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Définition des plantes fourragères
Espèces de plantes servant à l’alimentation des animaux 

domestiques herbivores

Pérennes

Annuelles



Les prairies
Prairies permanentes 
(plus de 5 ans) 

Prairies temporaires: 
semées régulièrement (au 

moins tous les 5 ans) 

Rendement 
<

Diversité
>

Prairies 
artificielles: 
légumineuse pure
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Evolution des surfaces fourragères 
en France

SAU française de 29 Millions ha
dont environ 45% en prairies
dont environ 21% en prairies temporaires
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Répartition des cultures fourragères en France



patrimoniale
Biodiversité

cultivée

Cycles C / N

Pollinisateurs

Ravageurs

Prédateurs 

Adventices

Qualité 
de l’eau

Qualité et fertilité
des sols

Production

A quoi servent les prairies ?

Amélioration

Amélioration

Amélioration



Comment on améliore ?
Pratiques culturales Le semis ou sur-semis 

de variétés améliorées

fertilisation

fréquence de 
défoliation

intensité de pâturage

labour
choix des espèces

choix des variétés



D’où viennent les graines ?

• Distributeurs

• Multiplicateurs

• Sélectionneur 



PARCOURS D’UNE VARIETE

Sélection 
d’une nouvelle 
variété par un 

obtenteur

•Contrôle DHS et Test VATE 
de la variété présentée
•Réunion du CTPS pour 
proposer ou non la variété

Inscription au Catalogue 
Français des Espèces et 

des Variétés par le 
Ministère de l’Agriculture

Production de 
semences

Commercialisation

• D = distincte : vérifier que la variété est 
différente des autres à partir des caractères 
descriptifs.
• H = homogène : vérifier que toutes les 
plantes sont identiques.
• S=stable : vérifier que les plantes restent 
identiques tout au long des cycles de 
multiplication.

VATE : valeur agronomique, technologique et environnementale.
•rendement ,
•Verse,
•qualité,
•Maladies…

GEVES : (organe de terrain) qui 
réalise DHS et VATE, pour le 
CTPS.
SOC : contrôle permanent au 
cours des générations de 
multiplication.

CTPS : Comité Technique Permanent de le Sélection ;                   GEVES : Groupe d’Etudes et de Contrôle des Variétés et des 
Semences ;
SOC : Service Officiel de Contrôle et des Certifications.



Les principales espèces fourragères 
sous climat tempérée

• Graminées: 
• Ray-grass anglais (Lolium perenne)
• Ray-grass d’Italie (Lolium multiflorum)
• Fétuque des prés (Festuca pratensis) 
• Fétuque élevée (Festuca arundinaceae)
• Datyle (Dactylis glomerata)

D’après: Kellogg (2001) Plant Physiol. 125: 1198-1205 et
Torrecilla et Catalan (2002) Systematic Botany 27: 241-251



• Légumineuses : 
• Trèfle blanc (Trifolium repens)
• Trèfle violet (Trifolium pratense)
• Luzerne (Medicago sativa) 
• Sainfoin (Onobrychis viciifolia)
• Lotier (Lotus )

Les principales espèces fourragères 
sous climat tempérée

Trifolium

Onobrychis

Fabaceae

Faboideae
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L’amélioration génétique

Population à améliorer

Evaluation

Sélection

Inter-croisement 

Population améliorée

Diversité

Variété

Un cycle de sélection



Phénotype / Génotype

• Phénotype : l’ensemble des 
caractères observables d’un 
individu

• Génotype : l’ensemble de 
l’information génétique d’un 
individu

Phénotype = Génotype + Environnement
Seul le Génotype est héritable



Phénotype = Génotype + Environnement
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Une population d’individus 
génétiquement différents

Progrés génétique: m2-m1



Génétique quantitative 
Exemple: hauteur des plantes de lignées de blé 1 et 2 dans les environnement e et E

hauteur
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M1>m1
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S2=S1

hauteur

Interaction Génotype x environnement :
M2-M1 > m2-m1

But : séparer l’effet génétique qui est 
héritable de l’effet environnement et de 
leur interaction GxE 



Le travail du sélectionneur: 
maximiser le progrés génétique

• Apporter de la variabilité « intéressante »
• « mélanger »: inter-croisements
• Estimer le mieux possible la partie héritable du 

phénotype
– Caractères fortement héritables : pas besoin de répétitions
– Caractères peu héritables : besoin de répétitions

• Estimer les corrélations entre les caractères et voir s’il 
est possible de les casser ou non

• Sélectionner
• Multiplier 



Exemples

• Le ray-grass anglais
– diploïde 2n=2X=14 avec un génome de taille moyenne 

1C=2.3 Gb (séquençage en cours)

– très polymorphe : 1 SNP (Single Nucleotide 
Polymorpism) / 15-30 bases

– présentant un système d’auto-incompatibilité et une 
forte dépression de consanguinité

• La luzerne
– Auto-tétraploïde 2n=4X=32  avec un génome de taille 

moyenne 1C= 1,7 Gb (séquençage en cours)

– fort polymorphisme : 1 SNP / 30-60 bases

– présentant une forte dépression de consanguinité



Chez le ray-grass anglais comme chez de nombreuses 
espèces fourragères et à gazon

⇒ variétés synthétiques

Variété synthétique 
commercialisée

3 ou 4 générations de « panmixie »

X constituants

4 < X < 300 (ou plus)



A1 A5A3A2 A4 A9 A10 A11A8A7A6

Polycross n

PépinièreParcelles Lignes

♀

♀

♀

♀

♀

♀

♀

♀

♀

♀

♀

♀

Choix des bonnes familles ½ frères Choix des bonnes plantes

•Rendements
•Qualité

•Epiaison
•Souplesse d’exploitation

•Maladie
•Vigueurs – Hauteurs
•Qualité

♀

♀

♀

♀

♀

♀

Polycross n+1

M1

Récolte en mélange
Semence mère

M2 M3=SB M4=R1

Pré-base Base Semence commerciale 
= lot de dépôt CTPS

Expérimentation en grandes parcelles 
et multilocale Dépôt CTPS Inscription

Temps (ans)

Une longue histoire…

++





Progrès chez le ray-grass anglais





Progrès chez la luzerne

(Lamb et Brummer 2006)

Pas de pression 
parasitaire :
Pas de progrès visible sur 
le rendement annuel

Pression parasitaire :
Progrès visible sur le 
rendement annuel



Conclusion sur l’amélioration 
phénotypique

• Ça marche depuis longtemps !!!!

• Mais c’est long …

• Comment faire mieux ?
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Données moléculaires



Données moléculaires

Amplification du gène GAI chez 5 
plantes de ray-grass anglais

Etude du polymorphisme de séquence par 
séquençage direct de produit PCR

Définition d’amorces sur le gène GAI
QUERY    484  tcgcacctggccacggacaccgtgcactacaacccctcggacctctcctcctgggtcgag 543
QUERY    544  agcatgctttccgagctcaacgcgccgctgccccctatcccgccagcgccgccggctgcc 603
QUERY    604  cgccatgcttccacctcgtccactgtcaccggcggcggtggtagcggcttctttgaactc 663
QUERY    664  ccagccgctgccgactcgtcgagtagcacctacgccctcaggccgatctccttaccggtg 723
QUERY    724  gtggcgacggctgacccgtcggctgctgactcggcgagggacaccaagcggatgcgcact 783



Génotypage

Individu 1 Individu 2
Locus 1

Locus 2

Locus 3

Locus 4

Indiv. 1 Indiv. 2 … Indiv. n
Locus 1 1 1 …
Locus 2 2 1 …
Locus 3 1 0 …
Locus 4 1 2 …
…
Locus l … … …

Pour plusieurs centaines d’individus et de marqueurs



Schéma de création 
variétale du ray-grass 

anglais

Evaluation en microparcelles en 
conditions denses
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synthétiques

Utilisation des marqueurs 
moléculaires dans ce 

schéma ?
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1/ Structuration de la diversité utilisée: 
exemple chez le dactyle à partir  d’AFLP

K=3

Asturies Portugal et Galice Bretagne

Identification d’origines génétiques favorables
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2/ Bases génétiques de caractères:
les régions du génome qui expliquent les variations 

phénotypiques (QTL)
• Comment fait-on ?

Une population
Variable pour le 

caractère d’intérêt

Données moléculaires:
Génotypage de tous les individus

Données phénotypiques:
Phénotypage de tous les individus

Recherche des corrélations entre les données moléculaires et les 
données phénotypiques
c.a.d. Est-ce que les individus qui ont l’allèle i au locus x sont plus 
grands que ceux qui ont l’allèle j au locus x

Objectif : augmenter la fréquence des 
allèles favorables aux QTL



Pas QTL

QTL de la
taille des 
plantes

X

X



Matériel végétal
Prospection en France  (1983-84)

1 plante à feuilles longues :
FL42

Sélection des types tardifs

Polycross D

Feuilles longues Feuilles courtes

Px1
Px2

Px3

Px1
Px2

Px3

Population de cartographie 
8490.

172 génotypes

1 plante à feuilles courtes :
FC61

X

Parents différents pour la 
longueur de feuille

Pop. F1 entre deux 
parents hétérozygotes



Phénotypage

D1 : Oct. 99 Pépinière 
Longueur de limbe

D2 : Apr. 00 Pépinière 
Longueur de limbe

D3 : Dec. 01 Serre
Longueurs de limbe et de 
gaine, LER and LED



Génotypage
• Marqueurs dominants :

– RAPD
– AFLP

• Marqueurs co-
dominants
– STS
– SSR
– SNP



LG3

AGCCAA1980,0

rv139123,0

Lpssr02739,0

K16.100049,4
ACCCTA16856,6
ACACTG22562,6

ACACTG16279,1

ACACAG240135,6

FL42

rv0301

M16B

B2G6
NFFA112

LG1

AACCTG1590,0

ACTCAA27529,9

PRE*47,1

AAGCTT18661,5

DLF027**72,7
rv1391**79,9

B1B6**103,9

ACGCTA757142,3

FC61

M16B**
TRX

rv0301***

LG2

ACCCAA2080,0

AGCCAA26511,0

AGCCAA34033,9

M4-13650,1

ACGCTA56868,6

ACCCAA30091,2

ACTCAT225103,4

K16.1600114,4
ACACAA177121,5
ACCCTA110128,9

ACACAA175139,4

FL42

syn377-1
Lpssr021*
LHAB
rv0116
Lpssr112

B3D12

ACCCAA3100,0

Lpssr02112,1

ACCCAA37522,7

Lpssr112**39,4

AACCTA26761,6

AAGCTC31984,6
M1518594,0
AACCTG148101,2

PR24112,2

AACCAC136130,2

FC61
syn340-1

rv0116

syn397-1

NFFA023
Lpssr076
PR3

AAGCAC2480,0

ACGCAG34546,4
AGCCAA13553,7

AGGCTA24073,7
PHOS81,6

B1B392,2

AGGCAA125109,9

AGGCAA274122,8

FC61

B1A2
NFFA099
NFFA018
B1C9
B3B8

AAGCAC4500,0

ACACTC40024,8
ACGCAA28733,6

AGCCAA29845,7
ACCCAA26654,7
Uni001*63,6

AAGCAT36088,5

AAGCAT175100,7

rv1046*116,0

B1A10127,1

AGCCAA100146,7

LPSSRH01A10157,4
B1C9163,0
AGGCAG365169,7

ACGCAG200182,3

AGGCAT271212,5
AACCAG117217,4
AACCAC230225,5

AAGCAT500242,9

ACTCAA326256,2

FL42

NFFA109

NFFA033
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PR14*0,0

ACCCAG22347,7

ACCCTG96*64,6

Lpssr08279,7

AAGCTG148*93,8
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AGGCAG300122,8
AGCCAG370129,0
rv0966136,7

ACTCAT380178,2

FL42
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PCI32,2

AAGCTT30545,6

Lp20ox83,5

Lpssr110**113,4
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LPSSRH01H06
DLF025*
NFFA017

syn4067-1

rv0380
syn3806-1

ACCCAC1750,0

ACCCTG23626,2

ACCCAT23143,3
AGGCTG19354,4
ACCCAC31660,7
A17.80067,3
ACTCAT36076,1
H12.80081,3
ACCCAT13285,9
ACCCAG13591,9
ACCCAG13396,9
NGLRI_LM_2-5A101,5
AACCTC378106,4
ACTCTC442113,3
AACCTA203120,6

ACACTG118132,7
LPSSRH01H06140,7
ACACTC272149,0
ACGCAC345153,7
ACTCAT148162,1
ACCCAA320171,1

AGCCAA282184,8
ACACAG174193,2
AACCTT309199,4

ACACTG496214,2

AAGCAC208242,4

AAGCAC400255,8
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PRG
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M144
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ACTCTC20256,7
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ACGCAA14894,4
AGGCAC161100,6
AACCAG324110,9

AAGCTG192149,0
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AACCAC33023,0
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ACACTG47052,8
ACACTG36063,1
AAGCTC31467,3
AACCTT22271,4
ACACAG10575,5
ACACTC34580,2
AGGCAT32691,4

LP8101,6

AGGCAA155132,9

FL61

rv02600,0

AGGCTC20714,0

nph124,5

AGGCTC30936,6

AGCCAG16251,7

a
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NFFA087

B5E1
Syn20738-1

CYP

LG6

ACGCAA2510,0

ACACTG36813,2

AACCTT26539,8

NFFA03855,2
NGLRI_LM_3-4F58,5
LP2068,0

FL42

rv0739

rv12080,0

ACACAA14519,9

AAGCAT29530,8

ACACAG12941,5
AACCTG12149,8
AACCTT15358,7
SER64,9

ACGCAA17674,8
AAGCAT18481,8
AGGCTA26688,3

ACGCAT24299,4
B1A8107,8

ACTCTC315124,6
NGLRI_LM_3-4F132,2
rv0739140,7

FC61

syn2611-2

LG7

AGGCAA1180,0

rv0810*40,2

Lpssr06662,4

Lpssr02082,6

AAGCAT23098,0

ACCCAG410109,3
ACCCTG202115,2

AACCTA372129,8
ACCCTA297138,6

ACACTG152150,2
AGGCAC165157,9

DLF020206,6

FL42

OSW

B1C8
rv0311

NFFA114
NFFA123
DLF008
rv0248

AAGCAC3450,0

AAGCAC28012,3

AGCCAA24231,6
AGCCAA9035,5
AAGCTG17840,4
AGGCAT18249,8
Lpssr01755,7
Lpssr06658,1

NFFA12370,5

AAGCTG13482,0

Lpssr020100,5

ACGCTA433113,1

FC61

rv810**
DLF008

LP165
NFFA114

rv1411
syn3907-2

DLF020

LimbeApr00

LimbeOct99
Feuil01
Limbe01
Gaine01
LER01
LED01

Légende des QTL

16

9

9

8 18

9

12

8

13
10
19
11 10

9

11



3/ Sélection génomique

Equation de prédiction: Phénotype = fonction (Génotype)

Coût génotypage < coût phénotypage
Génotypage plus rapide que phénotypage

Population de référence : 
génotypage + 
phénotypage

Population de sélection : 
génotypage uniquement
Prédiction du phénotype

Transfert 
de 

matériel 
végétal

Génération n Génération n+1 Génération n+2



Sélection assistée par marqueurs ??

• Permet:
– Progrès plus rapide
– Gain plus important

• Dépend : 
– du coût par rapport aux bénéfices
– de la facilité de mise en œuvre 

(personnes compétentes, 
marqueurs moléculaires 
disponibles, rapidité de 
génotypage et d’analyse)

– de la précision de prédiction avec 
les marqueurs 
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L’amélioration des plantes 
fourragères

• Un progrès indéniable
• Une longue route
• Des outils pour aller plus vite et plus loin
• Un challenge avec l’amélioration pour des 

mélanges pour plusieurs services 



Être sélectionneur
• Généticien
• Agronome
• Pathologiste
• Moléculariste
• Eco-physiologiste
• Chimiste
• Commercial…

Demande du secteur privé : intégrer 
les données du terrain et labos



Merci de votre 
attention !


