exsudation  
de glucosinolates (et 
isothiocyanates associés) 
et impact sur ctés 
microbiennes du sol

 �Rôle des ctés 
microbiennes sur profils 
métaboliques en GLS 
et ITC

2022-
2026

STIGO – Contrôle de l'orobanche 
du tournesol : identification 
des stimulants de germination 
chez l'hôte et récepteur(s) chez 
l'orobanche
→ �Projet ANR 

https://anr.fr/Projet-ANR-21-CE20-0026

Tournesol /
orobanche

Contrôle des stress 
biotiques
Gestion des adventices

Interactions 
plante-plante

 �Exsudats racinaires 
(molécules inductrices  
de germination  
de l’orobanche, gènes 
candidats)

 �Récepteurs  
des molécules 
inductrices chez 
l’orobanche

2021-
2025

PlastiMil – Plasticité racinaire 
adaptative chez le mil
→ �Projet ANR 

https://anr.fr/Projet-ANR-20-CE20-0016

Mil
Tolérance au stress 
hydrique, efficience 
d’utilisation de l’eau

Interactions 
plante-sol  �Anatomie racinaire

2021-
2025

RootAdapt – Traits racinaires pour 
l'adaptation du mil au climat futur en 
Afrique de l'Ouest
→ �Projet ANR 

https://anr.fr/Projet-ANR-17-CE20-0022

Mil Tolérance aux stress 
abiotiques

Interactions 
plante-sol

 �Architecture

 �Agrégation du sol 
rhizosphérique

2018-
2023

GxACBlé – Potentiel génétique 
du blé tendre en agriculture de 
conservation
→ �Projet Carnot Plant2Pro 

https://plant2pro.fr/wp-content/uploads/
GxACble.pdf

Blé tendre
Réduction de l’apport 
de N, P et K
Résistance aux stress

Efficience pour 
l’acquisition  
des nutriments 
et l’allocation des 
ressources

 �Trait agronomiques

 �Taux de mycorhization

 �Composition  
des ctés de champignons 
mycorhiziens associés 
aux racines

 �Expression des 
transporteurs/canaux  
de N, P et K impliqués 
dans la nutrition via  
la mycorhize

 �Flux d’azote via  
la mycorhize (marquage 
15N)

2023-
2026

https://plant2pro.fr/wp-content/uploads/GxACble.pdf
https://faircarbon.custom.hub.inrae.fr/content/download/746/7159?version=1
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Projet Modèle Services  
agro-écologiques Fonctions Traits Années

NextVitRoot – Analyse  
des déterminants génétiques  
des réponses au déficit hydrique 
et de l'assimilation des éléments 
minéraux induites par  
les porte-greffes de la vigne
→ �Projet Carnot Plant2Pro 

https://plant2pro.fr/wp-content/uploads/
CP_NextVitRoot.pdf

Vigne

Résilience face 
au changement 
climatique (contrainte 
hydrique notamment)

Tolérance  
au stress hydrique  �Traits racinaires

2020-
2023

VITOMICS – Integrative study  
of Vitis biodiversity for next-
generation breeding of grapevine 
rootstocks
→ �Projet Carnot Plant2Pro 

https://plant2pro.fr/wp-content/uploads/
vitomics-2023.pdf

Vigne

Résilience face 
au changement 
climatique (contrainte 
hydrique notamment)

Tolérance  
au stress hydrique

 �Traits racinaires
(identification de proxys 
moléculaires  
des phénotypes racinaires)

2023-
2025

ARECOVER – Architecture racinaire 
nodulée et tolérance au stress 
hydrique chez le pois
→ �Projet Carnot Plant2Pro 

https://plant2pro.fr/wp-content/uploads/
ARECOVER.pdf

Pois

Résilience face 
au changement 
climatique (contrainte 
hydrique notamment)

Tolérance  
au stress hydrique  �Traits racinaires

2020-
2023

ALLELO – Bases génétiques  
des interactions plante-plante liées 
à l’exsudation dans la rhizosphère de 
métabolites spécialisés
→ �Projet Carnot Plant2Pro 

https://plant2pro.fr/wp-content/uploads/
ALLELO.pdf

Brassicaceae 
(colza, 
Arabidopsis)

Régulation  
des adventices
Adaptation  
aux associations 
végétales pour une 
application chez le 
colza

Interactions 
plante-plante

 �Identification  
des glucosinolates, 
ou dérivés, à fonction 
allélopathique  
(et gènes associés)

2020-
2024

EFfORT : Ecologie et Fonctionnement 
du micrObiote Rhizosphérique 
impliqué dans l’amélioration de la 
nuTrition en fer du pois
→ �Projet Carnot Plant2Pro 

https://plant2pro.fr/wp-content/uploads/
EFFORT-2023.pdf

Pois Régulation de la 
fertilité en fer, N et S

Nutrition  
de la plante

 �Aptitude  
du pois à interagir avec le 
microbiote

2023-
2025

POSITIF : Promouvoir la tolérance 
du pois aux stress abiotique (Fer) 
et biotique (phytopathogène) via 
les interactions biotiques dans la 
rhizosphère
→ �Projet Carnot Plant2Pro 

https://plant2pro.fr/wp-content/uploads/
POSITIF.pdf

Pois Régulation de la santé 
de la plante

Nutrition de la 
plante

 �Aptitude du pois à 
recruter les bactéries 
Pseudomonas et à 
prélever le fer chélaté par 
les bactério-sidérophores

2018-
2021

MYCOBLE – Variabilité génétique 
du blé tendre pour les réponses 
aux champignons mycorhiziens à 
arbuscules (CMA)
→ �Projet FSOV 

https://www.fsov.org/variabilite-genetique-
du-ble-tendre-pour-les-reponses-aux-
champignons-mycorhiziens-a-arbuscules

Blé tendre

Réduction de l’apport 
de N, P et K
Résistance aux stress

Efficience pour 
l’acquisition  
des nutriments 
et l’allocation des 
ressources

 �Taux de mycorhization

 �Stimulation de croissance 
et de résistance  
à la septoriose par la 
mycorhize (avec ou 
sans inoculation par un 
champignon mycorhizien- 
conditions contrôlées et 
au champ)

2020-
2025

ArchiRac – Analyse de la diversité 
d’architecture racinaire chez le blé 
tendre et le blé dur en lien avec la 
tolérance au stress hydrique
→ �Projet FSOV 

https://www.fsov.org/01

Blé tendre, 
blé dur

Gestion raisonnée de 
l’eau

Tolérance au stress 
hydrique

 �Traits racinaires 
architecturaux 
(biomasse racinaire, 
densité racinaire, angle 
racinaire, profondeur 
d’enracinement…)

2017-
2020

IMiPG – Comprendre les interactions 
entre les porte-greffes Prunus et 
leur microbiote du sol et racinaire, 
levier agroécologique pour la santé 
du verger.
→ �Projet SFR TERSYS 

https://tersys.univ-avignon.fr/wp-
content/uploads/sites/18/2024/07/
P6.IMiPG__Quilot-McLeod_GAFL-A2M_
RenouvellementAAPTERSYS.VF_.pdf

Prunus Contrôle des stress 
biotiques et abiotiques

Interactions 
plante-sol

 �Traits racinaires liés à la 
replantation

2023-
2025

http://
http://
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