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Contexte
• Les prairies représentent 45% de la SAU 

française (14 Millions d’ha) → rôle majeur 
dans l’alimentation des herbivores et dans 
d’autres services éco-systémiques (qualité 
de l’eau, stockage de C…)

• Une partie des prairies utilisée dans les 
systèmes prairiaux les plus intensifs est 
semée régulièrement: prairies 
temporaires recouvrant 2,7 Millions d’ha

• Les prairies temporaires sont semées avec 
du matériel sélectionné pour différents 
caractères dont le rendement, la 
résistance aux maladies, la qualité, la 
pérennité…



Contexte
• Le ray-grass anglais (Lolium perenne L.) est l’espèce de 

graminées fourragères la plus semée dans les régions
tempérées

• C’est une espèce :
– diploïde 2n=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

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



Schéma de création 
variétale du ray-grass 

anglais
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schéma ?



Marqueurs disponibles

• Marqueurs dominants révélés en masse:
– AFLP: amplified fragment length polymorphism
– Dart : diversity array technology (plateforme 

CIRAD Montpellier)
• Marqueurs co-dominants:

– Microsatélittes
– Marqueurs SNP révélés par différentes techniques
– Génotypage par séquençage (GBS) 



Etude de la diversité disponible 
pour la sélection 

• Exemple : dactyle marqueurs AFLP
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Identification de QTL pour la 
construction de génotypes

• Populations bi-parentales
• Populations multi-parentales connectées
• Populations dont le pédigrée est inconnu

– Étude d’association « gènes candidats »
– Etude d’association sur l’ensemble de génome: 

GWAS Genome Wide Association Study 

Objectif : augmenter la fréquence des allèles favorables aux QTL



Identification de régions du génome impliquées 
dans les variations phénotypiques (QTL)

• Utilisation de populations bi-
parentales créées 
spécifiquement

– Avantage : déséquilibre de liaison 
important

– Exemple: introgression d’allèles de 
résistance aux rouilles dans des 
variétés de ray-grass d’Italie

– Limites: uniquement deux parents, 
réalisation des croisements, 
difficiles pour des caractères très 
multigéniques comme le rendement

Génotype 
résistant mais à 
faible croissance

Génotypes sensibles 
mais à forte 
croissance: variété X

Identification 
d’allèles de 
résistance 
stables

Back crosses dans la variété X

Sélection de 
génotypes avec 
allèles de 
résistance et un 
maximum de la 
variété X

Variété X’ proche 
de X mais 

résistante aux 
rouilles



Identification de régions du génome impliquées 
dans les variations phénotypiques (QTL)

• Utilisation des descendances de polycross 
classiquement réalisées par les sélectionneurs
– Les descendances de polycross sont des familles de 

pleins-frères connectées qu’il est possible d’identifier 
grâce aux marqueurs moléculaires : tests de paternité

– Ces familles ont un déséquilibre de liaison important 

– Variabilité explorée plus importante que dans les 
populations bi-parentales: dépend du nombre de 
parents du polycross et de leur apparentement 

– Exemple : hauteur étirée chez le ray-grass anglais 
(Thèse Laurence Pauly bourse CIFRE Jouffray-
Drillaud)



Exemple 1 de populations connectées



Analyse multipopulation – MCQTL
Brigitte Mangin





QTL chez Némo A, Némo B et Némo H en 
analyse multipopulations connectées

- Des allèles favorables 
dans différents 
parents

- Des effets peu 
répétables dans le 
temps



QTL chez Némo F en analyse simple 
population : vérification de l’hypothèse effet 
de F identique dans tous les croisements 

- Un QTL de résistance aux 
rouilles à effet fort et 
stable entre croisements

- Des QTL non stables à 
effet faible en général

- Cependant l’analyse en 
populations connectées 
permet d’identifier le plus 
de QTL



Exemple 2 de populations connectées 

Identification 
des pères



Détection de QTL dans la descendance du 
polycross grâce à l’analyse multipopulations 

connectées de MCQTL



Identification de régions du génome impliquées 
dans les variations phénotypiques (QTL)

• Utilisation de populations bi-parentales créées 
spécifiquement

• Utilisation des descendances de polycross 
classiquement réalisées par les sélectionneurs: 
analyse en multipopulations connectées

• Utilisation de variétés synthétiques: étude 
d’association

– Variabilité importante et populations non structurées

– Déséquilibre de liaison faible:

• Analyse du génome avec énormément de marqueurs

• Analyses ciblées sur des régions d’intérêt: « gènes candidats » 

Objectif : augmenter la fréquence des allèles favorables aux QTL



Exemple: étude d’association entre la croissance foliaire et 
le gène GAI (Gibberelic Acid Insensitive)

Thèse de Jérôme Auzanneau

- 186 génotypes de la variété Herbie

- cinétique de croissance foliaire au 
printemps et à l’automne 

- séquençage d’une partie du gène 



Absence de structuration

• Utilisation de marqueurs répartis sur le 
génome pour vérifier l’absence de 
structuration de la population étudiée

• Essentiel pour éviter de détecter des faux 
positifs

• S’il existe une structuration, il faut la prendre 
en compte dans le modèle

• Possibilité de prendre aussi en compte 
l’apparentement entre individus



Effet génétique et variabilité de la croissance foliaire

Printemps Automne

Variable
Effet géno. 

(p)
Héritabilité
individuelle

Effet géno. 
(p)

Héritabilité
individuelle

Lmax 0,0001 0,77 0,0001 0,64
Vmax 0,0001 0,74 0,0001 0,67

Da 0,0001 0,46 0,0001 0,39

Variable Max Min Moy

Her4 Lmax (mm) 450 126 301

Her4 Vmax (mm/°Cj) 2,56 0,84 1.64

Her4 Da (°Cj) 401 187 267



Variabilité du gène GAI et DL chez Herbie
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- fort polymorphisme : 20 
SNP

- décroissance du 
déséquilibre de liaison 
très rapide



Régression linéaire multiple sur les 20 SNP

Printemps Automne

Un SNP explique jusqu’à 5% de la 
variation de longueur de limbe mais 



Sélection génomique

D'après Heffner et al. (2009)

Phénotype = 
f(Génotype)

Hypothèse : Équation de prédiction valable dans la population à améliorer 

Principe de la sélection génomique



Objectif

Évaluation de la précision de prédiction pour deux 
caractères à héritabilité contrastées dans une population 

synthétique de ray-grass anglais à base génétique 
étroite après trois générations d'inter-croisements

Stage M2 Camille Gréard

Caractères étudiés :
- Longueur de feuilles : Lié au rendement
→ héritabilité sens large individuelle : 0,45-0,7
- Date d'épiaison : Catégorisation de la précocité
→ héritabilité sens large individuelle : 0,7- 0,95 

Population à base étroite (peu de fondateurs très différents) : créer du 
déséquilibre de liaison physique

→ Population créée par GIE-Grass



Matériel et méthodes : matériel végétal



Matériel et méthodes : phénotypage

Date d'épiaison : Pépinière 
Installation : 16/04/2014
Plante épiée : 3 épis visibles
Mesures du 20 avril au 31 mai 2015

Longueur de feuilles : serre
Installation : 17/12/2014
Feuille mature : ligule visible
Mesures du 23 février au 30 
mars 2015



Matériel et méthodes : Modèles

(360 ind.)

(40 ind.)

Modèle:

Phéno = Moy + somme(Génotype * effet) + ε

On estime les effets des allèles pour tous les locus 
sur une population de référence

On utilise les valeurs estimées sur la population 
de référence pour calculer les valeurs prédites de 
la population test



Matériel et méthodes : la précision

Précision de prédiction :
Coefficient de corrélation de Pearson entre

les valeurs prédites (Gp) et les valeurs phénotypiques (P)



Résultats et discussion

Date d'épiaison Longueur de feuille 4
Héritabilité individuelle 0,96 0,59
Héritabilité des moyennes 
génotypiques

0,99 0,81

Forte variabilité des caractères mesurés



Résultats et discussion

La précision de prédiction suit 
l'héritabilité

Valeurs de précision pour d'autres 
espèces :

- Date d'épiaison (blé) : 0,40

- Hauteur de plante (riz) : 0,34

Précicion de prédiction 
RR-Blup

Moyenne

Date d'épiaison 0,40
Longueur de feuille 0,22



Résultats et discussion
Progrès génétique en sélection sur 
le phénotype :
Progrès génétique en sélection 
génomique :

Pour avoir un gain génétique supérieur en sélection génomique :
- Précision de prédiction date d'épiaison > 0,44
- Précision de prédiction longueur de feuille > 0,36



Conclusion et perspectives
Sélection génomique

Les valeurs d'héritabilité correspondent aux valeurs 
attendues

Caractère plus héritable mieux prédit

Amélioration de la précision de prédiction
→ Diminuer le nombre de données manquantes 
en génotypage
→ Augmenter la densité de marquage
→  Prendre en compte les haplotypes aux loci
plutôt que chaque marqueur individuellement



Conclusion

• L’utilisation des marqueurs chez le ray-grass anglais: 
– Gestion de la diversité

– Identification des pères : sélection sur les deux parents permet 
de multiplier le gain génétique par deux

– Introgression d’allèles favorables dans du matériel élite pour 
des allèles avec des effets forts (QTL et étude d’association)

– Début de la sélection génomique pour les caractères contrôlés 
par de nombreux gènes à effet faible 



Conclusion

• L’utilisation des marqueurs va dépendre: 
– du coût par rapport aux bénéfices
– de la précision de prédiction avec les marqueurs 
– de la facilité de mise en œuvre (personnes 

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



Merci de votre 
attention !


