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Un groupe familial et indépendant, spécialisé dans la production de semences 
et l’innovation variétale

• Création en 1830

• Localisation à Cappelle-en-Pévèle

• Création variétale pour 10 espèces de grandes cultures
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SELECTION VARIETALE
Création de nouvelles variétés
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SUPPORT DES EQUIPES DE RECHERCHE
Développement d’outils d’aide à la sélection
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Développement d’outils d’aide à la sélection

SUPPORT DES EQUIPES DE RECHERCHE: Bioinformatique et Statistique

Différentes équipes & Différents espèces
• Objectifs communs

• Technologies et outils communs
• Harmoniser les outils et les données
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Cas de sélection variétale: en théorie
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Resistance   +++
Rendement -

• Situation: une lignée de blé a été observée en champ comme résistante à une maladie

• Problème: son rendement n’est pas suffisamment bon
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Resistance   +++
Rendement -

• Situation: une lignée de blé a été observée en champ comme résistante à une maladie

• Problème: son rendement n’est pas suffisamment bon
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Resistance   +++
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• Situation: une lignée de blé a été observée en champ comme résistante à une maladie

• Problème: son rendement n’est pas suffisamment bon

• Solution: Introgresser le gène de résistance de la lignée observée dans une lignée élite 
ayant un meilleur rendement.
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Cas de sélection variétale: en pratique

• Processus qui nécessite:
• Du temps: plusieurs générations sont nécessaires
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Cas de sélection variétale: en pratique

• Processus qui nécessite:
• Du temps: plusieurs générations sont nécessaires

• Des ressources: 
• plusieurs descendants par croisements, 

• observation et phénotypage des plantes pour choisir les meilleurs candidats à chaque génération
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Cas de sélection variétale: en pratique

• Processus qui nécessite:
• Du temps: plusieurs générations sont nécessaires

• Des ressources: 
• plusieurs descendants par croisements, 

• observation et phénotypage des plantes pour choisir les meilleurs candidats à chaque génération

• Aide à la sélection via marqueurs moléculaires:
• Sélection des individus par marqueurs génétiques

• Diminution du nombre de croisements nécessaire pour purifier une lignée lors d’une introgression

• Utilisation de marqueurs génétiques sur des plantules au lieu d’attendre les phénotypages
20
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Cas de sélection variétale: en pratique

• 2 types de marqueurs nécessaires
• Marqueurs associés au fond génétique de la 

lignée élite vs la lignée résistante
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Cas de sélection variétale: en pratique

• 2 types de marqueurs nécessaires
• Marqueurs associés au fond génétique de la 

lignée élite vs la lignée résistante

• Marqueurs associés au gène de résistance 

=> sélectionner rapidement des individus à chaque 
génération portant la résistance en ayant le plus 
court fragment du parent résistant
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• En routine, 2 millions d’échantillons sont génotypés chaque année
• Méthode de génotypage: Kaspar

• Marqueurs utilisés: marqueurs associés à des traits

• Analyse des données: Par les biologistes en utilisant des outils bioinfo

Sélection d’individus par marqueurs moléculaires

25

Type Coût Rapidité des 
résultats

#Marqueurs Utilisation Analyses

KASPar € +++ 10-200 Routine pour les analyses de sélection Labo



Sélection d’individus par marqueurs moléculaires

• Comment les marqueurs Kaspar sont-ils développés ?

26

Echantillonnage



Sélection d’individus par marqueurs moléculaires

• Comment les marqueurs Kaspar sont-ils développés ?
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Echantillonnage



Sélection d’individus par marqueurs moléculaires

• Comment les marqueurs Kaspar sont-ils développés ?
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Séquençage 
haut-débit

Echantillonnage

Comparaison 
des séquences

GGATACCCTCCAGACCT
GGATACCCCCCAGACCT



• Analyses bio-informatiques pour le développement de marqueurs 
moléculaires

• Assemblage de génomes de référence

• Annotation génique des génomes de référence

• Alignement des données de reséquençage sur les génomes de références

• Analyse des données de reséquençage et application de filtres pour 
sélectionner des marqueurs spécifiques

• Création de pipeline d’analyse

29

Type Coût Rapidité des 
résultats

#Marqueurs Utilisation Analyses

Reséquençage €€€ + Génome complet Développement de marqueurs Bioinfo



Utilisation des marqueurs développés par séquençage haut-débit

• Analyses de routine: Kaspar

• Activités de recherche
• Puce à ADN

• Recherche de marqueurs associés aux traits d’intérêt (GWAs)

• Sélection génomique

30

Type Coût Rapidité des 
résultats

#Marqueurs Utilisation Analyses

KASPar € +++ 10-200 Routine pour les analyses de sélection Labo

Puce à ADN €€ ++ 20K-30K Sélection génomique, GWAs Bioinfo

Reséquençage €€€ + Génome complet Développement de marqueurs Bioinfo
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• Innovation

• Projets d’utilisation de nouvelles technologies de séquençage et/ou génotypage
• Séquençage long-reads

• Séquençage NGS de régions cibles (baits, Cas9)

• Génotypage par NGS ciblés

• Projets sur l’exploration de pangénomes
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• Innovation

• Projets d’utilisation de nouvelles technologies de séquençage et/ou génotypage
• Séquençage long-reads

• Séquençage NGS de régions cibles (baits, Cas9)

• Génotypage par NGS ciblés

• Projets sur l’exploration de pangénomes

• Facteurs limitants

• Stockage des données (>Tb)

• Temps d’analyse sur de gros jeux de données
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Développement de méthodes d’analyses

• Algorithmes pour les analyses de sélection génomique

• Modèle prédictif basé sur une population d’entrainement dont le 
génotype et le phénotype sont connus

• Prédiction des performances d’un set d’individus, en se basant sur 
leurs données de génotypage et des données de la population 
d’entrainement
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Développement de méthodes d’analyses

• Algorithmes pour les analyses de sélection génomique

• Modèle prédictif basé sur une population d’entrainement dont le 
génotype et le phénotype sont connus

• Prédiction des performances d’un set d’individus, en se basant sur 
leurs données de génotypage et des données de la population 
d’entrainement

• Amélioration du phénotypage

• Phénotypage est une donnée capitale pour une sélection efficace

• Harmonisation des relevés de données de phénotypage

• Développement d’algorithmes pour le phénotypage haut débit via 
drones

• Suivi de germination, vigueur, sècheresse, photosynthèse, 
maladies, …
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Thermal RGB
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Développement d’outils de stockage et d’exploration des données

• Données de reséquençage 
• Projet de stockage et de développement de pipeline d’analyse dans Azure
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Développement d’outils de stockage et d’exploration des données

• Données de reséquençage 
• Projet de stockage et de développement de pipeline d’analyse dans Azure

• Données de génotypage
• Développement, pour les sélectionneurs,  d’outils de visualisation de larges jeux de données 

génomiques
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Développement d’outils de stockage et d’exploration des données

• Données de reséquençage 
• Projet de stockage et de développement de pipeline d’analyse dans Azure

• Données de génotypage
• Développement, pour les sélectionneurs,  d’outils de visualisation de larges jeux de données 

génomiques

• Données de phénotypage
• Faciliter l’accès aux données

• Accessible sur tablette pour un accès par les sélectionneurs et leurs équipes pour entrer les données

• Accessible sur PC pour un accès par tous pour exploiter les données
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Développement d’outils de stockage et d’exploration des données

• Données de reséquençage 
• Projet de stockage et de développement de pipeline d’analyse dans Azure

• Données de génotypage
• Développement, pour les sélectionneurs,  d’outils de visualisation de larges jeux de données 

génomiques

• Données de phénotypage
• Faciliter l’accès aux données

• Accessible sur tablette pour un accès par les sélectionneurs et leurs équipes pour entrer les données

• Accessible sur PC pour un accès par tous pour exploiter les données

• Ensemble des données:
• Développement et gestion de bases de données
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Développement d’outils de stockage et d’exploration des données
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QUESTIONS ?
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MERCI DE VOTRE ATTENTION
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