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La sélection de la betterave sucrière

Histoire et perspectives
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Suite de la séance du 3 novembre 1993
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Domestication récente de la betterave sucrière 

Un énorme progrès durant ces dernières décennies
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Amélioration de la teneur en 

sucre

Caractères morphologiques 

comme couleur, forme, 

enterrage 

Sélection de la “Blanche de 

Silésie” parmi des betteraves 

fourragères

4 4



Domestication récente de la betterave sucrière 

Un énorme progrès durant ces dernières décennies
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Sélection familiale
• Par Vilmorin (1856)

Sélection récurrente

Sélection massale
• Lente, mais efficace

• Caractères additifs comme 

la teneur en sucre
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Domestication récente de la betterave sucrière 

La Stérilité mâle
• Production d’hybrides 

100% pure (Owen, 1945)

Autofertilité
• Locus Sf (Owen, 1942) 

Plante mâle fertile Plante mâle stérile
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Domestication récente de la betterave sucrière 

Un énorme progrès durant ces dernières décennies
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Graine multigerme Graine monogerme

La Stérilité mâle
• Production d’hybrides 

100% pure (Owen, 1945)

La monogermie
• Un embryon par graine 

(Savitsky, 1950)

Autofertilité
• Locus Sf (Owen, 1942) 
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From: Draycott, The Sugar Beet Crop, 
Chapman & Hall 1993

Differents types de variétés et la ploïdie chez la 
betterave sucriére
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• Variétes diploïdes populations (2n)
• Pollinisations libre entre plusieurs populations 

• Variétés diploïdes synthetiques (2n)
• 2n x 2n = Variétés synthétiques 2n

• Variétés synthétiques anisoploïdes (2n, 3n, 4n)
• Varietés anisoploïdes montrer de meilleures performances (Peto and Boyes (1940))
• 2n x 4n = Mélange des “hybrides” (2n, 3n et 4n) 

• Variétés hybrides triploïdes (3n)
• 2n x 4n = hybrides 3n pure avec CMS

• Variétés hybrides diploïdes (2n)
• 2n x 2n = hybrides 3n pure avec CMS
• L’utilisation des marqueurs moléculaires à grande échelle
• Introduction de la résistance Rz1 dans une fond génétique diploïde (2n)

CMS - Stérilité masculine cytoplasmique



Signatures de la sélection

Structure génétique des 9 chromosomes pour les pools hétérotiques

« mâle » et « femelle »

r2 basse = recombinaisons “libres”= 

pas de structure conservée

r2 élevée = moins de 

recombinaisons entre 2 paires de 

chromosomes = zones conservées

• Chromosome 3 pool mâle

• Gene Rz1

• Chromosome 4 pool femelle

• Locus mm - monogermie

300 lignées élites issues du programme de sélection “Florimond Desprez”, Adetunji et al., 2014. 

Rz1

mm
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Signatures de la sélection

Structure génétique du chromosome 3 dans les pools hétérotiques 

« mâle a », « femelle b » et « les betteraves sauvages c »

a
b c

Moins de recombinaison 
due à la selection

artificielle

Taux de recombinaison 
intermédiaire

Recombinaison “libre”

r2 basse = recombinaisons 

“libres”= pas de structure 

conservée

r2 élevée = moins de 

recombinaisons entre 2 

paires de chromosomes = 

zones conservées
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300 lignées élites issues du programme de sélection “Florimond Desprez”, Adetunji et al., 2014. 



Les étapes principales de la sélection chez la 
betterave sucrière

Développement 
de parents/lignées

Création de la 
variabilité 
génétique

Production de 
semences 

hybrides d’essai

Phénotypage –
Essais de champs

Coûts

Essais officiels

Sélection

𝑅𝑡 =
𝑖𝑟 𝐴

𝑦

Gain 
génétique

Intensité 
de la 
sélection

Précision 
de la 
sélection

Variabilité 
génétique

Temps 
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Développement de marqueurs moléculaires 
associés aux traits phénotypiques 

Seuil statistique 
(LOD=3)

Marqueur 1

Marqueur 2

Avantages d’utlisation de marqueurs 

moléculaires:

1. Héritabilité élevée

2. Réduction des coûts

3. Gain de temps dans le cycle de 

sélection

QTL1

QTL2

chromosome

effets
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QTL - Locus du trait quantitatif



L’utilisation des marqueurs moléculaires à grande 
échelle pour des traits monogéniques 
Sélection de QTL (locus de caractères quantitatifs) 

Développement 
de parents/lignées

Création de 
la variabilité 
génétique

Production 
de semences 

hybrides 
d’essai

Phénotypage –
Essais de 
champs

Coûts

Essais officiels
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La selection prédictive 

Objectifs:

1. Gain de temps

2. Gain de précision

3. Gain en coûts

𝑅𝑡 =
𝑖𝑟 𝐴

𝑦

Gain 
génétique

Intensité de 
la sélection

Précision de 
la sélection

Variabilité 
génétique

Temps 
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La sélection génomique

Seuil statistique 
(LOD=3)

Marqueur 1

Marqueur 2

QTL1

QTL2

chromosome

effets

Sélection par QTL Sélection génomique

chromosome

effets

Marqueur 1

Marqueur 2

Marqueur n
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QTL - Locus du trait quantitatif



La sélection génomique

Données historiques -
“training set”

Données 
phénotypiques

Données 
génétiques 
(marqueurs 
moléculaires) 

Modèle de 
Régression

Nouvelles Données -
“predictive set”

Données 
phénotypiques 
prédites

Modèle de 
Régression

Données 
génétiques 
(marqueurs 
moléculaires) 
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La sélection génomique

Précision r2=0.6-0.7
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La sélection prédictive 

Données 
environnementales

Pédigrées

Marqueurs 
moléculaires

Données imageries 
(drone, satellites)

Géolocalisation Stress 
biotiques

Stress 
abiotiques

Rendement en 
sucre

Informations 
publiques

Informations du 
marché

En analysant toutes les données, le sélectionneur essaie de prédire les effets  

avant la confirmation aux champs.
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La sélection prédictive 

Acquisition de données plus facile que jamais !

Notations des maladies par drone Stations météo Notations des stress hydriques par drone

Prochains challenges:

1. Microbiome du sol 

2. Génétiques du pathogène

3. Interaction avec la génome de la plante
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La sélection prédictive 

Stockage Nettoyage
Implémentation 

dans le schéma de 
sélection

Nouvelle 
Variété

Modélisation
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Design Breeding

La sélection prédictive exploite la variabilité existante pour progresser plus vite et avec 
plus de précision. Le Design Breeding crée de la nouvelle variabilité.

Idéotype

Création de la variabilité qui donne l’idéotype

Génome

Transcriptome

Protéome

Métabolome

Physiologie

Microbiome

Environnement

Pathogènes

IN
TE

R
A

C
TI

O
N

La modélisation utilise l’intelligence artificielle en 

prenant en compte des données de plusieurs cultures. 
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La transition agro-écologique demande plus de 
solutions variétales et encore plus rapides 

Attentes
sociétales

Augmentation de la 
production agricole

Changement 
climatique

Challenges pour la sélection:

1. Plus de caractères variétaux

2. Adaptation de variétés à l’agronomie du future

3. Développement de solutions encore plus efficaces 
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Conclusions
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• Domestication récente

• Il y a d’énormes challenges devant nous
• Changement climatique
• Reduction des intrants
• Augmentation de maladies et 

ravageurs

• Dans le passé la sélection de la betterave a 
répondu à plusieurs challenges

• La sélection prédictive va augmenter le 
progrès génétique
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Merci pour votre attention
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