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Figure 1 : Répartition de la production oléagineuse des pays de l’Union européenne entre les différentes 

cultures en 2010. 

 

 

 

 

 

 

 (d’après Agreste, 2010) 

Figure 2 :Évolution de la surface cultivée et du rendement du tournesol en France. 

La surface indiquée est la surface totale emblavée de l’année en France. Le rendement indiqué correspond à un 
rendement moyen sur l’année de production considérée. 
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 INTRODUCTION GÉNÉRALE 

 

Depuis trente ans, la production mondiale de graines oléagineuses n’a cessé de progresser 

régulièrement pour atteindre environ 442 Mt actuellement (USDA-FAS, 2010). La culture de 

tournesol constitue la deuxième culture oléagineuse des pays de l’Union européenne, derrière le colza 

(Figure 1). Depuis le début des années 2000, les surfaces de tournesol ont doublé avec une production 

totale d’environ 7 millions de tonnes (USDA-FAS, 2010). La France est le cinquième producteur 

mondial avec 1,7 Mt en 2010 (Agreste, 2010). Sa surface emblavée en tournesol a augmenté de 15 % 

au cours des 5 dernières années (Agreste, 2010). Les principales zones de productions françaises sont 

le Sud-Ouest, le Poitou-Charentes, la région Rhône-Alpes, le Centre et la Bourgogne (CETIOM, 

2010). Ces dernières années, les débouchés de la culture de tournesol se sont diversifiés dans 

l’alimentaire et l’industrie. Le développement des huiles de tournesol à haute ou très haute teneur 

oléique constitue une innovation prometteuse aussi bien pour une utilisation en alimentation ou 

industrielle. À l’horizon 2020, une hausse de 30 % du besoin mondial en huile végétale est prévue 

(OECD-FAO, 2009). La politique d’incorporation de 5 % de biocarburants dans les sources d’énergie 

fossiles encourage la production de biodiesel et tend à augmenter aussi l’intérêt pour cette culture. Le 

débouché non alimentaire du colza et du tournesol représentait 21 % des surfaces emblavées en 2005. 

Ces nouveaux débouchés et perspectives de marché ont tiré les prix du grain et de l’huile de tournesol 

à la hausse en 2007. La production mondiale est en hausse de 10 % actuellement et le cours du grain et 

de l’huile de tournesol a triplé depuis le début des années 2000 (USDA-FAS, 2010).  

 

Cependant, en Europe de l’Ouest, la production de graines de tournesol a connu une baisse 

conséquente entre 1990 et 2008. En effet, les surfaces cultivées en tournesol n’ont cessé de régresser 

au profit du colza et du maïs. Parallèlement, depuis la réforme de la politique agricole commune 

(PAC) en 1992, les agriculteurs se sont peu à peu désintéressés de cette culture. En France, par 

exemple, les terres choisies pour cultiver le tournesol se sont déplacées vers des zones à moindre 

potentiel agronomique et les pratiques culturales sont devenues de plus en plus extensives. En 2009, 

seuls 7 % des surfaces cultivées en tournesol étaient irriguées et 80 % d’entre elles ont connu une 

réduction significative des traitements phytosanitaires (CETIOM, 2010). Le tournesol est devenu une 

culture à « très bas intrants » pour la valorisation des parcelles les plus marginales, à faible réserve en 

eau. Ces changements de pratiques culturales ont conduit à l’apparition de contraintes hydriques 

importantes, notamment en fin de cycle, limitant le rendement en graines. Dans ces conditions de 

désinvestissement technique, le tournesol ne peut pas exprimer tout son potentiel génétique. Cela se 

traduit par une stagnation des rendements depuis les années 1980 en Europe de l’Ouest autour de 22 à 

25 q ha-1.  
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Actuellement, la tendance n’est pas à augmenter les intrants, mais plutôt à les diminuer pour toutes les 

cultures, que ce soit pour l’eau (Irri-Mieux), la fertilisation (Fertimieux) ou les produits 

phytosanitaires (Ecophyto2018). La stratégie « bas intrants » a de fortes chances de rester la règle. 

Dans ce contexte, la « variété » apparaît comme le facteur le plus facilement contrôlable par 

l’exploitant et le progrès génétique comme un moyen important d’améliorer l’efficience d’utilisation 

des ressources. La production de variétés « adaptées » à un contexte de production « bas intrants » 

avec des contraintes abiotiques, telles que le déficit hydrique, devient donc un levier important pour 

espérer augmenter le rendement et redynamiser cette culture. Améliorer la capacité du tournesol à 

s’adapter à ses nouvelles conditions culturales est donc un axe de recherche et de développement 

essentiel pour la revalorisation de la culture.  

Depuis les années 2000, l’ensemble de la filière tournesol a fait le constat qu’un travail de création 

variétale spécifique était nécessaire pour développer des variétés avec un meilleur potentiel de 

rendement en conditions de « bas intrants ». En effet, il existe actuellement des écarts importants entre 

les rendements observés dans les réseaux d’essais variétaux et les rendements réels chez les 

exploitants. Au sein des grandes cultures, l’importance de ces écarts semble spécifique au tournesol. 

La stagnation des rendements du tournesol a conduit à l’apparition de différentiels de rendement 

défavorables avec d’autres cultures oléagineuses, comme le colza, ou avec les principales cultures, 

comme le maïs et le blé (Oleosem, 2007). Cette situation fragilise la place du tournesol dans les 

exploitations. Paradoxalement, le potentiel de rendement a été considérablement amélioré entre 1970 

et 2000 (Vear et al. 2003). Par rapport à la génération de variétés des années 70, le rendement des 

variétés inscrites entre 1995 et 2000 montre un potentiel de rendement amélioré de 39 % (Figure 3). 

Le rendement potentiel peut actuellement atteindre 60 q ha-1. Par ailleurs, des avancées sensibles ont 

aussi été faites au niveau de la résistance aux maladies. L’expression de ce progrès génétique reste en 

apparence limitée en parcelle agricole. En effet, il faut relativiser la stagnation observée des 

rendements. Si les agriculteurs n’avaient eu à leur disposition que les variétés des années 70 et 80, les 

changements de pratiques culturales auraient conduit inéluctablement à une nette diminution des 

rendements. Les progrès génétiques faits au cours des années 90 et 2000 ont donc permis le maintien 

des rendements. Cela signifie que si les rendements n’ont pas augmenté, l’efficience de l’utilisation 

des ressources disponibles pour la culture a, quant à elle, été améliorée grâce au progrès génétique. 

Les agriculteurs ont donc « consommé » le progrès génétique pour pouvoir mener une extensification 

de la culture de tournesol sans perte de rendement. 

 

Afin de créer le cadre scientifique et technique favorable à l’émergence d’une nouvelle dynamique 

dans l’amélioration variétale pour les situations « bas intrants », un partenariat a été mis en place, en 

2001, par l’interprofession entre les sociétés semencières, la recherche publique et les organismes de 

développement.



 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

(d’après, Vear et al., 2003) 

 

Figure 3 : Évolution du potentiel de rendement des variétés cultivées entre 1970 et 2000. 

L’évolution représentée correspond à celle observée pour les groupes de génotypes les plus cultivés dans chaque 
période indiquée. Le potentiel de rendement des variétés est exprimé en indice de productivité qui correspond au 
rendement relativement à celui des génotypes cultivés entre 1970 et 1975 pris comme référence. Les traits rouges 
correspondent à la valeur moyenne de l’indice de productivité du groupe de génotypes inscrits dans chaque 
période (d’après Vear et al.,2003). 
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Ce partenariat s’est structuré autour d’un projet scientifique et de recherche et développement (R&D) 

appelé « Promosol-Productivité du Tournesol ». À l’origine de cette initiative, il y a eu le constat, 

commun à toutes les parties impliquées, que les objectifs de la sélection du tournesol fixés dans les 

années 70 ne correspondaient plus aux besoins du marché de l’Europe de l’Ouest. Il s’agissait alors de 

produire des variétés à très haut potentiel de rendement. Ce potentiel ne s’exprimerait que dans des 

conditions de fort contrôle du milieu avec une fertilisation couvrant tous les besoins de la culture, une 

irrigation importante pendant le développement reproducteur et une couverture phytosanitaire 

intégrale. Dans ce contexte, l’idéotype visé était une plante avec un cycle long, un développement 

végétatif important et une conductance de couvert élevée et peu affectée par un déficit hydrique pour 

maximiser les échanges gazeux. Les variétés comme Relax, Euroflor répondaient à ces objectifs (Vear, 

1992). Il s’agissait globalement de maximiser la photosynthèse cumulée à l’échelle du cycle en durée, 

intensité et surface. Avec de tels idéotypes, les exploitants avaient deux écueils à éviter pour atteindre 

des rendements égaux ou supérieurs à 40 q ha-1. Le premier était la maîtrise du développement 

végétatif pour éviter la verse et une compétition trophique trop importante entre la partie végétative et 

reproductive. Cette compétition conduisait à un nombre de grains par capitule, et donc par m², trop 

faible pour pouvoir utiliser efficacement les photosynthétats produits et atteindre les objectifs de 

rendement. Face à ce problème, les exploitants ont pris l’habitude de faire subir un déficit hydrique 

modéré pendant la phase végétative jusqu’à la floraison pour limiter le développement végétatif. Les 

exploitants ont progressivement allongé cette période de déficit hydrique, notamment à cause de la 

concurrence pour l’irrigation avec d’autres cultures de l’assolement comme le maïs. La forte capacité 

d’extraction de l’eau du sol du tournesol a fait que cette pratique de réduction du nombre d’irrigations 

ne s’est pas traduite par des chutes catastrophiques de rendement. Les exploitants ont donc pris peu à 

peu l’habitude de ne plus irriguer le tournesol pour des raisons économiques ou techniques lorsque ces 

irrigations paraissaient plus bénéfiques pour d’autres cultures.  

Le second écueil était la sensibilité aux maladies fongiques de ces couverts végétaux très développés 

avec des indices foliaires supérieurs à 4 (Debaeke et Raffiliac, 1996 ; Debaeke et Estragnat, 2003). 

L’augmentation des surfaces de tournesol n’a réellement été significative qu’à partir du début des 

années 80. Jusqu’à cette période, la culture du tournesol était relativement préservée de la pression 

parasitaire et, notamment des maladies fongiques. Avec l’augmentation des surfaces et l’apparition de 

la monoculture de tournesol dans l’Ouest et le Sud-Ouest, les maladies fongiques se sont rapidement 

développées. Les sélectionneurs se sont alors focalisés sur la recherche de résistance à ces maladies, 

notamment le mildiou, le phomopsis et le sclérotinia. Ces travaux ont mobilisé la majeure partie des 

capacités d’innovation des sociétés semencières. Les travaux sur la productivité sont passés au second 

plan du milieu des années 80 jusqu’à la fin des années 90, en même temps que les pratiques culturales 

des exploitants changeaient. 
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L’objectif du projet « Promosol-Productivité du Tournesol » était donc d’identifier des idéotypes et 

des cibles de sélection pour permettre de produire une génération de variétés adaptées aux nouvelles 

conditions de culture du tournesol. Le postulat a été de combiner des compétences en bioclimatologie, 

écophysiologie, modélisation des cultures et génétique pour proposer une nouvelle stratégie de 

sélection. Ce projet avait donc pour objectif de développer une approche analytique de l’élaboration 

du rendement au travers de l’explicitation des interactions génotype – environnement. La phase de 

diagnostic écophysiologique du projet a permis d’identifier les principales cibles phénotypiques à 

l’origine de la variabilité génotypique du rendement chez le tournesol et d’évaluer leur poids sur la 

variabilité du rendement (Debaeke et al., 2004 ; Lecoeur et al., 2008). Ces cibles comprenant la 

phénologie, l’architecture (interception du rayonnement), l’activité photosynthétique, le maintien de la 

surface foliaire au cours du cycle, et l’allocation de la biomasse au sein du capitule, ont été intégrées 

dans un modèle biophysique SUNFLO (Lecoeur et al., 2011 ; Casadebaig et al., 2011). Ce modèle a 

été construit dans le but de décrire l’élaboration du rendement à travers différentes variables 

écophysiologiques et en prenant en compte les différences génotypiques au travers d’un jeu de 

paramètres génotypiques. SUNFLO constitue actuellement la plate-forme commune des activités de 

recherche en France autour de la compréhension des interactions génotype x environnement et 

conduite culturale chez le tournesol (Debaeke et al., 2008 ; Casadebaig, 2008 ; Collectif d’auteurs, 

2010 : projet ANR-CLIMATOR 2007-2010).  

 

Dans la continuité de ces travaux, la société Syngenta Seeds SAS et une équipe d’écophysiologistes et 

de modélisateurs (enseignants-chercheurs de Montpellier SupAgro et chercheurs de l’INRA) ont signé 

un projet de collaboration afin d'améliorer la compréhension de la variabilité phénotypique du 

potentiel de productivité du tournesol pour des situations environnementales contraignantes, incluant 

des périodes de déficit hydrique et de stress thermique haute température. Cette approche s’appuie sur 

le cadre d’analyse d’élaboration du rendement proposé par Monteith (1977) et l’utilisation du modèle 

biophysique SUNFLO. Il s’agit de travailler sur de nouvelles cibles phénotypiques et d’évaluer 

l’amélioration permise par plusieurs modifications phénotypiques au travers de la modélisation 

intégrative de la plante. L’objectif à plus long terme est d’introduire ces nouvelles cibles 

phénotypiques comme nouveaux critères dans les programmes de sélection phénotypique récurrente, 

en complément des caractères agronomiques classiques. Des travaux de recherche de marqueurs 

moléculaires doivent ensuite être conduits sur ces nouvelles cibles phénotypiques. Cela afin de 

permettre le choix des lignées parentales pour les futurs croisements, le suivi d’un caractère important 

dans la population de lignées ou la conversion de lignées pour certains caractères avant les premiers 

croisements.  

 

Ce travail de thèse s’inscrit dans ce projet. L’objectif est de montrer comment l’intégration des
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connaissances écophysiologiques de la modélisation biophysique peut donner une nouvelle orientation 

à l’amélioration variétale. Ce travail n’est pas indépendant des actions conduites avant son démarrage 

et ses sorties doivent supporter les actions à suivre. En cela, il diffère un peu des travaux académiques 

dans la mesure où ses orientations devaient combiner questionnements scientifiques et stratégie 

d’entreprise. Ce travail débute à la fin d’une phase d’identification de cibles phénotypiques 

potentielles, de construction et de test d’un modèle biophysique SUNFLO. Ce modèle doit permettre 

l’intégration de ces cibles phénotypiques pour en analyser leur impact sur la variabilité du rendement 

de variétés existantes et leur impact potentiel sur celui de nouvelles variétés. À ce stade du projet, les 

attentes de l’équipe de sélection Tournesol de Syngenta concernaient plusieurs points : i) élargir la 

précocité des génotypes issus de leur programme de sélection ii) améliorer leur capacité de production 

par une amélioration de l’efficience d’interception post-floraison et iii) améliorer leur prélèvement des 

ressources hydriques du sol. Jusqu’au début de ce travail, les travaux étaient conduits sur un panel de 

génotypes « historiques » constitué des meilleures variétés des 30 dernières années. Ce panel n’était 

évidemment pas structuré génétiquement et provenait de la recherche publique pour les plus anciens et 

des principaux groupes semenciers pour les plus récents. Un des objectifs de ce travail était 

d’améliorer la caractérisation des lignées élites de Syngenta et de pouvoir évaluer le déterminisme 

génétique de certains traits identifiés lors de la première phase du projet. Nous avons donc choisi de 

caractériser un plan factoriel avec 9 lignées femelles et 10 lignées mâles. Ces lignées sont 

représentatives du programme de création variétale de la société Syngenta. La plupart de leurs variétés 

commerciales actuelles sont issues de croisement entre ces lignées parentales.  

 

Ce document est donc articulé autour de quatre chapitres. 

 

Le chapitre I présente la problématique de l’étude et les éléments (notamment le fonctionnement 

écophysiologique d’un couvert de tournesol) sur lesquels s’appuie la démarche. 

 

Le chapitre II concerne l’évaluation de la variabilité phénotypique des traits caractéristiques de la 

phénologie, de l’architecture et de l’accès aux ressources hydriques chez le pool génétique de 

Syngenta. Une analyse de la corrélation phénotypique des traits de phénologie avec les traits 

d’acquisition des ressources pour la production est réalisée. Cette analyse est essentiellement basée sur 

la relation entre la précocité et la variabilité de la disponibilité des ressources de production : 

rayonnement et eau.  

 

Le chapitre III concerne l’évaluation de l’impact de la variabilité observée de la phénologie, de 

l’architecture foliaire et de l’accès aux ressources hydriques sur le rendement. Une analyse de  
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sensibilité du rendement à la variabilité des traits mesurés avec le modèle biophysique SUNFLO est 

présentée. La pertinence de la représentation du génotype dans le modèle est également analysée afin 

d’identifier des voies potentielles d’amélioration de la productivité.  

 

Enfin, le chapitre IV traite du déterminisme génétique des traits étudiés. La possibilité de mener un 

travail de sélection sur ces cibles est discutée dans le cadre d’une sélection phénotypique récurrente. 

Une comparaison du contrôle génétique pour la phénologie entre deux populations d’hybrides de 

pression de sélection différente est utilisée pour confirmer si l’effet parental observé est lié à l’espèce 

ou à la population.  

 

Une conclusion générale synthétise les résultats obtenus sous forme d’une proposition d’approche 

générique d’identification de nouveaux traits pour la sélection phénotypique récurrente. Des 

perspectives d’application et d’investigation sont aussi proposées, notamment avec l’intégration du 

marquage moléculaire et pour la sélection assistée par marqueurs. 



 

  

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Chapitre 1 : Problématique et démarche de l’étude



 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure I-1 : Schéma d’une sélection récurrente phénotypique 

BC ; back cross ; cms ; cytoplasme mâle stérile    (d’après Vear,1992 ; Gnis, 2011) 
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I. PROBLÉMATIQUE ET DÉMARCHE DE L’ÉTUDE 

 

I.1 Besoin d’identifier de nouveaux traits de sélection chez le tournesol 

I.1.1 Stratégie de sélection et schéma de la création variétale 

 

La sélection est définie comme l’ensemble des techniques ayant pour but d’obtenir des végétaux 

génétiquement mieux adaptés ou plus performants pour un ou plusieurs objectifs utilitaires (Gallais, 

1992).  

Le tournesol (Helianthus annuus L.) est une plante allogame qui possède les organes mâles et femelles 

sur la même fleur. L’utilisation de la stérilité mâle nucléo-cytoplasmique (Leclerq, 1969) permet de 

contrôler la fécondation croisée entre lignées mâle et femelle et la création de variété hybrides afin de 

tirer parti de l’hétérosis. La sélection basée sur l’évaluation de la valeur phénotypique des lignées et 

des hybrides reste la principale source de progrès génétique. La vigueur, la stabilité du rendement, la 

résistance aux maladies fongiques sont les principaux critères de sélection. La principale approche 

pour l’amélioration génétique reste la sélection phénotypique récurrente. Cette stratégie consiste en 

une sélection de génotypes phénotypiquement supérieurs au sein d’une population de départ. Elle 

s’appuie sur l’équation du sélectionneur qui s’écrit habituellement comme suit (Lush, 1937) : 

R = h2 S  

Avec R, réponse à la sélection définie comme la différence entre la moyenne des descendants et celle des 
parents ; h2, héritabilité ; S, écart sélectif ou différentielle de sélection.  
 

Cette équation peut se comparer au « théorème fondamental de la sélection naturelle » de Fisher 

(1930), et l’équation proposée pourrait être considérée comme le « théorème fondamental de la 

sélection artificielle ».

 

La population issue d’un ou plusieurs croisements initiaux montre une gamme de variabilité 

phénotypique pour les critères de sélection. Une succession de recombinaisons entre ces génotypes 

et/ou avec des génotypes plus performants pour des critères complémentaires (résistance à des 

maladies, critères de qualité...) conduit à la production de lignées élites (Figure I-1).  

La sélection assistée par marqueurs moléculaires (SAM) peut être utilisée en présélection des parents 

pour la création de la population de départ. La sélection assistée par marqueurs moléculaires consiste 

en l’utilisation de marqueurs pour déterminer la valeur génétique des individus à sélectionner et pour 

orienter les rétro-croisements. L’utilisation de la SAM permet au sélectionneur d’être plus efficace en 

raccourcissant la durée du cycle de sélection par la possibilité d’identifier les individus les plus 
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performants à un stade précoce du développement des plantes. Elle permet aussi d’alleger les travaux 

de phénotypage. Ce dernier point est important, car le phénotypage est souvent une phase longue et 

coûteuse. Il est même parfois techniquement impossible en dehors de dispositifs expérimentaux 

fortement instrumentés. Ce type de limitations a été rencontré même pour des caractères simples 

comme l’expansion foliaire et la durée de la phase d’élongation de la soie en conditions hydriques 

limitantes chez le maïs (Reymond et al., 2003 ; Chenu et al., 2009). La SAM permet également la 

conservation et la mise à disposition des ressources génétiques dans le processus de sélection des 

lignées. Mais son utilisation ne se limite pas à la sélection d’individus, elle peut aussi être utilisée pour 

créer de nouveaux génotypes en permettant l’accumulation d’allèles favorables au sein d’un même 

individu. 

Dans ce schéma, le développement des lignées candidates au croisement pour la production des 

hybrides repose sur des évaluations phénotypiques de leur aptitude générale à la combinaison (AGC). 

Cette sélection considère l’expression du caractère au travers d’une valeur phénotypique (P) 

mesurable. Pour une population d’individus, P peut être décomposée en une valeur moyenne de la 

population (µ) ou espérance phénotypique, d’un effet de la valeur génétique (G) induite par la 

composition allélique de l’individu et d’un effet de la valeur environnementale (E) induite par les 

facteurs biophysiques. L’interaction G*E est également prise en compte dans la détermination de P 

ainsi qu’un effet residuel  . Cette décomposition de P s’écrit généralement comme suit : 

P = ! + G + E + G*E+  

 

Faire varier G dans le sens d’une amélioration de P reste l’objectif du sélectionneur. Il travaille au 

travers des aptitudes générales à la combinaison des lignées. L’efficacité de l’amélioration variétale 

repose donc sur l’importance de G dans la détermination de P et la capacité à faire varier G 

rapidement. Cette stratégie a permis des avancées importantes chez le tournesol pour la phénologie, 

l’amélioration de la teneur et de la qualité en huile, la résistance aux maladies fongiques (Vear et al., 

2003). Les variétés commerciales de Syngenta les plus performantes comme NKMelody sont issues de 

cette stratégie. Toutefois, l’amélioration de la performance des variétés en situation de contraintes 

abiotiques notamment de déficit hydrique demeure un défi au sein du programme de sélection du 

tournesol chez Syngenta.  

I.1.2 Problématique des interactions G*E dans la sélection basée sur la valeur phénotypique 

des individus 

 

La nature et l’intensité des contraintes environnementales subies par la plante dépendent de l’évolution 

de l’environnement physique aux bornes de celle-ci. Les variations de l’environnement physique de la 

plante dépendent du bilan d’énergie de ses composantes. Ce bilan d’énergie va déterminer les flux 

d’énergie ou de matière entre la plante et son environnement immédiat. Les variables qui influent ce 
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bilan d’énergie sont la température, le rayonnement de courtes et grandes longueurs d’onde, le déficit 

de pression de vapeur, le vent et la teneur en eau du sol. Ce système biophysique est en constante 

évolution sur des pas de temps très courts de l’ordre de la seconde. Bien que subissant son 

environnement physique, la plante n’est pas totalement passive dans ce système, notamment au travers 

de ses régulations biologiques, comme, par exemple, le contrôle partiel de ses flux d’eau avec la 

régulation stomatique. Le nombre de combinaisons possible entre l’état des variables du milieu et 

l’état structural et fonctionnel de la plante est infini. Au même titre que G est une simplification très 

importante d’un système d’information basé sur plusieurs dizaines de milliers de gènes, E est 

également une simplification d’un environnement éminemment variable qu’il est difficile 

d’appréhender au travers d’un effet et de son interaction avec G dans un modèle linéaire.  

 

Ces interactions complexifient l’approche basée sur l’évaluation de la valeur phénotypique P. Cela est 

d’autant plus vrai que P dépend d’un grand nombre de processus et sur des pas de temps longs de 

plusieurs semaines à plusieurs mois. On peut alors parler de caractères intégratifs. La cible des 

sélectionneurs qui est souvent le rendement fait partie de ces traits intégratifs. L’interaction (G*E) de 

la composante génétique G d’un caractère avec son environnement E constitue une composante non 

négligeable de la valeur phénotypique P (Cooper et Hammer 1996). Cette interaction G*E brouille 

l’association que l’on peut faire entre P et G (Kempton et Fox, 1997).  

 

Le contexte cultural actuel du tournesol présente des conditions environnementales bien contrastées. 

Dans les zones de culture de l’Europe de l’Ouest, le programme tournesol de Syngenta définissent 

trois environnements cibles pour leurs travaux de sélection : une zone de fort stress de hautes 

températures, une zone de fort déficit hydrique et une zone de stress thermique et de déficit hydrique 

modéré (O.Cottet, comm. pers). L’identification et la valorisation d’adaptations spécifiques des 

génotypes pour chacune des zones permettraient d’améliorer l’efficience de la sélection et 

d’augmenter le progrès génétique attendu globalement et pour chaque environnement cible. Le mode 

de construction des réseaux d’évaluation des lignées (sur testeurs) ou des hybrides a fortement 

privilégié les conditions peu contraignantes. En cela, les sociétés semencières s’alignent sur les 

pratiques, en France, du CTPS1 dans l’évaluation VAT2 des variétés en cours d’inscription. À cela 

s’ajoute une pratique, dans la certification de ces essais, qui consiste à éliminer de l’estimation de la 

VAT les essais dépassant une valeur seuil de coefficient de variation (CV) pour les rendements. Cela 

permet d’augmenter la puissance statistique du dispositif expérimental. Ainsi, les essais lors des 2 

années de VAT permettent de distinguer des variétés dont les rendements diffèrent pour 1 % avec des 

valeurs critiques inférieures à 0.001.  

                                                      
1 CTPS : Comité technique permanent de la sélection 

2 VAT : Valeur Agronomique et Technologique 
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Cette stratégie a toujours permis d’avoir des génotypes plus performants pour le rendement ou des 

caractères plus qualitatifs comme la teneur en huile ou la résistance à la verse. Toutefois, ce progrès se 

fait en occultant en grande partie les interactions G*E, notamment pour un environnement cible. En ne 

considérant que l’adaptation générale, c’est-à-dire la stabilité de la performance des génotypes à une 

gamme donnée de conditions environnementales, l’évaluation du progrès génétique est incomplète.  

 

De nouveaux traits et une nouvelle approche d’évaluation des performances des génotypes sont donc 

nécessaires pour utiliser l’adaptation spécifique du génotype dans l’amélioration de sa productivité aux 

contraintes abiotiques et, notamment au déficit hydrique. Ces nouveaux traits doivent être 

déterminants de la productivité dans ces conditions et permettre de prendre en compte les interactions 

G*E. Ces nouveaux traits doivent répondre à un certain nombre de critères pour pouvoir être intégrés 

efficacement dans la sélection phénotypique récurrente. Ils devraient ainsi répondre aux critères de 

variabilité phénotypique, d’impact sur la productivité et d’héritabilité.  

 

I.2 Fonctionnement écophysiologique d’un couvert de tournesol en conditions de déficit 

hydrique

 

Les analyses écophysiologiques amènent à décomposer le système plante en différents processus clés 

relatifs à la production d’organe (organogenèse), à leur différentiation et expansion (morphogenèse), à 

la production de biomasse et sa répartition entre les organes. Il est possible d’établir des relations 

quantitatives robustes et stables entre un processus de la plante (ex. : organogenèse) et une variable 

environnementale (ex. : état hydrique du sol) (e.g. Lecoeur et Guilioni, 1998). La plante peut donc être 

décomposée en une somme de fonctions en interaction avec l’environnement (des modèles 

écophysiologiques). On obtient une décomposition matricielle de la plasticité phénotypique avec 

comme dimensions de cette matrice les fonctions, les variables environnementales et, enfin, les 

génotypes. Il est ensuite possible d’identifier les combinaisons fonction x variable environnementale 

qui affectent significativement la performance du génotype. On peut considérer alors qu’un trait 

d’adaptation spécifique d’un génotype à une contrainte a été ciblé. Dans cette partie nous allons 

présenter un état de l’art des connaissances écophysiologiques chez le tournesol. Cette synthèse nous 

permettra de définir comment les interactions G*E interviennent dans le fonctionnement de la plante et 

d’insérer notre démarche dans un schéma de sélection. 
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I.2.1 Cadres d’analyse existants de la productivité 

 

Chez le tournesol, la productivité peut être appréhendée par des approches complémentaires en terme 

de composantes de rendement et/ou de processus de production de la biomasse.  

Le rendement huilier peut être analysé comme le produit du  nombre de grains, du poids d’un grain et 

de la teneur en huile de la graine.  

 

THensdPGNbgr"Rendement

Avec Nbgr, nombre de graines par plante ; PG, poids d’une graine (g) ; dens, densité de la plantation (Nombre  
de plantes par m²) ; TH, teneur en huile 
 

Les valeurs atteintes par les composantes du rendement résultent du fonctionnement de la plante tout 

au long du cycle, mais principalement après la floraison. Le temps n’apparaît pas explicitement dans 

cette équation. Cette décomposition du rendement ne permet donc pas de comprendre comment 

s’élaborent, pour employer la terminologie des agronomes, les différentes composantes en fonction 

des conditions environnementales fluctuantes (Pereira et al., 1999a, de la Vega et al., 2002).  

 

En ce qui concerne le déficit hydrique, statistiquement, la période de sensibilité maximale du 

rendement va de l’initiation florale jusqu’au début du remplissage des graines (Hall et al., 1985 ; 

Cantagallo et al., 1997). Cela correspond à la période d’élaboration du nombre de grains. Le nombre 

de grains est une constante des principales cultures (riz, maïs, blé...) avec lequel les variations de 

rendement sont fortement corrélées. Il apparaît donc comme la variable clé dans l’élaboration du 

rendement. Cette variable est elle-même fortement corrélée à la production de biomasse pendant la 

même période ou pendant la période plus restreinte entre la floraison et le début du remplissage des 

grains (e.g. Lecoeur et Ney, 2003). On fait ainsi le lien avec les fonctions « élémentaires de la plante » 

que sont l’interception du rayonnement et la photosynthèse à la base de la production de biomasse. Le 

poids des graines varie, lui aussi, avec le rayonnement intercepté par la plante durant la phase 

reproductive (Dosio et al., 2000 ; Ruiz et Maddoni, 2006). 

  

En ne considérant que la ressource hydrique, il a été proposé que la production de la biomasse soit 

exprimée comme le produit d’une quantité d’eau prélevée par la plante et de l’efficience d’utilisation 

de cette eau (Passioura, 1996).  

 

#"
récolte

 levée
dt   WUEWU  Rdt  

Avec Rdt, rendement en biomasse (g m²) ; WU, quantité d’eau consommée par la plante ; WUE, efficience de 
transformation de l’eau évapotranpirée en biomasse. 



 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure I-2 : Évolution des processus de production de biomasse chez le tournesol au cours de son cycle de 

développement.

a, Évolution de la biomasse au niveau de chaque organe de la plante. b, Évolution de l’efficience d’interception 
de la plante. c, Évolution de l’efficience biologique calculée comme la biomasse aérienne produite rapportée par 
unité de rayonnement photosynthétiquement actif intercepté par la plante. Des stades clés repères de différentes 
phases du développement de la plante sont représentés. E1, stade bouton étoilé ; F1, stade de la floraison ; M0, 
stade de début de remplissage des graines (CETIOM, 2004). 
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Le rendement est alors proportionnel à la quantité d’eau disponible pour la plante et la capacité de la 

plante à maintenir ses échanges gazeux et un bon état physiologique de ses tissus en terme de teneur 

en eau et de température. La transpiration a pour rôle suivant ce formalisme à maintenir les stomates 

ouverts pour permettre l’entrée du CO2 dans la chambre sous-stomatique. 

Le maintien d’une teneur en eau élevée permet d’avoir une résistance mésophyllienne faible pour le 

transport du C02 entre la chambre sous-stomatique et les sites de carboxylation dans le mésophylle. La 

transpiration permet également une bonne activité photosynthétique grâce au refroidissement de la 

feuille permis par l’énergie éliminée avec la vaporisation de l’eau (terme $E du bilan d’énergie). Cela 

permet de maintenir les structures dans une gamme de température favorable à la photosynthèse. 

L’ensemble de ces processus peut être résumé statistiquement avec une relation linéaire entre le 

rendement et l’eau consommée chez le tournesol (Merrien et al., 1981). Cependant, cette 

représentation ne peut permettre de distinguer l’eau consommée par la plante à une période donnée de 

son cycle. Ceci limite l’interprétation relative des réponses des plantes aux conditions limitantes, en 

plus des instabilités des interactions entre sites et années (e.g. Watson, 1947 ; Mercau et al., 2001 ; 

Chapman et al., 2002 ; Angadi et Entz, 2002 ; Asseng et Turner, 2007) 

 

Une autre approche d’analyse de la productivité de la plante est l’approche énergétique de production 

de biomasse proposée par Monteith (1977). Ce formalisme représente les couverts végétaux comme 

des structures capables de capter le rayonnement solaire (Rg) et de le transformer en biomasse. 

Chaque étape a un rendement quantifié au travers d’efficiences (climatiques, d’interception et de 

transformation du rayonnement en biomasse). En l’absence de contraintes abiotiques, le rayonnement 

solaire (Rg) est la principale limite physique du rendement. La deuxième est la température qui 

détermine la durée de l’intégration des efficiences. Cette durée est formalisée à l’aide du temps 

thermique.  

 

dtbicgRIRRdt t

récolte

levée
tttt )()()()()(#"         

Avec Rdt, rendement en graine (g m-2) ; Rg, rayonnement incident au couvert (MJ m-2) ;  c, efficience 
climatique ; i, efficience d’interception du rayonnement incident ;  b, efficience de conversion du rayonnement 
intercepté en biomasse (g MJ-1) ; IR, indice de récolte calculé comme le ratio entre la biomasse des graines et la 
biomasse totale. 
 

 

L'analyse du fonctionnement du tournesol au travers de cette approche énergétique de la production de 

biomasse a permis d’identifier 3 périodes du cycle où l’importance relative des processus change et où 

la sensibilité au déficit hydrique évolue (Figure I-2 ; Lecoeur 2001).  

Une première phase de la levée jusqu’à la floraison correspond à la mise en place des organes 

d’acquisition des ressources (feuilles et racines). Les efficiences d’interception et biologique de la 
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plante évoluent progressivement vers leur maximum durant cette phase. L’efficience d’interception 

atteint 60 % au stade d’apparition du bouton étoilé, stade où sont observées les plus importantes 

différences entre variétés pour l’interception lumineuse (Lecoeur, 2001, Casadebaig, 2004). 

L’efficience biologique diminue jusqu’au stade bouton étoilé, car la biomasse allouée au système 

racinaire et son coût d’entretien élevé ne sont pas pris en compte dans le bilan de biomasse. Une 

rapide accumulation de la biomasse commence par contre à partir de ce stade du fait d’une stimulation 

de la photosynthèse par la demande en assimilats du capitule (Trapani et al., 1992).

Une deuxième phase a lieu de la floraison jusqu’au début du remplissage des graines. Les efficiences 

de la plante sont à leur maximum et la surface foliaire de la plante reste stable. La profondeur racinaire 

maximale de la plante est aussi atteinte (Sadras et al., 1989). La vitesse de production de biomasse est 

alors maximale. Le nombre de grains est déterminé pendant cette phase.  

Dans une troisième phase jusqu’à la maturité physiologique de la plante, l’état physiologique de la 

plante se dégrade avec la sénescence foliaire et la baisse progressive de l’activité photosynthétique du 

fait de la remobilisation de l’azote et du carbone des feuilles et des racines vers le capitule et les 

graines. L’intensité des processus d’allocation et de remobilisation des réserves de la plante va être un 

déterminant important du rendement (e.g. Lecoeur et Sinclair, 2001). Cette phase est donc marquée 

par la sénescence progressive ascendante des feuilles (sénescence monocarpique), et un ralentissement 

de l’accumulation de la biomasse. L’efficience biologique de la plante diminue de fait d’une 

diminution de la teneur en azote des feuilles et donc de l’activité photosynthétique des feuilles 

sénescentes. À la fin de cette phase, les graines ont atteint leur poids sec maximal (Chervet et Vear, 

1990). 

Dans l'analyse du fonctionnement du tournesol au travers de l’approche énergétique, le rendement 

final devient donc une résultante du rendement potentiel et des réponses de la plante aux contraintes 

du milieu. 

 

I.2.2 Réponses de la plante au déficit hydrique  

 

Les épisodes de déficit hydrique interviennent généralement chez le tournesol entre la floraison et la 

récolte. Leur occurrence et leur intensité ont tendance à augmenter au fur et à mesure que l’on se 

rapproche de la fin du cycle. Face au déficit hydrique, les réponses de la plante peuvent être 

morphologiques, physiologiques ou métaboliques. Les réponses morphologiques et physiologiques 

sont généralement des stratégies d’échappement et/ou d’évitement qui permettent à la plante de 

maintenir sa productivité. L’échappement correspond à la capacité de la plante à achever son cycle 

pendant la période où l’eau est disponible. Une des premières stratégies d’échappement est la 

possibilité d’une floraison précoce, généralement liée à un semis précoce, donc à une capacité de la 

plante à se développer à basse température. L’évitement correspond à la capacité de la plante à éviter 
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la déshydratation de ses tissus. Une stratégie de l’évitement consiste donc à réguler ou limiter ses flux 

hydriques soit en diminuant sa surface foliaire (e.g Connor et Jones, 1985 ; Lecoeur et Guilioni, 1998) 

ou sa conductance stomatique (e.g Gollan et al., 1986 ; Gimenez et Fereres, 1986, Dingkhun et al., 

1999). On peut également observer une augmentation des prélèvements d’eau disponible de la plante 

via le développement du système racinaire ou une augmentation de son activité (Passioura, 2006 ; 

Blum, 2009). Les réponses métaboliques sont quant à elles relatives à des stratégies de tolérance où la 

plante met en place des processus de protection de ses structures cellulaires face à la déshydratation de 

ses tissus. Généralement, lorsque la plante met en place les systèmes moléculaires de protection de ses 

structures, les rendements obtenus sont extrêmement faibles. Dans les situations agronomiques, les 

principales réponses de la plante mises en oeuvre seront donc celles liées à l’échappement et à 

l’évitement.  

Nous allons donc nous intéresser aux réponses de la phénologie, de l’architecture foliaire et de l’accès 

aux ressources hydriques des plantes au déficit hydrique. 

 

I.2.2.1 Importance de la phénologie  dans des conditions de déficit hydrique 

 

Un déficit hydrique peut avoir des conséquences de nature et d’intensité variables selon sa durée, son 

intensité et sa position, dans le cycle de la plante. En climat tempéré, l’objectif est souvent de 

positionner le début du cycle pendant une période favorable en terme de température et avec des 

précipitations, puis la fin du cycle pendant une période plus chaude et ensoleillée, en s’appuyant 

essentiellement sur les ressources hydriques du sol. La plante peut alors bénéficier de forts 

rayonnements favorables à la production de biomasse post-floraison et au développement des graines. 

La sélection a toujours cherché à obtenir des variétés qui ont des positions et des durées de cycle 

permettant à la plante de profiter des ressources thermiques, radiatives et hydriques disponibles, en 

essayant d’éviter les périodes de forts stress (Lawn et Imrie, 1994). Les traits usuels pour cette 

sélection sont la précocité de la floraison et la durée totale du cycle de la plante, c’est-à-dire la date de 

la maturité physiologique. Les stades clés qui sont donc mesurés, en routine, chez le tournesol sont la 

date de floraison et la date de maturité physiologique. Chez le tournesol, les contraintes abiotiques se 

positionnent le plus fréquemment vers la fin de la croissance de l’appareil végétatif et pendant la phase 

reproductive. Pendant ces périodes du cycle, le déficit hydrique peut affecter l’activité 

photosynthétique, la fécondation, le remplissage des grains et la sénescence des feuilles (Merrien et 

al., 1982 ; Connor et al., 1985 ; Whitfield et al., 1989 ; Sadras et Calvino, 2001). La période de 

sensibilité maximale du rendement à la sécheresse correspond aux 40 jours qui encadrent la floraison 

(Hall et al., 1985 ; Cantagallo et al., 1997). À la floraison, une évapotranspiration réelle réduite de 

50 % par rapport à l’évapotranspiration maximale aboutit à une réduction de plus de 30 % du nombre 

de graines et de 20 % de leur poids moyen (Merrien et Grandin, 1990).  
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La date moyenne de la floraison chez le tournesol est d’environ 65 jours après le semis (Merrien et al., 

1983) et elle peut varier de 45 jours (Jan, 1986) à 107 jours après le semis (Sadras et al., 2009). 

Exprimée en temps thermique depuis la levée, une gamme de 863° Cj à 1253° Cj (Température de 

base de 4.8 °Cj, Granier et Tardieu, 1998) a été observée chez les génotypes représentant les 40 années 

de sélection en France (Vear et al., 2003 ; Lecoeur et al., 2011). Des travaux ont rapporté que la date 

de la floraison pouvait être reliée à un polymorphisme génétique. Quatre QTLs ont été reliés chez le 

tournesol à la variabilité génotypique de la date de floraison et deux autres QTLs ont été reliés à celle 

de sa sensibilité à la photopériode (Mestries et al., 1998 ; Leon et al., 2000, 2001 ; Fonts et al., 2008). 

La date de la maturité physiologique peut varier de 75 à 150 jours après semis (Fick, 1978 ; Kaya et 

al., 2004). Pour les génotypes représentant les 40 années de sélection en France, la date thermique de 

la maturité physiologique a varié de 1578° Cj à 2242° Cj (Vear et al., 2003 ; Lecoeur et al., 2011). La 

date de la maturité physiologique présente donc un déterminisme génétique chez le tournesol (Fick et 

Miller, 1997). Des études ont été faites sur l’identification de zones du génome affectant la date de la 

maturité physiologique (Stoenescu, 1974 ; Bert et al., 2003 ; Mishra et al., 2005). 

 

I.2.2.2  Effets d’un déficit hydrique sur l’architecture foliaire   

 

L’architecture foliaire de la plante résulte des processus d’organogenèse et de morphogenèse. Ces 

processus aboutissent à la production d’une somme d’organes (entrenoeuds, pétioles et limbes) avec 

une taille donnée et un agencement spatial particulier qui dépend de la phyllotaxie et des propriétés 

mécaniques des organes (pour une analyse détaillée de l’architecture du tournesol voir Rey et al., 

2008). La densité de la plantation influe considérablement cette structure (Maddoni et al., 1999 ; Rey 

et al., 2008). Chez le tournesol, la sélection focalisée sur le rendement et sa stabilité a, indirectement, 

conduit à modifier l’architecture de la partie aérienne (Debaeke et al., 2004). Les traits d’architecture, 

nombre de feuilles total, surface des feuilles sont parmi les traits qui ont subi la plus forte pression de 

sélection (Burke et al., 2002). L’évolution de la surface foliaire et son agencement spatial déterminent 

la productivité de la plante en affectant l’efficience d’interception et, donc, la quantité d’énergie 

lumineuse interceptée par la plante (Cantallgo et al., 1997 ; Aguirrezebal et al., 2003 ; Casadebaig, 

2004). La quantité de rayonnement intercepté va déterminer le potentiel photosynthétique de la plante 

au cours de son cycle (Rawson et Constable, 1980 ; Andrade, 1995).  

La réduction de la vitesse d’expansion foliaire constitue une des premières réponses de la plante au 

déficit hydrique (e. g. Connor et al., 1985 ; Connor et Sadras, 1992). Cette réduction affecte sa surface 

foliaire et l’indice foliaire du couvert (LAI). Des valeurs de LAI à la floraison inférieures à 2.5 

peuvent entraîner une baisse significative du rendement (Flenet et al., 1996a). Généralement, dans ces 

conditions de faibles indices foliaires, la sénescence foliaire va être accélérée par le déficit hydrique en 

fin de cycle. (e. g. Connor et Jones, 1985 ; Yang et al., 2001). La sénescence foliaire constitue donc un 
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trait important dans les composantes de la surface foliaire et l’interception lumineuse (Casadebaig, 

2004).  

 

La surface foliaire totale d’une plante peut varier de 1566 à 11 150 cm² chez différents génotypes de 

tournesol (Miller et Fick, 1997). Pour les hybrides commerciaux, la gamme de surface foliaire totale 

observée va de 4027 à 7430 cm2 (Lecoeur et al., 2011). Pour une densité agronomique, cela 

correspond à des indices foliaires à floraison de 2,8 à 5,2. Lorsqu’il n’y a pas de compétition entre 

plantes pour le rayonnement, les hybrides commerciaux peuvent atteindre 22 000 cm2 (Rey et al., 

2008). Une variabilité du nombre de feuilles comprise entre 8 et 70 a aussi été rapportée par Miller et 

Fick (1997). Pour les hybrides commerciaux, la gamme de nombre de feuilles est plus faible allant de 

22 à 43 (Lecoeur et al., 2011). La surface foliaire présente un effet de dominance dans son contrôle 

génétique (Burke et al., 2002, Willis et Burke, 2007) et elle a été définie comme un trait phénotypique 

stable et héritable (Triboi et al., 2004). 

I.2.2.3 Effets d’un déficit hydrique sur l’accès aux réserves hydriques  

 

La capacité de la plante à maintenir un état hydrique satisfaisant est liée à sa capacité à réguler ses flux 

et à accéder aux ressources hydriques du sol. Pour limiter ses flux, la plante peut réduire sa 

conductance stomatique, augmenter sa résistance cuticulaire. Elle peut également réduire la quantité 

d’énergie à éliminer en réduisant sa surface foliaire ou en modifiant l’orientation de ses feuilles. 

Toutefois, ces modifications entraînent une réduction de l’activité photosynthétique de la plante. Le 

seul moyen pour la plante de maintenir son activité photosynthétique en situation de forte demande 

évaporative est d’augmenter l’absorption de l’eau par ses racines. La capacité d’extraction de l’eau du 

sol par la plante dépend d’un ensemble de caractères fonctionnels et structurels du système racinaire. 

Elle dépend principalement de la capacité d’extraction par unité de volume de sol, de la densité de 

longueur racinaire, de la profondeur effective d’enracinement. La performance du tournesol en 

conditions hydriques limitantes est généralement attribuée à la capacité de son système racinaire à 

puiser l’eau du sol en profondeur (Sadras et al., 1989 ; Cabelguenne et al., 1999) et, avec une forte 

intensité, avec des potentiels hydriques des racines faibles jusqu’à -2.9 MPa (Mummford et al., 2009). 

Chez le tournesol, il existe des différences génotypiques dans la capacité d’extraction d’eau du sol 

(Angadi et Entz, 2002b ; Guilioni et al., 2008). Une variabilité génotypique de la profondeur 

d’enracinement a aussi été observée (Sadras et al.,1989 ; Goodman et Ennos, 1998 ; Agandi et Entz, 

2002a) avec une exploration jusqu’à plus de 3 m de profondeur du sol (Dardanelli et al., 1997). 

L’utilisation des traits racinaires reste problématique pour la sélection essentiellement en raison des 

difficultés techniques et du coût prohibitif du phénotypage que ce soit de l’architecture racinaire ou de 

l’estimation des quantités d’eau consommée par le couvert. En comparaison avec les études sur la 
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partie aérienne, le système racinaire présente aussi une très importante plasticité phénotypique qui 

augmente la difficulté de son étude (Gregory, 1996 ; de Dordolot et al., 2007). Pourtant, augmenter la 

capacité de la plante à prélever l’eau du sol constitue une voie d’amélioration de la productivité en 

situations hydriques contraignantes (Passioura, 1996 ; Blum 2009). 

 

En résumé, la phénologie reste une des cibles phénotypiques les plus travaillées en sélection. Les traits

liés à la phénologie ont été largement utilisés pour caractériser et améliorer la capacité des plantes à

s’adapter au déficit hydrique. La date de la floraison et de la maturité physiologique restent donc des

traits de référence pour l’adaptation spécifique des génotypes. 

 

L’architecture de la plante au travers de sa liaison avec le caractère générique de vigueur permet au

sélectionneur d’identifier les génotypes les plus productifs. L’utilisation des traits de décomposition de

cette architecture à l’échelle foliaire permettrait au sélectionneur de travailler sur des caractères plus

mécaniquement liés à l’interception lumineuse et son maintien qui constitue une adaptation des plantes au

déficit hydrique. C’est le cas de la surface foliaire et de l’agencement spatial des feuilles (forme du

couvert).  

 

L’accès aux ressources hydriques constitue la composante la moins travaillée par la sélection. Les traits

relatifs à cette composante semblent le plus promoteur pour améliorer la productivité sous contraintes

hydriques, notamment au travers de l’amélioration de l’accès et de l’exploitation des ressources hydriques

du sol. 

La question que l’on se pose est donc comment utiliser ces éléments pour rendre plus efficace

l’amélioration variétale pour les situations de déficit hydrique. 

 

Une remarque doit être faite sur la nature des traits sélectionnés à ce stade du projet. Aucun de ces traits

n’est spécifique à la réponse au déficit hydrique comme pourrait l’être l’accumulation de cires sur les

épidermes ou la production de protéines de stress (Heat shock Proteins, HSP). L’expression de ces traits

ne représente pas un coût métabolique important. Et, enfin, la modification d’aucun de ces traits ne

pénaliserait pas la performance des futurs génotypes en conditions non limitantes et, donc, n’affecterait

pas leur potentiel de rendement. L’objectif du programme de sélection tournesol de Syngenta est donc de

produire de nouveaux hybrides plus performants en situation de déficit hydrique, mais qui resteraient

compétitifs en situation non limitante. Il s’agit donc toujours de développer des variétés polyvalentes,

adaptées à toutes les zones de culture du tournesol au niveau mondial, excepté les zones tropicales plus

spécifiques. L’objectif n’est pas de développer des variétés pour des marchés de niche comme les zones

soumises régulièrement à de forts déficits hydriques comme le Sud de l’Espagne. 
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I.3 Modélisation des réponses écophysiologiques de la plante au déficit hydrique pour 

l’explicitation des interactions G*E 

 

Les avancées, ces trente dernières années, sur la modélisation biophysique du fonctionnement de la 

plante et du couvert, ont permis d’établir des cadres robustes d’intégration des connaissances en 

biologie végétale, avec un bon niveau de consensus au sein de la communauté scientifique (Boote et 

Sinclair, 2006). Ces cadres permettent de mieux appréhender le système dynamique qu’est la plante en 

interaction avec son environnement. Actuellement, la plupart des modèles dits « de culture » sont des 

« Process Based Models » (PBM). C’est-à-dire que la représentation de la plante est centrée sur les 

principales fonctions (organogenèse, morphogenèse, interception lumineuse, production et allocation 

de biomasse) et non sur la représentation de la structure de la plante. Souvent, elle est réduite à une 

couche de végétation avec des compartiments de biomasses (tiges et feuilles, graines, racines...). Les 

modèles centrés sur la représentation de la structure de la plante et le fonctionnement à l’échelle des 

organes sont souvent dénommés « Functionnal-Structural Plant Models » (FSPM). Il faut une grande 

quantité d’information pour pouvoir les paramétrer. Dans les approches de modélisation biophysique 

destinées à l’appui à la sélection, on utilise généralement des PBM du fait de leur simplicité 

algorithmique et de leur moindre coût en information pour les construire, paramétrer et utiliser (Boote 

et al., 2003, Wallach et al., 2006).  

 

Afin de pouvoir analyser les interactions G*E, la représentation de la plante passe généralement par 

une décomposition plus ou moins importante en différents processus clés de développement, de 

croissance, de production et d’allocation. Le degré de décomposition dépend de la biologie de la 

plante, de la variabilité génétique existante et de la gamme des facteurs environnementaux rencontrés. 

Ainsi, une analyse bioclimatologique de la zone de culture est souvent un préalable nécessaire pour 

déterminer les processus à prendre en compte. L’interaction G*E devient donc la résultante des 

réponses de différents traits associés à chaque fonction en interaction avec les facteurs physiques de 

l’environnement. 

Il est alors possible d’analyser l’effet sur la productivité de la plante de la variation d’un trait dans un 

environnement donné. Il est aussi possible de hiérarchiser les traits de la plante en fonction de leur 

impact relatif sur le rendement pour cet environnement. Les modèles statistiques usuels de 

décomposition des interactions G*E sont limités par la disponibilité de données expérimentales 

obtenues pour la gamme de variations possibles des facteurs environnementaux. Les combinaisons 

possibles étant infinies, les données expérimentales sont toujours un facteur limitant dans les analyses 

des interactions G*E. Les résultats des analyses statistiques ont donc un domaine de validité réduit aux 

conditions expérimentales qui ont pu être obtenues. Ils sont aussi limités quand on considère l’aspect 

dynamique des interactions G*E d’un trait complexe comme le rendement (Cooper et al., 2009). 
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L’utilisation exclusive d’une approche statistique classique peut aussi conduire à stéréotyper les 

idéotypes. Par exemple, une régression généralisée du rendement a montré que seul l’indice de récolte 

aurait présenté un effet significatif dans la variabilité du rendement des 20 génotypes représentatifs des 

variétés cultivées depuis les 30 dernières années en France (Vear et al., 2003, Lecoeur et al., 2008 ; 

Lecoeur et al., 2011). La modélisation biophysique donne la possibilité d’évaluer les performances des 

génotypes pour différents scénarios pédoclimatiques (sur une série chronologique passée ou future), 

mais aussi de tester des combinaisons virtuelles de caractères pour définir des idéotypes pour la 

sélection (Tardieu, 2003 ; Chapman et al., 2003). Elle peut donc être utilisée pour définir les traits 

physiologiques déterminants de la productivité et de l’adaptation spécifique du génotype en conditions 

de déficit hydrique. Une typologie des stratégies d’élaboration du potentiel du rendement peut donc 

être définie. Sinclair et Muchow (2001) ont par exemple pu déterminer que chez le maïs l’ajustement 

osmotique ne constituait pas toujours un trait prépondérant pour limiter les pertes de rendement en 

condition de déficit hydrique. Asseng et al. (2002) ont aussi montré que la précocité de la floraison 

chez le blé peut augmenter et diminuer le rendement en situation de déficit hydrique suivant le type de 

sol. Manschandi et al. (2006) ont pu aussi définir comment la différence d’architecture racinaire de 

deux génotypes de blé constitue des stratégies d’adaptation différentes au déficit hydrique post-

floraison. En appui aux approches expérimentales et aux analyses statistiques classiques, les modèles 

biophysiques constituent des outils d’évaluation variétale, de prévisions et d’analyse des effets des 

modifications de l’environnement sur leur productivité. 

 

I.4 Objectifs et démarche  

 

Le fonctionnement de la plante en conditions contraignantes met en jeu des interactions complexes 

entre la phénologie, l'architecture (surface foliaire, disposition spatiale des feuilles, durée de vie...) et 

l'activité photosynthétique de la plante (photosynthèse maximale, statut azoté des feuilles...), 

l’allocation de la biomasse et le bilan hydrique. Ces interactions rendent peu efficaces les approches de 

sélection centrées sur un seul caractère du fait de leur faible contribution individuelle à la variabilité 

phénotypique totale (Lecoeur et al., 2011). Les modèles écophysiologiques (représentation d’un 

processus physiologique de la plante en fonction des facteurs environnementaux) et les modèles de 

culture présentent une aptitude à rendre compte des processus de développement et de croissance des 

plantes (Sinclair et Seligman, 1996 ; Tardieu, 2003). Ils représentent un outil intéressant pour l'analyse 

des caractères complexes résultant d’interactions au sein de la plante entre plusieurs processus ou 

fonctions. L’utilisation d'un modèle prenant en compte la variabilité phénotypique, couplé avec des 

informations sur l'héritabilité des caractères phénotypiques, permet d'explorer des combinaisons 

originales de caractères représentatives de ce que pourraient être les idéotypes adaptés à des conditions 

environnementales cibles (Yin et al., 2004). 
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Le modèle SUNFLO-CLIMATOR (Collectif d’auteurs, 2010) dispose d’une représentation des 

principaux processus impliqués dans le fonctionnement de la plante couplée à un jeu de paramètres 

dépendant du génotype. Le choix d’un paramètre génotypique répond à plusieurs critères qui 

correspondent aussi aux critères d’évaluation de l’intérêt de sélection des traits pour un programme 

d’amélioration variétale. Ces critères concernent essentiellement la gamme de variabilité génotypique 

existante pour le trait, sa stabilité dans plusieurs types d’environnement, son impact sur les sorties du 

modèle ainsi que son sens biologique et la possibilité de le mesurer (Jeuffroy et al., 2006). Pour la 

sélection, l’impact du paramètre sur les sorties du modèle correspond essentiellement à l’évaluation de 

son impact sur le rendement. Un autre point central pour le sélectionneur est la capacité du trait à se 

transmettre entre générations. L’évaluation de cette capacité nécessite un paramétrage sur des 

individus qui présentent des liens de parenté, c’est-à-dire une population structurée génétiquement.  

 

Notre objectif était donc d’élargir sur une population présentant une structure génétique la 

caractérisation des traits ecophysiologiques ayant été identifiés avec le modèle SUNFLO-CLIMATOR 

comme affectant la productivité du  tournesol. Il s’agissait ensuite d’évaluer à partir de la variabilité 

observée au sein de cette population si les paramètres génotypiques du modèle SUNFLO-CLIMATOR 

pouvaient être des cibles potentielles de sélection. La pertinence d’un nouveau trait a été définie par la 

magnitude de sa variabilité génotypique, sa stabilité, son impact sur la variabilité du rendement et 

enfin l’importance des effets parentaux dans le déterminisme de sa variabilité. 

 

Dans un premier temps, une caractérisation du coeur du pool génétique de Syngenta a été faite. Les 

principales lignées mâles et femelles ont été sélectionnées et un factoriel d’hybrides a été produit. La 

principale population étudiée était donc constituée de 90 hybrides issus d’un croisement entre 9 

lignées femelles et 10 lignées mâles. Ces lignées et ces hybrides ont été caractérisés pour leur 

phénologie et leur architecture. Au départ de l’étude, il a été prévu de caractériser la sénescence 

foliaire, mais suite à des problèmes de maladies durant la phase reproductive ces mesures n’ont pas pu 

être faites. Afin d’évaluer la spécificité du comportement du matériel génétique Syngenta, une 

deuxième population composée de 25 hybrides issus d’un croisement entre 5 lignées femelles et 5 

lignées mâles issues de la recherche publique a aussi été utilisée. Outre sa caractérisation pour les 

aspects phénologiques, cette population a aussi été caractérisée pour la variabilité de l’accès aux 

ressources hydriques. Les expérimentations sur l’extraction de l’eau pour le matériel Syngenta n’ont 

pu être conduites avant l’été 2010 et n’ont donc pas été intégrées à ce travail de thèse. 

 

Dans un deuxième temps, une analyse de sensibilité du rendement à la variabilité phénotypique des 

traits étudiés a été menée avec le modèle SUNFLO-CLIMATOR. Elle avait pour but de quantifier 

l’impact de la variabilité des paramètres du modèle sur la productivité. Cette analyse de sensibilité 

devait permettre de hiérarchiser les traits physiologiques en fonction de leur impact sur la productivité 
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et l’adaptation spécifique des génotypes. Une typologie des stratégies d’élaboration du potentiel du 

rendement pouvait aussi être faite.

 

Enfin, le déterminisme génétique des traits étudiés a été estimé. Cette étape concerne l’analyse des 

effets parentaux dans la détermination de la valeur phénotypique des hybrides en utilisant des analyses 

statistiques de génétique quantitative. L’application de la génétique à un trait quantifiable définit la 

génétique quantitative. Cette approche a pour objectif de développer une modélisation de l’expression 

phénotypique avec des composantes génétiques et environnementales. Les composantes génétiques 

permettent d’estimer l’importance de l’additivité des effets parentaux sur le déterminisme génétique 

du trait. Une modélisation linéaire de l’effet des gènes parentaux et de l’environnement ainsi que de 

leur interaction sur le trait a donc été faite pour chaque paramètre.

 

 Notre étude se place donc en amont du processus de développement des nouveaux génotypes. Après 

ce travail d’identification de nouveaux traits utilisables pour la création variétale, il sera du travail des 

généticiens d’étudier les gènes impliqués dans le déterminisme de ces nouveaux traits (Wang et al., 

2002 ; Hammer et al., 2002). Un travail d’ingénierie végétale est alors nécessaire pour faciliter la 

mesure du phénotype et rendre son utilisation possible dans un programme de sélection où plusieurs 

dizaines de milliers de lignées doivent être suivies. 



 

 

 

Chapitre 2 : 

Variabilité phénotypique de cibles potentielles de sélection 

pour améliorer la productivité sous déficit hydrique chez le 

tournesol
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II. VARIABILITÉ PHÉNOTYPIQUE DE CIBLES POTENTIELLES DE SÉLECTION POUR 

AMÉLIORER LA PRODUCTIVITÉ SOUS DÉFICIT HYDRIQUE CHEZ LE TOURNESOL 

 

 

II.1 INTRODUCTION 

 

Au sein du programme de sélection du tournesol de Syngenta, huit traits ont été identifiés comme des 

cibles potentielles pour la création de nouvelles lignées parentales et de nouveaux hybrides plus 

performants en situation de déficit hydrique. Ces huit traits sont la date de floraison, la date de 

maturité physiologique, le nombre de feuilles, la surface foliaire de la plante, la position et la surface 

de la plus grande feuille, la profondeur d’enracinement et la capacité d’extraction de l’eau du sol.  

La première étape de notre démarche, en vue de proposer de nouveaux traits pour les programmes de 

sélection chez le tournesol, est d’évaluer la variabilité de ces traits au sein du matériel végétal de 

Syngenta. Pour cela, 9 lignées femelles et 10 lignées mâles à l’origine des principales variétés 

commerciales ont été sélectionnées. Elles ont été utilisées pour produire un factoriel de 90 hybrides 

représentatifs du programme tournesol de Syngenta. La spécificité du comportement de ce matériel a 

été évaluée en le comparant avec une deuxième population composée de 25 hybrides issus d’un 

croisement entre 5 lignées femelles et 5 lignées mâles issues de la recherche publique. 

 

Les dates d’apparition des principaux stades de développement représentent les cibles phénotypiques 

les plus travaillées en sélection (Alvarez et al., 1992 ; Vranceanu et al., 1995 ; Pereira et al., 1999b ; 

Vear et al., 2003). Sadras et al. (2009) indiquent que dans des environnements favorables, un bon 

potentiel de rendement est généralement associé à une grande plasticité de la date de floraison. Par 

contre, en situation de déficit hydrique, les durées de la phase végétative et de la phase reproductive et 

leur position par rapport au déficit hydrique sont des facteurs critiques du maintien du rendement 

(Sadras et Connor, 1991). Suivant l’intensité, la durée et la position dans le cycle du déficit hydrique, 

la combinaison optimale entre les durées de la phase végétative et de la phase reproductive n’est pas 

unique. Les génotypes sont classés par groupes de précocité pour la floraison (Goyne et al., 1982) et 

pour la maturité physiologique (Fick et Miller, 1997 ; Thompson et Dougherty, 1998). La floraison 

(F1) marque la fécondation des ovules. On considère qu’elle marque la séparation entre le 

développement végétatif et le développement reproducteur, même si les feuilles les plus proches du 

capitule n’ont pas totalement terminé leur expansion. Les agronomes considèrent que la floraison 

marque le début de l’élaboration de la principale composante du rendement qu’est le nombre de 

graines.
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Le poids d’une graine quant à lui commence à être déterminé lors du début du remplissage des graines 

(M0). Enfin, la maturité physiologique (M3) correspond à la fin du développement des graines. Ces 

deux stades (F1 et M3) marquent empiriquement le début et la fin du développement reproducteur 

(Connor et Hall, 1997). L’amélioration génétique de la productivité chez le tournesol a aussi été basée 

sur l’augmentation de l’activité photosynthétique totale de la plante et de l’allocation de biomasse aux 

organes reproducteurs (Hall, 2000). Une augmentation de la photosynthèse à l’échelle de la plante 

permet généralement une augmentation de la production de biomasse (Sinclair, 1994). Elle est 

fonction de la quantité de lumière interceptée par le couvert et de sa capacité à convertir l’énergie 

lumineuse en biomasse au travers de son activité photosynthétique. La relation entre la photosynthèse 

et l’efficience biologique n’est pas totalement linéaire, avec une saturation de l’efficience biologique 

pour les forts niveaux de photosynthèse nette (Sinclair et Horie, 1989). La représentation de la 

variabilité phénotypique de l’efficience d’interception  i se fait au travers de l’explicitation de la 

variabilité architecturale de la plante (coefficient d’extinction, répartition de la surface foliaire) et de la 

dynamique de mise en place de l’indice foliaire du couvert. Ainsi, le coefficient d’extinction (kgen) 

varie au cours du développement de la plante (Zaffaroni et Schneiter, 1989). Ce coefficient présente 

une variabilité génotypique faible entre les variétés actuellement cultivées, mais significative, avec des 

valeurs comprises entre 0.77 et 0.95 (Lecoeur et al., 2011). La dynamique de la surface foliaire au 

cours du cycle peut être décomposée en trois phases. Ces mêmes phases se retrouvent mécaniquement 

pour l’évolution de l’efficience d’interception de la plante : une phase de mise en place, une phase de 

plateau à une valeur maximale et une phase de décroissance correspondant à la sénescence (Lecoeur, 

2001 ; Rey et al., 2008). Des études ont montré le poids de la disposition spatiale de la surface foliaire 

(Rey et al., 2008), de l’occurrence de la sénescence et de sa vitesse (Casadebaig, 2004) sur l’évolution 

de l’efficience d’interception. De plus, l’efficience d’interception résulterait d’une interaction 

complexe entre plusieurs traits relatifs à l’architecture foliaire que sont le nombre de feuilles total, la 

position et la surface foliaire de la plus grande feuille (Casadebaig, 2004 ; Poiré-Lassus, 2005 ; Rey et 

al., 2008). Ces traits architecturaux peuvent donc constituer une source potentielle de progrès 

génétique pour maximiser l’efficience d’interception.  

 

La productivité en conditions hydriques limitantes pourrait aussi être augmentée grâce à des génotypes 

capables de prélever le maximum d’eau disponible du sol. Deux voies d’amélioration de l’accès de la 

plante aux réserves hydriques du sol sont, d’une part, un fort développement racinaire permettant de 

maximiser le volume de sol exploré et, d’autre part, une capacité du système racinaire de la plante à 

maximiser l’extraction d’eau par unité de volume du sol. La capacité à explorer le sol dépend de 

l’investissement de la plante dans son système racinaire et de l’architecture de ce dernier (Raven et al., 

1999). Le trait profondeur d’enracinement est intéressant pour des zones de cultures avec des sols 

profonds où de l’eau est disponible en profondeur (Mitchell et al., 1996). Une variabilité génotypique 

de la profondeur d’enracinement a été observée chez le tournesol (Sadras et al.,1989 ; Goodman et 
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Ennos, 1998 ; Agandi et Entz, 2002a) avec une exploration jusqu’à plus de 3 m de profondeur du sol 

(Dardanelli et al., 1997). L’exploitation de cette variabilité du système racinaire peut donc constituer 

une piste pour l’amélioration de l’accès de la plante aux réserves hydriques du sol et donc de sa 

productivité en conditions hydriques limitantes. Toutefois, plus de 75 % des surfaces cultivées en 

tournesol en France sont situées sur des sols de profondeur moyenne, voire superficielle, comprise 

entre 0.6 à 0.9 m (Flenet et al., 2008). Dans ces conditions, tous les génotypes actuels sont capables 

d’explorer la totalité du volume de sol disponible. L’amélioration de la capacité d’extraction de l’eau 

par unité de volume de sol apparaît donc plus intéressante. Le tournesol est capable d’extraire l’eau du 

sol au-delà de -1,6 MPa considéré comme la valeur moyenne du potentiel pour le point de 

flétrissement permanent (Cabelguenne et al., 1999, Mummford et al., 2009). Chez le tournesol, il 

existe des différences génotypiques dans la capacité d’extraction d’eau du sol (Angadi et Entz, 2002b ; 

Guilioni et al., 2008).  

 

L’objectif de ce chapitre est de présenter les expérimentations conduites pour l’évaluation de la 

variabilité génotypique de la phénologie, de l’architecture foliaire et de l’accès aux ressources 

hydriques pour les deux populations étudiées. Dans le cadre de ce travail de thèse, dix 

expérimentations de phénotypage des huit caractères sélectionnés ont été conduites au champ et sous 

serre avec l’appui de deux stagiaires en formation d’ingénieur agronome (2008, 2009) et d’un stagiaire 

en licence professionnelle (2007) (Tableau II-1). 

  

 ! Pour le volet « phénologie », la variabilité des dates de floraison et de maturité physiologique 

a été évaluée au champ. Il s’agit d’être le plus proche possible des conditions rencontrées dans 

les parcelles en exploitation. Cela est fait surtout pour le développement des grains qui diffère 

sensiblement entre des expérimentations au champ et en serre et, aussi, avec la densité de 

peuplement (Poiré-Lassus, 2005). Le déroulement du développement des graines affecte la 

date de maturité physiologique et nous souhaitions limiter les sources de variations en dehors 

du facteur génétique.  

 

 ! Pour le volet « architecture », la variabilité du nombre de feuilles, de la surface foliaire totale 

de la plante, de la position et de la surface de la plus grande feuille a été évaluée dans une 

expérimentation au champ en 2009, également dans des conditions agronomiques. Une 

attaque de phomopsis, environ 8 jours après la fin de la floraison, a considérablement perturbé 

le déroulement de la sénescence foliaire en fonction de la sensibilité des génotypes. Cette 

attaque a rendu impossibles la caractérisation de la sénescence foliaire et l’analyse de la 

variabilité génétique de ce caractère. Ce caractère reste toutefois un des plus prometteurs pour 

améliorer l’interception lumineuse pendant la phase de remplissage du grain. Cette 

interception lumineuse conditionne le poids d’un grain et sa teneur en huile. Le 
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 ! développement foliaire présente une grande plasticité phénotypique et est très sensible à la 

densité de plantes du couvert (Rey et al., 2008), nous avons choisi de faire cette 

expérimentation au champ pour privilégier la représentativité des résultats, malgré les 

difficultés techniques inhérentes à ce type de phénotypage au champ.  

 

 ! Pour le volet « accès aux ressources hydriques », il y avait deux types de caractères qui 

pouvaient difficilement être phénotypés au cours de mêmes expérimentations. Pour 

l’architecture racinaire, il s’agissait d’expérimentations exploratoires puisque nous n’avions 

pas d’expérience sur son phénotypage. Pour cette raison, nous avons conduit des 

expérimentations de méthodologie en serre sur un nombre limité de génotypes commerciaux 

et tester différentes techniques de phénotypage. Des essais de substrat ont été conduits sur 5 

génotypes. Deux premières tentatives en 2007 ont été des échecs et une solution technique 

satisfaisante n’a été trouvée qu’à la troisième tentative. Ce phénotypage, bien que 

techniquement faisable, reste extrêmement lourd. Pour cette raison, le phénotypage du 

factoriel 9x10 a été confié à une équipe d’écophysiologistes de l’Université Agronomique de 

Bangalore (Inde). Ces résultats acquis fin 2009 n’ont pas été intégrés dans ce travail de thèse. 

Pour la capacité d’extraction de l’eau du sol, des expérimentations sur d’autres espèces avaient 

déjà été conduites et la difficulté technique résidait ici dans le nombre d’individus à suivre. 

Par rapport aux expérimentations passées, il fallait multiplier le nombre d’individus par un 

facteur 10, en passant d’une dizaine à une centaine. Nous avons progressivement augmenté le 

nombre d’individus par 2 à chaque essai en essayant d’optimiser notre méthodologie. Cette 

dernière n’est arrivée à maturité qu’en 2010. Ce travail méthodologique nous a permis de 

caractériser le factoriel 5x5. Les résultats des analyses de la variabilité phénotypique et 

génétique de la capacité d’extraction de l’eau de ce panel ont été valorisés par une publication 

acceptée à Plant Functional Biology (Radanielson et al., 2011).  
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II.2 MATERIELS ET METHODES 

 

II.2.1 Matériel végétal  

 

Quatre panels différents de génotypes ont été utilisés. Le premier panel (Panel 1) était constitué de 10 

lignées femelles et de 9 lignées mâles (Tableau II-2). Ces 19 lignées représentent les principales 

lignées élites développées par la société Syngenta Seeds SAS. Elles ont été choisies en raison de leur 

bonne productivité en combinaison et de leur variabilité de réponses aux stress thermiques et 

hydriques. Elles constituent « le coeur » du programme tournesol de Syngenta. Le deuxième panel 

(Panel 2) était constitué des 90 hybrides issus du croisement factoriel des 9 lignées femelles et des 10 

lignées mâles du premier panel. Le troisième panel (Panel 3) était constitué de 25 hybrides issus d’un 

croisement factoriel de 5 lignées mâles et 5 lignées femelles choisies parmi les lignées parentales élites 

développées par la recherche publique (INRA) (Tableau II-3). Le quatrième panel (Panel 4) était 

constitué de génotypes historiques, représentatifs de la variabilité existante au sein des variétés 

commerciales cultivées en France depuis les trente dernières années pour la phénologie, le 

développement végétatif et le potentiel de rendement (Tableau II-4, Vear et al., 2003). Ce quatrième 

panel était constitué pour l’essentiel de variétés commerciales.  

 

La phénologie a été caractérisée sur les trois premiers panels de génotypes : les 19 lignées, les 90 

hybrides et les 25 hybrides. L’architecture foliaire a été caractérisée uniquement sur les deux premiers 

panels. Compte tenu des essais méthodologiques difficiles, les traits caractéristiques de l’accès aux 

ressources hydriques ont été phénotypés sur un nombre plus limité de génotypes. La capacité 

d’extraction de l’eau a été caractérisée sur le panel 3 et sur 13 variétés commerciales du panel 4. Pour 

l’architecture racinaire, une partie du panel 4 a été utilisée (8 génotypes commerciaux) plus 2 des 

hybrides du panel 3. Ce choix a été fait à dire d’experts en espérant maximiser la variabilité observée 

de l’architecture racinaire pour un nombre très limité de génotypes. 

 

II.2.2 Expérimentations au champ (Annexe 1) 

II.2.2.1 Dispositifs expérimentaux 

%& Expérimentations au champ avec les 90 génotypes du panel 2 (Expts.1, 2 et 3) 

Trois essais avec les 90 génotypes du panel 2, ont été conduits en 2008 et 2009 sur le site expérimental 

du campus de La Valette de Montpellier SupAgro (3°90’E, 42°60’N) et sur les sites expérimentaux de 

Syngenta à Saint-Sauveur (01°23’E, 43°44’N) et Villenouvelle (01°37’E, 43°26’N). Ces essais sont 

respectivement désignés Expt.1, Expt.2 et Expt.3 (Tableau II-1). 
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 ! Expt.1 a été conduite sur une superficie totale de 2061 m². Le dispositif a été séparé en 

trois blocs de 527 m² dans lesquels les génotypes ont été répartis aléatoirement. 

Chaque bloc était délimité par une bordure de 3 rangs semée avec la variété 

NKTekny. Ces blocs étaient composés de 90 placettes chacune (3.3 * 1.8 m) 

constituée de 3 rangs de 4 plantes d’un même génotype.  

 

 ! Expt.2 a été conduite sur une parcelle de 725 m² de superficie et comprenait une 

bordure de 0.6 m de largeur semée avec la variété NKMelody. La zone de mesure 

couvrait 584 m² et était constituée de six blocs. Dans chaque bloc, les génotypes ont 

été répartis de façon aléatoire sur 90 placettes constituées d’un rang de 6 plantes. 

 

 ! Enfin, pour Expt.3, les 90 génotypes ont été répartis sur cinq sous-ensembles 

dénommés « planches » : les quatre premières planches contenaient 20 génotypes et la 

cinquième 10 génotypes. Chaque « planche » a été divisée en trois blocs. Chaque bloc 

était constitué de 24 placettes pour les quatre premières planches et de 12 placettes 

pour la dernière. Chaque placette était constituée de 4 rangs de 25 plantes. Cinq 

génotypes commerciaux (NKMelody, NKSanbro, NKErmis, NKArmoni et NKTekny) 

ont été utilisés pour compléter les placettes : NKMelody et NKSanbro ont été utilisées 

dans toutes les « planches » et les trois autres répartis de sorte que chaque planche 

contienne au moins 3 génotypes commerciaux. Ces génotypes ont été utilisés comme 

« témoins » afin d’évaluer statistiquement l’effet planche et de le corriger.  

%& Expérimentation au champ avec les 25 génotypes du panel 3 (Expt. 4) 

Un essai, dénommé pour la suite Expt.4, a été mis en place en 2007 avec les 25 hybrides du factoriel 

5x5 (panel 3) sur le campus de La Gaillarde à Montpellier SupAgro (3°51’E, 43°37’N) (Tableau 1). 

Les 25 hybrides ont été semés avec 3 génotypes commerciaux comme témoins (NKMelody, 

NKSanbro, Heliasol). La bordure de la parcelle a été semée en NKMelody. Le dispositif expérimental 

était un essai à 3 blocs avec une répartition aléatoire des 28 génotypes dans chaque bloc. Chaque bloc 

contenait 28 placettes et chaque placette contenait environ 24 plantes. 

%& Expérimentation au champ avec les 19 lignées parentales du panel 1 (Expt.5) 

Un essai, dénommé Expt.5, a été mis en place en 2009, sur le site expérimental de Syngenta à Saint-

Sauveur, avec les 19 lignées parentales (Tableau II-2). La variété NKMelody a été semée en bordure 

du dispositif et entre les groupes de lignées mâles et femelles. Dans chaque bloc, les 9 lignées femelles 

suivaient les 10 lignées mâles toujours dans un ordre précis. Chaque génotype était représenté par un 

rang de 5 plantes. 



 

 

 

 

Les expérimentations au champ concernent donc 5 essais et trois panels de génotypes (Panels 1, 2 et 3). 

Pour résumer, un récapitulatif des différences entre les dispositifs et les conditions culturales de ces essais 

est présenté dans le tableau suivant : 

 

Dispositif Sol Conduite culturale 
Essais Panel 

Blocs Plantes/placette Type Profondeur Densité Irrigation 
Fumure 
de fond 

Expt.1 2 3 12 
sablo-limono-

argileux 
2 m 2 oui oui 

Expt.2 2 6 6 limono-argileux 1.2-1.4 m 6 Non oui 
Expt.3 2 3 100 limono-argileux 1.2-1.4 m 7.5 Non oui 
Expt.4 3 3 24 argilo-limoneux 1 m 5.5 oui oui 
Expt.5 1 3 6 limono-argileux 1.2-1.4 m 7.5 Non oui 
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Sur l’ensemble des essais au champ, les plantes ont été semées avec un interligne de 0.60 m. Les 

plantes ont ensuite été éclaircies manuellement afin d’arriver à une densité agronomique comprise 

entre 5.5 et 7.5 plantes par m² pour les expérimentations Expt.2, 3, 4 et 5. Sur Expt.1, la densité des 

plantes a été ramenée à 2 plantes par m². Cette basse densité a été choisie suite à un problème de levée 

pour avoir une densité de plantation homogène sur toute la parcelle. 

 

II.2.2.2  Propriétés et suivi de l’état hydrique des sols  

 

Sur le campus de La Valette à Montpellier (Expt.1), le sol avait une texture sablo-limono-argileuse, un 

pH de 8.5 et une profondeur supérieure à 2.0 m. Après un labour en profondeur, une fumure de fond a 

été apportée, composée de 60 U d’azote, de phosphore et de potassium, sous forme d’ammonitrate 

33.5 % et de phosphate de potassium 25/25. 30 U d’azote supplémentaires ont ensuite été apportés au 

stade bouton étoilé (E1) sous forme d’ammonitrate 33.5 %. Le contrôle des mauvaises herbes a été fait 

par des binages superficiels du sol durant la phase végétative.  

Sur les sites expérimentaux de Syngenta (Expts.2, 3 et 5), les sols étaient profonds (entre 1.2 et 1.4 m) 

et présentaient une texture limono-argileuse à argilo-limoneuse. Avant le semis, une fumure azotée de 

fond a été apportée et un contrôle mécanique des mauvaises herbes a été fait au début du cycle.  

Sur le campus de la Gaillarde à Montpellier (Expt.4), le sol était argilo-limoneux avec une profondeur 

d’environ 1 m. Un apport azoté de 60 U, sous forme d’ammonitrate à 33.5 %, a été fait entre E1 et F1. 

Pour Expt.1, le potentiel hydrique du sol a été mesuré deux fois par semaine avec des tensiomètres 

(SMS 2000, SDEC®, France) installés à 3 profondeurs (0.4, 0.8, 1.5 m) à trois emplacements dans 

chaque bloc. Ces mesures ont permis d’estimer l’état de la réserve hydrique du sol et de déterminer les 

dates et les doses d’irrigation. Une irrigation était faite lorsque le tensiomètre à 0.40 m atteignait le 

seuil de 40 kPa. Il s’agissait de maintenir l’humidité du sol au-dessus d’un seuil pour lequel il y a un 

effet négatif sur le fonctionnement de la plante. L’irrigation a été faite en « couverture totale » avec 

des asperseurs. Au cours de Expt.1, la somme des quantités d’eau apportée par irrigation a été de 

150 mm. Ce type de suivi n’a pas été fait sur les autres essais au champ. Pour les essais menés sur les 

sites de Syngenta (Expts.2, 3, 5), aucun apport d’eau par irrigation n’a été nécessaire, car la 

profondeur du sol et la pluviométrie permettaient de cultiver le tournesol dans des conditions 

d’alimentation hydrique non limitante sans irrigation. Sur Expt.4, un apport d’eau d’environ 300 mm a 

été réalisé entre les stades E1 et F1. 

 

 



 

 

Tableau II-4 : Liste des génotypes commerciaux utilisés et leur année d’inscription (Panel 4). 

 

Génotypes Année
d’inscription

Peredovik 1960 

NKMirasol 1978 

Primasol 1978 

Albena 1988 

Vidoc 1989 

Santiago 1993 

NKMelody 1996 

NKSanbro 1997 

Prodisol 1998 

LG5660 1998 

Heliasol 2000 

Pegasol 2001 

NKTekny 2003 
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II.2.3 Expérimentations sous serre (Expts.6, 7, 8, 9, 10 et 11) 

 

II.2.3.1 Dispositifs expérimentaux 

 

Six expérimentations ont été conduites dans la serre du campus de La Gaillarde de Montpellier 

SupAgro (43,35°N, 3°58’E) (Tableau II-1). Ces essais ont été faits entre 2005 et 2009. Les essais 

Expts.9 et 10 ont été conduits dans le cadre de la thèse. Par contre, les essais antérieurs ont été 

conduits dans le cadre de travail de Master (Expts.7, 8 et 11) et de travaux pratiques d’étudiants (Expt. 

6). Ces expérimentations constituaient des études préliminaires pour évaluer l’intérêt d’une 

investigation à plus grande échelle de l’accès aux ressources hydriques (de 10 à 28 génotypes étudiés).  

 

 ! Les cinq premières expérimentations (Expts.6 à 10) ont été conduites pour analyser la 

variabilité génotypique de l’extraction de l’eau. Elles ont été menées dans des pots de 

8 L contenant environ 7 kg de substrat à une humidité pondérale de 10 %. Le 

génotype commercial NKMelody était commun à tous les essais pour être utilisé 

comme témoin. 2 autres génotypes commerciaux (NKSanbro et Prodisol) et 2 

hybrides expérimentaux (VAQxPAR6, XRQxPST5) ont été communs à 4 des 5 essais 

conduits. Les 25 hybrides du factoriel 5x5 ont été utilisés sur les deux essais Expt.9 et 

Expt.10. 

 

 ! Une expérimentation, dénommée Expt.11, a été conduite pour analyser la variabilité 

génotypique de l’architecture racinaire au stade de la floraison sur 10 génotypes 

(Tableau II-4). Des colonnes de sol, de 1.5 m de haut et de 0.2 m de diamètre, 

remplies de substrat ont été utilisées.  

 

En serre, les plantes ont été cultivées dans un substrat composé à volume égal de terre végétale, de 

sable et de terreau. Quatre à cinq graines par pot ont été semées à 0,01 m de profondeur. Après la 

levée, la densité a été ramenée à 1 plante par pot lorsque 4 à 6 feuilles étaient émises. Les pots ont été 

disposés de manière à avoir une densité agronomique de 6 plantes par m². Il y avait 5 à 6 répétitions 

par génotype. Ces répétitions étaient groupées. Toutes les plantes ont été irriguées de 1 à 4 fois par 

jour avec une solution nutritive (Hoagland, N/10) afin d’éviter toute carence hydrominérale.  
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II.2.3.2 Propriétés et suivi de l’état hydrique des substrats 

 

Pour la caractérisation de la capacité d’extraction de l’eau sur les essais Expts6 à 10, à un stade donné 

de développement de la plante, l’irrigation était arrêtée pour permettre à la plante de dessécher le 

substrat jusqu’à la mort de la plante. Les stades d’arrêt des irrigations étaient compris entre les stades 

de 6 feuilles (B6) et de bouton étoilé (E1) suivant les expérimentations. La veille du début de 

traitement expérimental, les pots étaient saturés en eau. Après une nuit de drainage, ils ont été 

ensachés dans des sacs plastiques, afin d’éviter toute évaporation du sol. Sur Expt.6, des plantes ont 

été maintenues irriguées après le début du traitement expérimental pour constituer un traitement 

« témoin ». Pour 4 pots par génotype, l’irrigation a été conduite de manière à maintenir l’état hydrique 

du sol à un niveau de la fraction d’eau transpirable du sol (FTSW) supérieur à 0.9 où aucun processus 

de la plante n’est affecté par l’état hydrique du sol. La fraction d’eau transpirable est un indice de 

contrainte hydrique utilisé pour caractériser l’état hydrique du sol. Elle est estimée comme le rapport 

entre l’eau transpirable disponible du sol (ATSW) et la quantité d’eau totale contenue dans le sol entre 

son humidité à sa capacité de rétention et son humidité à laquelle la transpiration de la plante ne 

représente plus que 10 % de sa transpiration maximale (TTSW) (Sinclair et Ludlow, 1986). L’eau 

totale transpirable (TTSW) de chaque pot a été calculée comme la différence entre le poids initial du 

pot au début du traitement expérimental et d’un poids estimé à 10 % de teneur en eau. L’eau 

disponible transpirable (ATSW) a été estimée comme la différence entre le poids journalier du pot et 

ce poids estimé. FTSW est donc ensuite calculé comme le rapport entre ATSW et FTSW. 

 

 

Pour résumé, les expérimentations sous serre concernent six essais et deux panels de génotypes (Panel 3 

et 4).   

%& La caractérisation de la capacité d’extraction de l’eau a été faite sur 5 essais (Expts.6 à 10)

constitués de cultures en pot plastique de 8l. 

%& La caractérisation de l’architecture du système racinaire a été faite sur un essai exploratoire,

Expt.11 où les plantes ont été cultivées sur des colonnes de sol de 1.50 m de hauteur.  

%& Le substrat utilisé sur l’ensemble des essais était constitué d’un mélange à volume égal de sable

de terreau et de terre végétale 

%& Les génotypes ont été représentés par 5 plantes dans les essais Expts.6 à 7 et par 6 plantes dans

Expts.8 à 11. 



 

 

 

Tableau II-5 : Caractéristiques des conditions de cultures et des conditions climatiques des différents 

essais.

Tm, Température moyenne de la période d’essai du semis à la récolte (°C) ; P, Pluviométrie totale de la période 
d’essai du semis à la récolte (mm) ; irrigation, somme de la quantité d’eau apportée par irrigation sur les 
parcelles durant la période d’essai du semis à la récolte (mm) ; Rg, moyenne du cumul journalier de 
rayonnement global incident durant la période entre 60 et 150 jours après semis (JAS) correspondant à la phase 
reproductive (MJ m-² j-1) ; Tmin, Température minimum perçue par la plante durant la période entre 60-
150 JAS (°C) ; Tmax, Température maximum perçue par la plante durant la période entre 60-150 JAS (°C). Pour 
les valeurs moyennes sont indiquées les valeurs± écartype. 
 

 

 

 

 

Tableau II-6 : Caractéristiques des conditions d’expérimentations sous serre. 

Tm, Température moyenne de la période d’essai (°C) ; VPD, moyenne du déficit de pression de vapeur durant 
l’essai ; PAR, moyenne du cumul journalier de rayonnement photosynthétiquement actif durant l’essai (mol m-

² j-1). Pour les valeurs moyennes sont indiquées les valeurs± écartype. Les stades correspondent à la description 
des stades de développement du tournesol proposée par le CETIOM (2004). 
 

Essai
Densité 
(pl.m-2)

Tm
(°C)

P
(mm)

Irrigation
(mm)

Rg
(50-150 JAS)
(MJ m-² j-1)

Tmin
(50-150 JAS) 

(°C)

Tmax 
(50-150 JAS)

(°C)

Expt.1 2 21±3 163 150 29±6 5 35 

Expt.2 6 18±4 171 - 21±5 3 36 

Expt.3 7.5 18±4 220 - 22 ±7 4 36 

Expt.4 5.5 21±3 96 300 24 ±5 11 35 

Expt.5 7.5 20 ±3 154 - 21 ±7 6 38 

Expérimentation
Temperature

(°C)
VPD
(kPa)

PAR
(mol m-2 j-1)

Stade de début du 
cycle de 

dessèchement

Expt.6 19 ' 2 1.27 ' 0.20 9 ' 2 B6 

Expt.7 22 ' 2 1.26 ' 0.58 12 ' 2 E1 

Expt.8 25 ' 1 1.20 ' 0.21 18 ' 3 B12 

Expt.9 23 ' 1 1.33 ' 0.30 8 ' 2 B18-20 

Expt.10 23 ' 0 1.37 ' 0.25 6 ' 2 E1 

Expt.11 23 ' 2 1.30 ' 0.30 7 ' 2  
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II.2.4 Conditions climatiques 

 

Pour Expts.1 et 4 et tous les essais sous serres, les données météorologiques ont été mesurées par une 

station météorologique composée d’un capteur de mesure du rayonnement photosynthétiquement actif 

(PAR) (SKP 215 , Skye (Instruments Ltd., Landringdod Wells, Royaume-Uni) et d’une sonde thermo-

hygrométrique pour mesurer la température et l’humidité (HMP45AC, Vaisala, Helsinki, Finland). De 

plus, au champ, un pluviomètre (SBS500, Campbell Scientific, Shepshed, Royaume-Uni) et un 

anémomètre à coupelles (A100R, Campbell Scientific, Shepshed, Royaume-Uni ont été utilisés. Les 

données étaient enregistrées toutes les 20 secondes par une centrale d’acquisition de données (LTD-

CR10 Wiring Panel, Campbell Scientific, Shepshed, Royaume-Uni) avec un calcul et un 

enregistrement des moyennes toutes les 30 min. 

Pour Expts.2, 3 et 5, les conditions climatiques étaient suivies avec des stations ADCON® 

(AIS, Vienne, Autriche). Les variables mesurées étaient la température de l’air, l’humidité relative, le 

rayonnement global, la pluviométrie et la vitesse du vent. Les données étaient relevées toutes les 

15 min, transmises par un réseau GSM et enregistrées sur un serveur informatique relié à une base de 

données de Syngenta. 

 

Au champ, la température moyenne durant le cycle de culture était de 21 °C sur les deux sites de 

Montpellier (Expts.1 et 4) avec un maximum durant la phase reproductive de 35 °C (Tableau II-5). Sur 

Expt.2 et Expt.3, la température moyenne était de 18 °C avec un maximum durant la phase 

reproductive de 36 °C. La température minimale durant cette phase était comprise entre 3 et 11 °C 

pour les cinq essais. Durant la phase reproductive, le cumul de rayonnement global incident a été 

compris entre 21 et 29 MJ m-2 pour, respectivement, Expt.1 et Expt.2. La pluviométrie totale sur le 

cycle était comprise entre 163 mm (Expt.1) à 220 mm (Expt.3) suivant les essais. Durant le cycle de 

développement des 25 génotypes du factoriel 5x5 (Expt.4), la pluviométrie totale a été de 96 mm.  

 

Sous serre, les températures journalières étaient comprises entre 16 à 33 °C (Tableau II-6). Ces 

conditions ont été menées de manière à ne pas entraîner de stress thermique pour les plantes (Connor 

et Hall, 1997). Le déficit de pression de vapeur était compris entre 2.1 et 2.9 kPa.. Un éclairage 

artificiel a été utilisé pour allonger la photopériode à 12 h. Son intensité était d’environ  

250 µmol m-2 s-1 de PAR au sommet des plantes. Les valeurs moyennes de PAR cumulé par jour 

étaient comprises entre 6 et 12 mol m² j-1. 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure II-1 : Descriptif des stades phénologiques clés du cycle de développement du tournesol.
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II.2.5 Mesures phénotypiques  

II.2.5.1 Caractérisation des stades phénologiques de la plante 

 

Au champ, 2 à 3 fois par semaine, le stade phénologique des plantes a été suivi sur l’ensemble des 

essais. Pour Expts.6 à 10, au début du traitement expérimental, une caractérisation du stade 

phénologique des plantes a aussi été faite. Ces notations ont été réalisées selon la grille de notation des 

stades phénologiques proposée par le CETIOM (2004) (Figure II-1). 

 

%& La levée (A2) 

La date de levée des plantes a été évaluée pour chaque essai en considérant que le stade A2 était atteint 

lorsque 50 % des plantules avaient leurs cotylédons visibles et étalés.   

 

%&  Le stade de la floraison (F1) 

Une plante a atteint le stade de la floraison lorsque les anthères des trois cercles de fleurons externes 

du capitule sont visibles et dégagées. À chaque passage, une notation binaire (0,1) a été réalisée pour 

chaque plante observée selon qu’elle avait oui (1) ou non (0) atteint le stade. Ce stade de 

développement a été suivi sur toutes les plantes du génotype dans chaque bloc pour les Expts.1, 2 et 5. 

Pour, Expts.3 et 4, le stade F1 a été suivi sur 6 plantes choisies par génotype dans chaque bloc. 

  

%&  Le stade de la maturité physiologique de récolte (M3) 

L’estimation du stade de la maturité physiologique (M3) a été faite pour Expts.1, 2 et 4. Le stade M3 

est ici défini comme le stade où la teneur en eau des graines atteint une teneur en eau égale ou 

inférieure à 10 %. Des prélèvements d’échantillons de graines à différentes dates ont donc été faits 

pour suivre la teneur en eau des graines. Le suivi de la teneur en eau des graines était complété avec 

des observations visuelles de la sénescence des feuilles, du dessèchement de la tige, du réceptacle du 

capitule et de ses bractées comme proposé par le CETIOM (2004). Ces observations visuelles, 

habituellement utilisées au champ pour estimer la date optimale de récolte, étaient insuffisantes dans 

les conditions expérimentales des essais.  : les différents symptômes proposés par le CETIOM ne se 

synchronisent pas lorsque la densité est faible ou lorsque l’irrigation est importante pendant le 

développement reproducteur. 

Pour Expt.1, un prélèvement de graines a été réalisé à 117 jours après semis (JAS) sur l’ensemble des 

90 génotypes étudiés. De 50 à 200 g de graines étaient prélevés par génotype dans chaque bloc. 

D’autres prélèvements ont aussi été réalisés avant et après cette date, sur 15 génotypes couvrant la 

gamme de précocité observée pour les 90 génotypes. Ces prélèvements ont été faits à 103 JAS et 110 

JAS sur 5 génotypes et à 110 JAS sur les 10 autres génotypes, puis enfin à la récolte pour tous les 

génotypes.  
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Pour Expt.2, trois prélèvements ont été réalisés à 30, 40 et 50 jours après la floraison moyenne 

observée au champ, soit, respectivement 98, 108 et 118 JAS. Les prélèvements ont été faits seulement 

sur 3 blocs sur 6 et sur deux plantes par bloc pour chaque génotype. Environ 30 graines ont été 

échantillonnées par plante à 98 JAS et à 108 JAS. Toutes les graines du capitule ont été prélevées à 

118 JAS. 

Pour Expt.4, un seul prélèvement de graines a été fait à 117 JAS pour tous les génotypes. De 30 à 

100 g de graines ont été prélevés par génotype dans chaque bloc.  

Après chaque prélèvement, les échantillons de graines ont été pesés pour avoir le poids frais. Les 

graines ont été ensuite passées à l’étuve à 60 °C pendant 48 h, puis pesées pour obtenir leur poids sec.  

 

II.2.5.2 Caractérisation de l’architecture de la plante 

 

Au stade F1, à l’échelle d’une placette, le nombre de feuilles total (Nfmaxgen) a été déterminé, en 

prenant en compte le nombre de phytomères émis sur 12, 4 et 5 plantes, respectivement pour Expt.1, 

Expt.3 et Expt.5.  

Pour Expts.3 et 5, la longueur et la largeur d’une feuille sur 3 de chaque plante suivie ont été 

mesurées. Pour chaque feuille mesurée, la position en termes de rang d’insertion depuis la base de la 

tige a été notée. À noter que pour les lignées mâles ramifiées de Expt.5, les mesures n’ont été faites 

que sur l’axe principal des plantes.  

Sous serre, pour Expts.6 à 10, des mesures de longueur et de largeur d’une feuille sur trois ont aussi 

été réalisées sur chaque plante représentative d’un génotype au début du traitement expérimental. Ces 

mesures ont été utilisées pour estimer la surface foliaire totale des plantes au début du dessèchement 

du pot. 

 

II.2.5.3 Caractérisation du dessèchement des pots 

Pour Expts.6 à 10, durant le traitement expérimental, les pots ont été pesés quotidiennement à la même 

heure pour suivre l’évolution de l’état hydrique du sol et de la transpiration des plantes. Lorsque la 

perte en eau des pots était constante sur 2 ou 3 jours successifs et inférieure à 20 g d’eau par jour, les 

plantes étaient récoltées.  

II.2.5.4 Prélèvements pour les mesures de biomasse des plantes 

 

Sur Expt.11, pour chaque plante ayant atteint le stade de la floraison, les parties aériennes des plantes 

ont été prélevées. Elles ont été mises à l’étuve à 60 °C pendant 48h puis pesées pour en estimer la 

biomasse sèche. Les mesures de caractérisation de l’architecture racinaire des plantes ont été faites à 
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partir de prélèvements destructifs du système racinaire par strate de sol. Les prélèvements ont été faits 

par strate de 0.1 m pour les premières 0.20 m de couche de sol et par strate de 0.2 m pour le reste du 

pot. Pour chaque strate, les racines ont été séparées du substrat par tamisage et plusieurs lavages 

successifs à l’eau. Les racines de diamètre supérieur à 2 mm ont été séparées des plus fines pour 

constituer les racines dites « structurelles ». Les plus fines ont été classées comme les racines dites 

« fonctionnelles » mises en œuvre lors de l’extraction de l’eau. Un échantillon de 2 m linéaires de 

racines fonctionnelles a été prélevé dans la première strate de sol pour chaque génotype. La biomasse 

sèche de ces trois échantillons de racines par strate a ensuite été déterminée par pesée après passage à 

l’étuve à 60 °C pendant 48h. 

 

II.2.6 Variables calculées  

II.2.6.1 Calcul du temps thermique depuis la levée 

 

Le temps thermique (TT, °Cj) a été calculé comme la somme des températures efficaces journalières 

depuis le stade A2. La température efficace a été calculée à partir de la température moyenne de l’air 

et d’une température de base (Tb) de 4.8 °C commune à tous les génotypes (Granier et Tardieu, 1998).  

 

II.2.6.2 Calcul de la date thermique de la floraison 

 

La date thermique de floraison (TTF1) a été exprimée en cumul de temps thermique entre le stade A2 

et la date de la floraison (F1). F1 a été considéré comme atteint lorsque 50 % des plantes d’un même 

génotype pour chaque bloc suivies avaient atteint ce stade. TTF1 a été estimée avec un ajustement 

logistique entre la proportion de plantes ayant atteint le stade floraison à chaque date d’observation et 

le temps thermique cumulé à cette date.

))(t)TT(4b(aexp1

1
)(P

()
"t      (Eq.1) 

Avec P, proportion observée de plantes ayant fleuri ; TT, temps thermique cumulé à la date d’observation t 
(°Cj) ; a, date thermique à laquelle 50 % des plantes atteignent le stade cible F1 ; b, valeur de la dérivée de la 
fonction à la date t où P(t)=0.5. 
  

Pour Expt.5, la date thermique de la floraison pour chaque lignée a été estimée pour l’ensemble de la 

parcelle d’essai. Les proportions de plantes ont été calculées sur toutes les plantes suivies et non par 

bloc de répétition. 
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II.2.6.3 Calcul de la date thermique de la maturité physiologique  

 

L’estimation de la date thermique de la maturité physiologique (TTM3) a été faite à partir du suivi du 

dessèchement des graines. L’humidité des graines prélevées au temps t (Tet, %) a été estimée comme 

la proportion d’eau contenue dans les graines calculée à partir de leur poids frais et sec.  

 

100
Pf

PsPf
T

 
!te         (Eq.2) 

Avec Tet, teneur en eau des graines (%) ; Pf, poids frais des graines (g) ; Ps, poids sec des graines (g). 

 

Une régression linéaire entre la teneur en eau des graines et le temps thermique écoulé depuis la 

floraison (TTt – F1) a été établie. Pour chaque génotype, une date de prélèvement des graines correspond 

à une valeur de TTt – F1. Selon la variabilité de la date thermique de la floraison des génotypes, 

différentes valeurs de TTt – F1 ont été obtenues.   

"# $ ! F1tTe
t

TT        (Eq.3) 

Avec Tet, humidité des graines prélevées au temps t (%) ;  , vitesse de dessèchement des graines ; !, intercepte 
de la régression avec l’axe des ordonnées ; TTt – F1, temps thermique cumulé depuis la floraison (F1) (°Cj). 
 

La vitesse de dessèchement des graines ( ) est une variable dépendante de l’environnement. Elle 

dépend de l’humidité de l’air, de la température et de la taille des graines. La relation ainsi établie est 

statistiquement unique pour chaque situation expérimentale et indépendante du génotype (Rondanini 

et al., 2007 ; 2009). Elle a été établie pour chaque essai. 

La teneur en eau observée pour une placette renseignait sur l’état de dessèchement des graines au 

moment du prélèvement. Le temps thermique nécessaire ("TTi) pour que les graines atteignent la 

teneur en eau de 10 % (stade M3) a été calculé pour chaque placette à partir de la vitesse de 

dessèchement   des graines de l’essai :  

#
t

i

Te-10
TT !%         (Eq.4) 

Avec "TTi, temps thermique nécessaire pour la placette i d’atteindre le stade de maturité physiologique à partir 
de la date de prélèvement t (°Cj) ;  , vitesse de dessèchement des graines de l’essai (% °Cj-1) ;Teti, teneur en eau 
des graines de la placette i à la date de prélèvement t (%)  
 

TTM3 a donc été calculée comme la somme de la date thermique de la floraison de la placette (TTF1), 

du temps thermique écoulé depuis la floraison de la placette (TTt-F1), de la date (t) de prélèvement des  



 

 

 

 

 

 

 

Figure II-2 : Exemple d’un ajustement polynomial de la surface foliaire individuelle des feuilles en 

fonction de leur rang d’insertion. 

Les traits architecturaux : nombre de feuilles total (Nfmaxgen), surface foliaire totale de la plante (A1gen), position 
de la plus grande feuille (A2gen) et surface de la plus grande feuille (A3gen), estimés à partir de l’équation (Eq.7) 
sont indiqués sur le profil. A1gen est la somme des surfaces foliaires individuelles de toutes les feuilles de la 
plante.

A2gen

A3gen

Nfmaxgen

A1gen
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graines et enfin du temps thermique nécessaire pour que ces graines atteignent 10 % d’humidité 

("TT). 

 

iiF1i "TTTTF1TTM3 $$!  tTT      (Eq.5) 

Avec TTM3i, date thermique de maturité physiologique de la placette i (°Cj) ; TTF1i, date thermique de floraison 
de la placette i (°Cj)  ; TTt-F1, temps thermique cumulé depuis la floraison (F1) de la placette i à la date t (°Cj) ; 
"TTi, temps thermique nécessaire pour la placette i d’atteindre le stade de maturité physiologique à partir de la 
date de prélèvement t (°Cj). 
 

Pour Expt.1, l’humidité des graines aux trois dates de prélèvements était comprise entre 44.8 et 

12.7 %. Ces gammes de valeurs correspondent principalement à des teneurs en eau de graines en phase 

de dessiccation passive (Rondanini et al., 2007 ; 2009). Les valeurs de teneur en eau des graines 

prélevées à partir de 126 JAS n’ont pas été utilisées pour la régression parce que les plantes avaient 

dépassé leur maturité physiologique. Les teneurs en eau des graines prélevées à 117 JAS ont par la 

suite servi à calculer "TTi  et TTM3. 

Pour Expt.2, la régression linéaire a été établie pour les teneurs en eau des graines prélevées à 40 jours 

après floraison moyenne de la parcelle (JAF). À cette date, l’humidité des graines était comprise entre 

38.9 et 3.7 %. Seules les teneurs en eau des graines prélevées à 40 JAF ont été conservées. Les graines 

prélevées à 30 JAF étaient encore dans leur phase d’embryogenèse et les graines prélevées à 50 JAF 

avaient dépassé leur maturité physiologique.  

Pour Expt.4, les teneurs en eau des graines prélevées à 117 JAS variaient de 60 à 4 %. Les placettes 

supérieures à 40 % n’ont pas été utilisées pour établir la régression linéaire sur cet essai. Pour 

l’ensemble des essais, les valeurs du coefficient de détermination obtenue étaient comprises entre 0.23 

à 0.45 et étaient toutes significatives (p<0.001). 

 

II.2.6.4 Calcul de la surface foliaire 

La surface foliaire individuelle des feuilles mesurées a été estimée par le produit de la longueur et de 

la largeur des limbes et d’un coefficient de 0.664 selon l’équation proposée par Lecoeur et al. (2011) :  

 

0.664lL ii
i

Sf !        (Eq.6) 

Avec Sfi, surface foliaire de la feuille i (cm²) ; Li, longueur de la feuille i (cm) ; li, largeur de la feuille i (cm) ; i, 
rang d’insertion de la feuille mesurée sur l’axe de la tige  
 

Pour Expt.3, au moment des mesures les deux premières paires de feuilles étaient déjà sénescentes et 

n’ont pas pu être mesurées. Une hypothèse a donc été faite en attribuant à la première paire de feuilles 

au rang 1 et 2 une surface foliaire individuelle de 15 cm² et à la deuxième paire de feuilles au rang 3 et 

4 une surface foliaire individuelle de 55 cm² (Dosio et al., 2003).  



 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure II-3 : Teneur en eau du sol en fonction du nombre de jours écoulés depuis l’arrêt de l’irrigation.

Trois phases d’évolution de la transpiration foliaire sont représentées : Phase I de transpiration maximale de la 
plante, la teneur en eau du sol est suffisante pour couvrir les besoins de la plante ; Phase II de régulation 
stomatique, la teneur en eau du sol atteint une valeur critique pour laquelle la transpiration de la plante 
commence à être affectée ; Phase III de conductance épidermique, la teneur en eau du sol est en dessous de la 
teneur en eau minimale pour l’extraction de l’eau et ne permet plus à la plante de garder ses stomates ouverts. 
Chaque point représente la teneur en eau journalière du pot. Teinitiale: Teneur en eau du sol au début du cycle de 
dessèchement ; Tecritique, teneur en eau critique où la transpiration de la plante commence à être affectée par le 
déficit hydrique Temin, teneur en eau minimale pour l’extraction de l’eau du sol ; Tepf, teneur en eau au point de 
flétrissement de la plante 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure II-4 : Transpiration normalisée des plantes en fonction de la teneur en eau du sol.

Les traits correspondent à un ajustement bilinéaire. Chaque point représente la transpiration journalière de la 
plante par unité de surface foliaire. 
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Pour chaque plante, la surface individuelle Sƒ(i) de toutes les feuilles a été estimée à l’aide d’un 

ajustement polynomial d’ordre 5, entre les surfaces foliaires individuelles et les rangs d’insertion sur la 

tige correspondant comme suit (Figure II-2) :  

&
!

 !
5

0k

k5
ka)( iiSf      (Eq.7) 

Avec Sf (x), surface foliaire de la feuille à l’insertion i à partir de la base de la tige de la plante (cm²) ; a k, 
coefficient du polynôme à l’ordre k ; i, rang d’insertion de la feuille sur la tige de la plante en comptant à partir 
de la base de la tige. 
 

À partir de cet ajustement, la surface foliaire totale de la plante (A1gen, cm²) a été calculée comme la 

somme des surfaces individuelles de toutes les feuilles de la plante. 

)(A1
genNfmax

1

gen &
!

!

!
i

i

iSf       (Eq.8) 

Avec A1gen, surface foliaire totale de la plante (cm²) ;  Sf(i), surface foliaire individuelle de la feuille au rang 
d’insertion i (cm²) ; Nfmaxgen, nombre de feuilles total (cm²). 
 

Enfin, la position de la plus grande feuille (A2gen) correspondant au rang d’insertion de la feuille qui 

présente la plus grande surface (Sfmax), a été relevée ; ainsi que la surface foliaire de la plus grande 

feuille (A3gen, cm²) correspondant au maximum des surfaces foliaires individuelles des feuilles d’une 

plante. 

)A2(A3

))((maxmaxA2

gengen

gen max

Sf

iSfSfaveci Sf

!

!!
   (Eq.9) 

Avec Sf(i), surface foliaire de la feuille au rang d’insertion i (cm²) ; iSfmax, rang d’insertion de la plus grande 
feuille de la plante ; Sfmax, maximum de la surface foliaire individuelle des feuilles de la plante (cm²).  
 

II.2.6.5 Calcul de la teneur en eau minimale d’extraction de l’eau 

 

'( La transpiration

La transpiration journalière par m2 de feuille de chaque plante de Expts.6 à 10 a été calculée comme la 

différence entre deux pesées journalières successives divisée par la surface foliaire totale de la plante. 

Cette variable est comparable à une densité de flux. La surface foliaire des plantes des traitements 

avec un dessèchement du sol a été considérée comme constante du fait de l’arrêt très rapide de 

l’expansion foliaire avec la baisse de la teneur en eau du sol.  

Une transpiration maximale de référence par génotype a aussi été calculée (TRmax) pour chaque 

expérimentation. Pour Expts.7, 8, 9 et 10, TRmax a été estimée comme la transpiration moyenne des 2 
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ou 4 premiers jours du début du cycle de dessèchement, période pendant laquelle la teneur en eau 

n’avait pas atteint un niveau suffisamment bas pour affecter la transpiration de la plante. Pour Expt.6, 

TRmax a été calculée journalièrement pour chaque génotype comme la transpiration des plantes 

irriguées représentatives de chaque génotype. 

Une transpiration relative à une transpiration de référence a été calculée comme suit :  

gen

geni
geni

TR
TR

NTR
max,

,
, !        (Éq. 10) 

Avec NTRi,gen transpiration normalisée de la plante i représentative du génotype gen ; TRi,gen, transpiration 

journalière par unité de surface foliaire ; TRrmax, gen, transpiration maximale du génotype. 

  

Cette variable est comparable au rapport entre évapotranspiration réelle et évapotranspiration 

maximale (ETR/ETM) très utilisé par les agronomes pour estimer le niveau de satisfaction des besoins 

en eau d’une culture ou le niveau de déficit hydrique subi par la plante.  

 

'( Caractérisation de l’état hydrique du sol 

L’état hydrique du sol a été caractérisé par sa teneur en eau. Le suivi de la perte en eau des pots a 

permis d’établir une courbe de dessèchement des pots à partir de la teneur en eau à la capacité de 

rétention (Figure II-3). Cette dynamique de dessèchement a ainsi permis de définir trois variables 

d’état i) la teneur en eau initiale ou teneur en eau à la capacité de rétention au début du cycle de 

dessèchement (Tei) ; ii) la teneur en eau à partir de laquelle la conductance stomatique commence à 

diminuer (Tecritique) ; iii) la teneur en eau du substrat au point du flétrissement des plantes lorsque 

toutes les feuilles ont perdu leur turgescence (Tepf).  

Un ajustement bilinéaire de la transpiration normalisée de la plante et la teneur en eau du sol durant le 

cycle de dessèchement a été fait pour chaque pot (Figure II-4). Deux valeurs caractéristiques ont été 

estimées. L’intersection entre les 2 droites correspond à la teneur en eau du sol critique (Tecritique) pour 

laquelle les stomates commencent à se fermer en réponse au déficit hydrique du sol (Sinclair et 

Ludlow, 1986). Sinclair et Ludlow (1986) proposent également de définir une teneur en eau du sol 

minimale (Temin) pour laquelle la fermeture des stomates serait complète et les pertes en eau de la 

plante sont dues uniquement à la transpiration cuticulaire. Cette valeur serait atteinte lorsque la 

transpiration de la plante relativement à celle d’une plante bien irriguée serait de 10 % ou NTR = 0.1.

(Lecoeur et Sinclair, 1996 ; Sinclair, 2005)  

 

Afin de pouvoir comparer tous les génotypes pour toutes les expérimentations, il fallait pouvoir 

comparer des génotypes qui n’étaient pas présents en même temps dans une même expérimentation et 

également éliminer les différences entre expérimentations dues aux caractéristiques changeantes du 

substrat. Bien que la composition des substrats soit théoriquement identique entre expérimentations, la 

nature de la matière organique différait suivant sa composition et son degré d’humification.  
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Ces caractéristiques influent considérablement la teneur en eau initiale. Une matière organique 

composée majoritairement de fibres de sphaignes mal décomposées donne un substrat avec une teneur 

en eau initiale très élevée. Par contre, une matière organique fortement humifiée va permettre un bon 

contact entre les racines et le complexe argilo-humique. Dans cette situation, les teneurs au point de 

flétrissement permanent vont être plus basses. Pour pouvoir comparer les génotypes entre eux et 

tamponner les différences de comportement des substrats entre expérimentations, un indice a été 

calculé comme suit :   

NKMelody,min

min

Te

Te
IEgen !         (Eq.11) 

Avec Temin et Temin NKMelody, teneur en eau minimale pour l’extraction de l’eau du sol du génotype et de la variété 

NKMelody 

 

Le génotype NKMelody a été choisi comme référence parce qu’il était présent dans tous les essais et 

qu’il a un comportement moyen pour l’extraction de l’eau (Cottet, comm. Pers.). 

 

Toutes les teneurs en eau du sol sont des estimations indirectes faites à partir de la pesée des pots. Pour 

vérifier la validité de ces estimations, la teneur en eau à la mise en place et à la fin des essais a été 

directement mesurée sur des échantillons de sol prélevés au début et à la fin des expérimentations. Ces 

échantillons ont été immédiatement pesés pour le poids frais (Pfsol) et, après mis à l’étuve à 105 °C 

pendant 120 h, pour le poids sec (Pssol). La teneur en eau du sol est ensuite calculée comme suit :  

sol

solsol

Ps

PsPf
Te

 
!          (Eq.12) 

Avec Te, teneur en eau du sol (g g-1) ; Pfsol, poids frais de l’échantillon de sol (g) ; Pssol, Poids sec de 
l’échantillon de sol (g). 
 

Un test de moyenne a été fait entre les teneurs en eau du sol estimées par pesée ou mesurées. Il n’y 

avait pas de différence statistique au seuil # = 0.05. 

 

II.2.6.6 Calcul des variables de caractérisation de l’architecture du système racinaire

 

La longueur massique des racines (Lm, g cm-1) a été estimée à partir du prélèvement de 2 m de racines 

fines. Les génotypes ne présentaient pas de différence significative pour Lm ( = 5 % et p = 0.76). Une 

valeur moyenne de 174 ± 3 m g-1 a été retenue. La densité de longueur racinaire ou longueur racinaire 

volumique (Lv, cm cm-3) correspond à la longueur linéaire de racines fonctionnelles contenues dans 

une unité de volume de sol. Lv a été estimée pour chaque strate de sol analysée comme suit :
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V

LmMS
Lv

fines

!        (Eq.13) 

Avec Lv, densité de longueur racinaire (cm cm-3) ; Msfines, biomasse de racines fines contenues dans le volume 
de sol considéré (g), Lm, longueur massique racinaire (cm g-1) ; V, volume du sol considéré (cm3) 
 

La profondeur d’enracinement efficace pour l’extraction d’eau (Z, m) a été estimée pour chaque 

génotype comme la profondeur d’enracinement à partir de laquelle Lv était inférieure à 1 cm cm-3. 

Cette valeur de Lv correspondrait à une densité racinaire minimale pour laquelle la plante est capable 

d’utiliser toutes les ressources hydrominérales du sol (e.g Sadras et al., 1989 ; Gregory, 1994). Z a été 

estimé à partir d’un ajustement linéaire entre la profondeur moyenne d’une strate (m) et le logarithme 

népérien de Lv (Gregory, 1994). L’interception de cet ajustement avec l’axe des abscisses a été 

utilisée comme un indicateur de la profondeur d’enracinement efficace (Z, m).  

 

II.2.7 Analyses statistiques des variables obtenues 

 

Les ajustements logistiques et linéaires pour estimer les traits ont été réalisés avec le logiciel R (R 

Development Core Team, 2008). L’ajustement polynomial pour la reconstruction du profil foliaire a 

été réalisé plante à plante avec le solveur Excel (Windows, 2000). Le critère de choix du modèle était 

basé sur la minimisation de la somme des carrés des écarts de la surface foliaire des feuilles mesurées 

et de leur surface estimée par le modèle. 

La détermination de la valeur des paramètres du modèle linéaire entre la valeur logarithmique de la 

densité de longueur racinaire et de la profondeur de la couche de sol a été faite avec le logiciel 

TableCurve 2D (v5.01, 2002, SYSTAT Software Inc.). 

 

Les analyses de variance ont été faites avec les procédures GLM du logiciel STATISTICA 8.0 

(Statsoft, France, 2008). Le modèle linéaire utilisé prenait comme modalité le génotype, l’essai ainsi 

que l’interaction génotype*essai.  

 

Pour les traits de phénologie estimés sur Expts1, 2 et 3, l’analyse de variance dans chaque essai a 

présenté un effet significatif du bloc. Cependant, les blocs ne présentaient pas de facteur commun 

entre les essais. Ainsi pour l’analyse combinée des essais, les valeurs du trait ont été corrigées de 

l’effet bloc et le dispositif de l’essai a été assimilé à une répartition aléatoire des génotypes avec un 

nombre de répétitions par génotype correspondant au nombre de blocs. 
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 Pour les traits architecturaux (Nfmaxgen, A1gen, A2gen, A3gen), une analyse préliminaire a été réalisée 

pour évaluer si le dispositif en « planches » sur Expt.3 pouvait être un facteur de variabilité entre les 

plantes suivies. Cette analyse a été faite au travers d’une analyse de variance (ANOVA), avec le 

logiciel R (R Development Core Team, 2008), sur les traits architecturaux des deux génotypes 

commerciaux (NKSanbro et NKMelody) communs aux 5 « planches ». L’effet « planche » a été 

observé significatif entre ces 2 génotypes (p<0.001). 

 

Pour permettre une analyse combinée de l’ensemble des hybrides du factoriel 9x10 sur cet essai, la 

valeur moyenne des traits par individu représentatif d’un génotype a été estimée au travers d’un 

ajustement linéaire sous le logiciel R avec le modèle suivant : 

ijk)$$$! plGP jiijk
#      (Eq.14) 

 

Pijk, valeur phénotypique du trait estimé pour l’individu k du génotype i dans la planche j ; Gi, valeur 
génotypique ; plj, valeur résiduelle due à l’effet « planche » j ; )ijk ; valeur résiduelle. 
 

 Pour l’ensemble des génotypes de Expt.3, la valeur relative d’un trait pour une répétition était ensuite 

calculée comme suit : 

plPP jijk

'

ijk
 !       (Eq.15) 

Avec P’ijk, le phénotype estimé du trait, Pijk, le phénotype mesuré, plj, valeur résiduelle due à l’effet planche j.  
 

Les groupes homogènes pour un facteur ont été obtenus avec le test de Newman-Keuls (  < 0.05). Un 

coefficient de variation (CV) phénotypique a été calculé pour chaque trait. 

L’analyse de la stabilité des traits a été faite en comparant le rang de classement des génotypes par 

essai à l’aide du coefficient de concordance des rangs de Kendall (W). 
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II.3 RÉSULTATS 

 

L’objectif de cette partie est de présenter la variabilité phénotypique observée pour les traits de 

phénologie, d’architecture et d’accès aux ressources hydriques, au sein et entre les différents panels de 

génotypes étudiés. Les 3 groupes de traits phénotypiques seront présentés successivement. 

 

II.3.1 Variabilité phénotypique de la phénologie entre les panels 

 

Les traits phénologiques, dates thermiques d’apparition de la floraison (TTF1) et de la maturité 

physiologique (TTM3)  ont présenté de la variabilité entre panels (Figure II-5, Annexe 2). La gamme 

de valeurs des traits était restreinte pour le pool génétique de Syngenta. 

 

TTF1 a présenté un coefficient de variation (CV) de 5.6 % et de 7.7 % pour respectivement les 90 

génotypes du factoriel 9x10 (Panel 2) et les 25 génotypes du factoriel 5x5 (Panel 3). La variabilité 

phénotypique de TTM3 était plus large avec des CV compris entre 9.1 % et 8.4 % respectivement pour 

les panels 2 et 3. Une corrélation significative existe entre TTF1 et TTM3 au sein de ces deux panels 

avec un r² compris entre 0.60 et 0.76 (Tableau II-7), p<0.05).  

 

Au sein des panels, des différences significatives ont été identifiées entre génotypes (Tableau II-8). 

Pour le panel 3, le génotype VDQxPPR9 présentait les valeurs de TTF1 et de TTM3 les plus précoces, 

respectivement, 888°Cj et 1740 °Cj. Le génotype FNxOPB4 était le plus tardif pour la floraison avec 

1218°Cj et 2270 °Cj pour TTM3. La date thermique de floraison moyenne de cette population a été 

plus tardive que celle de NKMelody que nous avons utilisé comme génotype de référence. 76 % de ces 

génotypes ont eu une floraison plus tardive que celle de NKMelody. Par contre, pour TTM3, 

seulement 48 % d’entre eux avaient une maturité plus tardive que celle de NKMelody. 

Pour le panel 2, la gamme de variabilité de ces traits a été moins importante que celle observée pour le 

Panel 3 (Figure II-5). Il y avait aussi des différences significatives entre expérimentations pour le 

panel 2. TTF1 a été plus tardive pour Expt.1 avec un écart de 80 °Cj par rapport aux Expts.2 & 3.  

TTM3 a été plus tardive pour Expt.1 avec un écart moyen de 288 °Cj  par rapport aux Expts.2 & 3. 

Une interaction génotype*expérimentation significative a aussi été observée pour TTF1 (Tableau II-8). 

Toutefois, le classement des génotypes du panel 2 pour TTF1 a montré un coefficient de concordance 

des rangs significativement élevé compris entre 0.60 et 0.71 (p<0.05) ; indiquant une stabilité de ce 

trait entre essais lorsqu’on considère des groupes de génotypes et, non plus, des génotypes pris 

individuellement. Les génotypes F3, G3, H3 ont toujours été les plus précoces. 

 



 

 

Tableau II-7 :Coefficients  de corrélations entre les variables phénotypiques au sein des 3 panels de 

génotypes.

Les valeurs en caractère gras correspondent à des coefficients de corrélation significatifs pour des valeurs de p 
<0.05. TTF1, date thermique de la floraison ; TTM3, date  thermique de la maturité physiologique ; IEgen, indice 
de la capacité d’extraction de l’eau ; A1gen, surface foliaire totale ; A2gen, position de la plus grande feuille ; 
A3gen, surface foliaire de la plus grande feuille ; Nfmaxgen, nombre de feuilles total ; Z, profondeur 
d’enracinement.  
Les corrélations présentées pour les génotypes commerciaux du panel 4 sont obtenues des résultats de Lecoeur et 

al. (2011) sauf pour IEgen et Z. 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

 Traits 

Panel 1  : lignées mâles 

 TTF1 TTM3 Nfmaxgen A1gen A2gen A3gen IEgen Z 
TTF1 1        

Nfmaxgen 0.47  1      
A1gen 0.58  0.35 1     
A2gen -0.11  0.31 -0.10 1    
A3gen 0.47  -0.13 0.85 -0.12 1   

Panel 1 : lignées femelles 

TTF1 1        
Nfmaxgen -0.27  1      

A1gen 0.57  -0.08 1     
A2gen 0.12  0.69 0.24     
A3gen 0.55  -0.37 0.88 0.08 1   

Panel 2 : factoriel 9x10 
      

TTF1 1        
TTM3 0.60 1       

Nfmaxgen 0.19 -0.09 1      
A1gen 0.18 0.11 0.01 1     
A2gen -0.07 -0.31 0.23 0.40 1    
A3gen 0.10 0.20 -0.46 0.75 0.07 1   

Panel 3 : factoriel 5x5 
    

TTF1 1        
TTM3 0.76 1       

IEgen -0.03 -0.04      1 

Panel 4 : génotypes commerciaux 
    

TTF1 1        

TTM3 -0.07 1       
Nfmaxgen 0.25 0.18 1      

A1gen 0.50 0.39 0.78 1     
A2gen 0.19 0.07 0.81 0.72 1    
A3gen 0.47 0.38 -0.38 0.08 -0.43 1   
IEgen -0.13 0.32 0.05 0.22 0.03 0.01 1  

Z 0.41 0.20 0.81 0.64 0.59 -0.30 0.07 1 
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Les génotypes A7, B7, E10, E7, F10, F7, I4, I10 et I7 ont toujours été les plus tardifs. 67 % des 

génotypes n’ont présenté aucune différence significative pour TTF1 avec la moyenne du génotype 

NKMelody. 

Pour TTM3, le coefficient de concordance des rangs des génotypes était aussi significatif, mais avec 

une valeur plus faible (W=0.12, p<0.05). C3 et G5 étaient les génotypes les plus précoces et le 

génotype A6, le plus tardif, avec des valeurs de TTM3 de 1740 °Cj, 1765 °Cj et 1962°Cj 

respectivement. 95 % des génotypes n’ont présenté aucune différence significative de la valeur 

moyenne de TTM3 avec celle du génotype NKMelody. 

 

II.3.2 Variabilité phénotypique des traits architecturaux  

 

L’essentiel des informations sur la variabilité phénotypique de l’architecture a été obtenu sur le 

panel 2 et les lignées parentales associées, panel 1. Les informations sur le panel 4 sont issues de la 

littérature (Lecoeur et al., 2011).  

Une importante variabilité phénotypique a été observée au sein des panels 1 et 2. Cette variabilité était 

indépendante de celle de la phénologie. 

 

'( Corrélation entre les traits architecturaux au niveau du panel 2 

Pour le panel 2, la surface foliaire totale (A1gen) a présenté une moyenne de 0.6 ± 0.1 m². Une 

corrélation positive et significative a été observée entre A1gen et la surface de la plus grande feuille 

(A3gen) (r=0.75, p <0.05) (Tableau II-7). A3gen a présenté la variabilité phénotypique la plus importante 

avec un CV de 20.1 %. La forme du profil foliaire, prise en compte par la position de la plus grande 

feuille (A2gen), a aussi présenté une variabilité phénotypique importante avec un CV de 19.4 %. En 

terme de combinaison entre les différentes variables architecturales, deux formes de profil foliaire ont 

été définies : (i) un profil asymétrique avec une position de la plus grande feuille dans la moitié 

supérieure du profil foliaire que nous avons appelé « Parasol » en référence à la silhouette d’un pin 

parasol et (ii)  un profil symétrique avec une position de la plus grande feuille en position médiane que 

nous avons appelé « cloche » (cf. Annexe 3). 

Le nombre de feuilles total (Nfmaxgen) a présenté la variabilité la plus faible (CV = 9.4 %) avec une 

gamme allant de 26 à 30 feuilles. Nfmaxgen était significativement corrélé à A3gen (r = -0.46, p<0.05) 

avec un coefficient négatif dans le panel 2. Mais, la corrélation était négative pour tous les panels 

indiquant que si le nombre de feuilles est important, ces dernières ont tendance à être plus petites. Une 

corrélation positive a été observée entre Nfmaxgen et à A2gen (r = 0.23, p<0.05) et entre A2gen et A1gen 

(r= 0.40, p<0.05). Par contre A2gen et A3gen, n’ont pas présenté de corrélation significative.  
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'( Gamme de variation et variabilité génotypique des traits architecturaux du panel 2

Des différences significatives entre génotypes ont été observées chez les hybrides du panel 2  (Tableau 

II-8). Pour A1gen, les génotypes D4 et B1 ont présenté, respectivement, la valeur moyenne minimale de 

4415 cm² et maximale de 7136 cm². Ramenées à une densité de peuplement classique (6 plantes m-²), 

ces valeurs correspondent à des LAI de 2.6 et 4.2. Cela signifie que le génotype D4 n’aurait jamais la 

surface foliaire suffisante pour intercepter la totalité du rayonnement incident. Il faut pour cela 

atteindre un LAI de 3.5. Toutefois, 64.4 % des génotypes ont présenté une valeur de A1gen supérieure à 

la surface foliaire totale du génotype NKMelody (5671 cm²), soit des LAI supérieurs à 3.5. 

Pour A2gen, les génotypes G4 et E5 ont présenté, respectivement, la valeur moyenne minimale (12) et 

maximale. Pour 84 % des génotypes, A2gen était supérieure à 15. Pour ces génotypes, dont 

NKMelody ; la plus grande feuille était située au-dessus de la moitié de leur profil foliaire moyen. 

Pour les autres génotypes, la distribution des feuilles sur la tige était proche de la symétrie.  

Pour la surface de la plus grande feuille (A3gen), les génotypes E8 et C6 ont présenté, respectivement, 

la valeur moyenne minimale de 258 cm² et maximale de 439 cm². 98 % des génotypes ont eu une 

valeur moyenne de A3gen inférieure à celle de NKMelody (415 cm²). Ceci suggère que notre génotype 

de référence, NKMelody, possède de grandes feuilles.  

Pour Nfmaxgen, les génotypes C9 et G2 ont présenté, respectivement, la valeur moyenne minimale de 

26 et maximale de 35. Il est à noter que la gamme de Nfmaxgen de la population a été supérieure au 

Nfmaxgen du génotype NKMelody, estimé à 26. Le panel 2 est donc composé de génotypes à grand 

nombre de feuilles. Un effet « essai » significatif ainsi qu’une interaction « génotype*essai » ont 

également été observés pour Nfmaxgen entre Expt.1 et Expt.3 (Tableau II-8) de l’ordre d’une feuille en 

terme de variation de la moyenne entre essais. Une stabilité de Nfmaxgen a pourtant été observée entre 

ces deux essais avec un coefficient de concordance des rangs (W) des génotypes élevé de 0.76 

(p<0.05). 

 

'( Gamme de variation et corrélation entre les traits architecturaux du panel 1 

Pour le panel 1, une variabilité génotypique significative a été observée pour chaque trait (Tableau 

II-8). 

 Pour les lignées femelles, la valeur moyenne de A1gen a été de 4822 cm² et variait de 3631 cm² pour la 

lignée « H » à 6141 cm² pour la lignée « A ». Pour A3gen, la valeur moyenne observée était de 

267 cm², avec un maximum de 371 cm² pour la lignée « A » et un minimum de 195 cm² pour la lignée 

« B ». Pour A2gen les femelles ont toutes eu une position de leur plus grande feuille au-delà de la 

moitié de profil foliaire, excepté la lignée « C » avec le plus bas rang d’insertion de la plus grande 

feuille, au niveau de la 12e feuille. La lignée « A » a été celle qui présentait la valeur de A2gen la plus 

élevée de 19, soit dans le tiers supérieur de la tige. 



 

 

Tableau II-9 : Variables caractéristiques de l’exploration du sol des génotypes commerciaux du panel 4. 

Msracines, biomasse racinaire totale ; Lv moyenne, densité de longueur racinaire moyenne sur 1 m de 
profondeur ; Z, profondeur pour Lv = 1. Pour chaque génotype, les valeurs présentées sont les moyennes des 
valeurs obtenues par plante. Les lettres suivant les valeurs indiquent les groupes homogènes (# = 5 % p=0.0001) 
 

Génotype
MSracines

(g)
Z

(m)
Lv moyenne 

(cm cm-3)

Peredovik 18.9 cd 0.88 abc 5.10 abcd 

Primasol 12.2 ab 0.68 a 2.39 a 

Albena 26.2 e 1.05 c 5.69 bcd 

Vidoc 17.6 bc 0.81 abc 6.17 cd 

Santiago 10.8 a 0.71 ab 2.45 a 

NKMelody 19.7 cd 0.94 bc 4.52 abc 

Prodisol 14.0 abc 0.82 abc 2.91 ab 

NKSanbro 17.0 bc 0.99 c 4.34 abc 

VAQxPAR6 23.3 de 0.99 c 5.35 abcd 

XRQxPST5 26.1 e 1.05 c 7.65 d 
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La valeur moyenne pour Nfmaxgen était d’environ 30, avec une variabilité aussi large que celle 

observée pour les hybrides. La gamme a été comprise entre 27 et 36 pour, respectivement, les lignées 

« I » et « G ». L’analyse des corrélations entre caractéristiques architecturales des lignées femelles a 

montré les mêmes tendances qu’avec les hybrides avec notamment une forte corrélation positive entre 

A1gen et A3gen (r =0.88, p<0.05). Par contre, une corrélation plus marquée a été observée entre 

Nfmaxgen  et A2gen (r= 0.69, p<0.005) (Tableau II-7). 

Pour les lignées mâles du panel 1, la variabilité génotypique de A1gen a été plus faible que celle 

observée pour les femelles. Leur valeur moyenne était de 3010 cm² avec un minimum de 2368 cm² 

pour la lignée « 5 » et un maximum de 4113 cm² pour la lignée « 6 ». La surface foliaire totale des 

mâles est donc en moyenne 37 % plus petite que celles des femelles, qui ont des valeurs très proches 

de celles des hybrides. Pour A3gen, la moyenne était de 221 cm² et variait de 153 à 311 cm², 

respectivement pour les lignées « 5 » et « 6 ». Pour A2gen, les lignées mâles ont présenté un profil 

foliaire symétrique avec une valeur moyenne de 13. La valeur moyenne de Nfmaxgen des lignées était 

de 25 avec une gamme comprise entre 20 et 29, respectivement pour les lignées « 4 » et « 2 ». 

Chez les lignées mâles, les traits n'ont présenté aucune corrélation significative entre eux, sauf entre 

A1gen et A3gen avec un coefficient de 0.85 (p<0.05) (Tableau II-7). 

 

II.3.3 Variabilité génotypique de la capacité d’extraction de l’eau et d’exploration du sol

 

Une variabilité génotypique de la capacité d’extraction de l’eau et d’exploration du sol a été observée 

entre les génotypes du panel 3 et 4. 

 

'( Capacité d’extraction de l’eau 

La capacité d’extraction de l’eau, évaluée au travers de la teneur en eau du sol observée pour une 

transpiration nulle (Temin), présente une variabilité significative au sein des panels 3 et 4. Temin a varié 

de 0.093 à 0.112 g g-1 avec un CV de 27 % ou de 24 % en utilisant l’indice d’extraction de l’eau 

(IEgen). Aucune corrélation n’a été identifiée entre ce caractère et les autres caractères phénologiques 

ou architecturaux (Tableau II-7). Tous les effets, « Génotype », « Essai » et interaction 

« Génotype*Essai » sont significatifs pour IEgen  au sein du panel 3 (Tableau II-8). 

Il est important de noter que dans chaque essai analysé individuellement, l’effet génotype a été 

toujours significatif. Les génotypes communs entre des expérimentations ont montré une stabilité 

significative de IEgen. Le génotype XRQxPSC8 a par exemple été le plus performant dans chaque essai 

où il a été testé (Expts.6, 9 et 10). Il a présenté une valeur moyenne de l’indice d’extraction de l’eau 

IEgen de 0.46. Les génotypes commerciaux NKTekny, NKSanbro et Mirasol ont aussi été toujours 

parmi les plus performants (Expts 7, 8, 9, 10). L’hybride expérimental XRQxPPR9 a par contre été 

toujours été le génotype le moins performant (Expts. 9 et 10).  
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'( Architecture racinaire 

La caractérisation de l’architecture racinaire des panels de génotypes n’en est encore qu’à ses débuts. 

La liste des traits potentiels n’est pas encore finalisée. La profondeur racinaire Z a été retenue comme 

un trait important permettant de prendre en compte la variabilité de cette architecture. Toutefois, 

d’autres variables sont présentées du fait de leur intérêt potentiel pour la caractérisation de la 

variabilité architecturale du système racinaire (Tableau II-9). Elles ne sont toutefois pas considérées 

comme des traits. Il s’agit de la répartition de la biomasse racinaire en fonction de la profondeur et de 

la densité de longueur racinaire également en fonction de la profondeur (Tableau II-9). 

La distribution de la biomasse racinaire en fonction de la profondeur a présenté une allure 

exponentielle décroissante similaire pour tous les génotypes (Figure II-6). Plus de 80 % de la biomasse 

racinaire totale de la plante ont été localisés dans les 40 premiers cm (Figure II-6). La densité des 

racines fines diminuait également avec la profondeur (Figure II-6). Il y a des différences significatives 

entre génotypes aussi bien pour la biomasse racinaire que la densité de longueur de racines fines 

(Tableau II-9). La profondeur d’enracinement effective (Z) a présenté une large variabilité 

phénotypique avec une moyenne de 0.68 m et un CV de 15 %. La variabilité de Z a montré une 

corrélation significative avec la surface foliaire totale des génotypes ainsi que le nombre de feuilles 

total (Tableau II-7). Il y aurait donc une corrélation positive entre le développement végétatif de la 

partie aérienne et le développement racinaire. Par contre, aucune corrélation n’a été observée entre Z 

et les traits de phénologie et de la capacité d’extraction de l’eau. 

L’analyse de variance de la variabilité de Z a montré un effet génotype significatif (Tableau II-8). 

Trois groupes de génotypes ont pu être identifiés pour Z : les génotypes dont la profondeur de Z était 

inférieure à 0.7 m, ceux dont la valeur de Z était supérieure à 1.00 m et le groupe des intermédiaires 

(Tableau II-9). Les génotypes NKSanbro et Albena ont été les génotypes commerciaux classés parmi 

les génotypes ayant une profondeur d’enracinement Z supérieure à 1.0 m. 

 

II.4 DISCUSSION 

 

Cette première partie de l’étude avait pour objectif de caractériser le pool génétique de la société 

Syngenta (panels 1 et 2) au travers de l’analyse de traits phénologiques, architecturaux et racinaires. Il 

s’agissait de définir la gamme de variabilité observée au sein de ce pool et de la comparer à celle 

existant dans un pool de génotypes historiques et expérimentaux (panels 3 et 4).  
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II.4.1 Importance des effets environnementaux dans la variabilité phénotypique des traits de 

phénologie et d’architecture

Un effet environnemental (effet « essai ») significatif a été observé pour l’ensemble des traits (Tableau 

II-8). Ces traits sont en effet estimés entre expérimentations de natures différentes (Tableau II-5). 

 

'( La phénologie 

Pour les traits phénologiques, les différences de pratiques culturales entre les essais au champ 

pourraient être à l’origine de cet effet. La faible densité de peuplement et les irrigations dans Expt.1 

ont entraîné un développement végétatif plus important. Ce dernier entraîne une durée d’expansion des 

organes plus longue et peut retarder la date thermique de la floraison (TTF1) et la date thermique de 

maturité physiologique (TTM3) (Rey, 2003). L’effet est plus marqué pour TTM3, avec un 

développement végétatif augmenté par une réduction de la densité de peuplement, la plante arrive plus 

tard à sa maturité physiologique et celle-ci n’est pas accompagnée de la sénescence foliaire. Dans le 

cas extrême des plantes isolées, TTM3 ne peut même plus être observée (Rey, 2003). 

L’écart de floraison entre les essais était de 80°Cj soit environ 4 à 5 jours. Chez le tournesol, au sein 

d’une parcelle comme au sein d’une plante, la floraison peut s’étaler sur plusieurs jours, sur un 

intervalle de 5 à 12 jours (Connor et Hall, 1997 ; Rondanini et al., 2007). La variabilité de TTF1 entre 

expérimentations est essentiellement due à des différences de développement végétatif donc aux 

différences de densité de peuplement (Tableau II-5). Toutefois, les classements des génotypes entre les 

3 essais sont significativement conservés (W = 0.59-0.71, p<0.005) témoignant une stabilité du trait. 

Ces résultats sont en accord avec des études antérieures sur le tournesol (Casadebaig, 2008) reportant 

également une stabilité des classements des génotypes pour la date de floraison exprimée en somme de 

températures depuis le semis (W=0.96, p<0.05) et vont donc dans le sens d’une stabilité de la date de 

floraison. Toutefois, une interaction génotype*environnement significative a été observée pour TTF1. 

De mauvaises conditions climatiques en début de cycle dans Expt.1 ont, en effet, conduit à une levée 

hétérogène des plantes. Des différences de comportements entre génotypes pour mauvaises conditions 

de levée peuvent être à l’origine de ces interactions. La variabilité de la date de levée présente un effet 

important dans la détermination de TTF1.  

 Pour TTM3, la variabilité environnementale observée explique une grande partie de sa variabilité 

phénotypique (78 % de sa variabilité totale). Entre Expt1 et Expt.2, la stabilité de TTM3 était difficile 

à établir. L’instabilité de ce trait a déjà été rapportée par Casadebaig (2008) entre les 20 génotypes 

représentatifs des 40 années de sélection du tournesol (Vear et al., 2003). La variabilité de TTM3 

apparaît fortement corrélée avec la variabilité de la durée de la phase reproductive (F1M3, différence 

entre TTM3 et TTF1). La durée de la phase F1M3 varie avec les conditions culturales chez le 

tournesol (Ferreira et Abreu, 2001 ; Rondanini et al., 2003, 2007). En conditions non irriguées, elle 
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peut représenter 27-28 % de la durée totale du cycle et en conditions irriguées environ 40 % (Connor 

et Hall, 1997). En effet, le remplissage des graines peut être accéléré par le stress hydrique (Anderson 

et al., 1978) et des conditions de hautes températures (Polschuk et Hall, 1995 ; Chimenti et al., 2001 ; 

Rondanini et al., 2003 ; 2006). La phase de dessiccation des graines est une phase dépendante de la 

température et de l’humidité de l’air (Rondanini et al., 2009). Dans notre étude, la durée de la phase 

F1M3 était 288 °Cj plus longue dans Expt.1 que dans Expt.2.. Les apports hydriques dans Expt.1 ont 

contribué à un fort développement des plantes et une forte teneur en eau de la plante. Ces résultats 

remettent en cause la pertinence de TTM3 en tant que trait caractéristique du génotype à cause de sa 

relation étroite avec les conditions environnementales. TTM3 est un trait utilisé par les agronomes 

pour évaluer la date de récolte optimum d’un point de vue technique (CETIOM, 2004). En terme de 

physiologie de la plante, il faudrait envisager de le décomposer au travers de la phase de remplissage 

des graines et de la phase de dessiccation passive des graines (Rondanini et al., 2009). 

 

'( L’architecture

Pour les traits architecturaux, l’effet de la variabilité environnementale n’a été testé que sur le nombre 

de feuilles total Nfmaxgen. Un effet environnemental et une interaction génotype*environnement 

significatifs ont été observés pour ce trait entre Expt.1 et 3 (Tableau II-8). Dans Expt.1, les plantes ont 

présenté en moyenne 1 à 2 feuilles de plus que sur Expt.3. Elles présentaient un grand développement 

végétatif et de grandes bractées se détachant du capitule. Cette différence entre essais pourrait donc 

être liée à ce développement végétatif important (Rey 2003). Un comptage des bractées dans Expt.1 

entraîne une surestimation du nombre de feuilles total. L’effet essai ainsi que l’interaction 

génotype*essai, statistiquement significatifs pour Nfmaxgen, sont donc à relativiser. De plus, nos 

résultats suggèrent une bonne stabilité de Nfmaxgen entre les essais avec un coefficient de concordance 

des rangs de 0.76 (p<0.05). Ces observations sont en accord avec les résultats de Goksoy et al. (2004) 

sur la stabilité de Nfmaxgen. Casadebaig (2008) avait aussi rapporté un coefficient de concordance de 

rang élevé de 0.85 pour Nfmaxgen entre les génotypes historiques. Le nombre de feuilles constituerait 

donc un trait stable entre expérimentations. 

Notons que pour les traits surface de la plus grande feuille (A1gen), position de la plus grande feuille 

(A2gen) et surface de la plus grande feuille (A3gen), une importante variabilité résiduelle a été observée. 

Ceci suggère une variabilité inter-plantes au niveau du même essai. La surface foliaire du tournesol 

présente une importante variabilité et environnementale en fonction de la densité de plantation et des 

conditions environnementales (Connor et Hall, 1997 ; Dosio et al., 2003 ; Rey et al., 2008). A2gen 

présente aussi une dynamique d’évolution avec la phénologie de la plante et l’âge des feuilles selon 

leur vitesse d’expansion (Rey, 2003), mais les conduites culturales et la densité semblent ne pas 

l’affecter (Goskoy et al., 2004). Des investigations sur la stabilité de ces traits restent donc nécessaires 

pour caractériser leur intérêt en tant que caractéristiques génétiques et comme trait de sélection.  
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Dans cette étude, il est important de rappeler que les essais, menés pour phénotyper les panels de 

génotypes (panels 1, 2, 3), ont présenté des conditions différentes qui n’ont pas été toujours définies 

dans les protocoles d’expérimentations. L’absence de répétition pour chaque condition et de 

caractérisation des facteurs explicatifs des différences entre les essais limitent les affirmations 

conclues à partir des résultats obtenus. Il est ainsi nécessaire de bien mener les essais de cette 

envergure dans des conditions environnementales bien caractérisées et aussi dans des conditions 

techniques bien maîtrisées. Il peut ainsi être envisagé de conduire les essais avec des sous-populations 

et plusieurs génotypes de référence communs présents dans chaque essai, mais aussi sur des dispositifs 

expérimentaux standardisés. 

 

II.4.2 Importance des effets environnementaux dans la variabilité phénotypique des traits 

racinaires

Pour la capacité d’extraction de l’eau des génotypes, caractérisée par la teneur en eau minimale du sol  

pour l’extraction de l’eau (Temin) et exprimée par l’indice d'extraction (IEgen), un effet significatif des 

conditions d’expérimentation a été observé. Il s’agit ici uniquement d’expérimentation en serre. La 

comparaison des valeurs absolues de Temin est fonction de la texture et de la structure du sol. Meinke et 

al. (1993b) ont rapporté que Temin varie chez le tournesol avec le type de sol et particulièrement sa 

teneur en argile. Entre les différents essais, le terreau était plus ou moins décomposé suivant les 

expérimentations. Cela s’est traduit par des différences de structure et donc de propriétés hydriques 

des substrats. Les différences structurales de substrat peuvent être retenues comme la première source 

de variabilité entre essais de Temin et donc de IEgen. 

 

L’interaction génotype*essai était aussi significative dans la variabilité de la capacité d’extraction de 

l’eau. Ces effets peuvent être la conséquence de différentes conditions environnementales 

(Température, déficit de pression de vapeur (VPD) et de développement de la plante (surface foliaire, 

densité racinaire) (Tableau II-6), affectant le comportement des génotypes. Ces facteurs conditionnent 

en effet l’utilisation de l’eau par les génotypes et donc les dynamiques d’évolution de la teneur en eau 

du sol pour chaque expérimentation (Figure II-3). Les conditions climatiques conditionnent la 

demande climatique de l’atmosphère, et le stade de développement la surface d’échanges de la plante 

avec l’atmosphère. Dans cette étude, la caractérisation des génotypes a été faite en pot. Ce dispositif a 

été choisi pour avoir une colonisation maximale du sol par les racines avec une densité racinaire, par 

volume de sol exploré, suffisante pour une extraction complète de l’eau. Cette densité est estimée à 

supérieure ou égale à 1 cm.cm-3 (Gregory, 1994). Il est donc important de distinguer dans l’estimation 

de cette capacité d’extraction de l’eau, la capacité liée à la performance intrinsèque du génotype et 

celle liée à son état de développement et aux conditions environnementales.  
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Les différences des facteurs environnementaux entre essais ont présenté un effet significatif sur la 

durée du cycle de dessèchement du sol, mais seul le niveau de la teneur en eau maximale au début du 

cycle avait un effet significatif sur Temin. Dans la caractérisation des génotypes pour la capacité 

d’extraction de l’eau, l’utilisation de substrat homogène constitue donc la condition la plus importante. 

Il est ainsi important de bien homogénéiser le substrat et de bien le caractériser. Dans le cas des essais 

de cette étude, il aurait été intéressant d’avoir plusieurs génotypes de référence dans chaque 

expérimentation et pour chaque tas de substrat préparé. La lourdeur des essais limite l’utilisation de 

plus de génotypes. Des techniques de caractérisation plus facile à mettre en œuvre devront être 

envisagé notamment l’utilisation du potentiel foliaire, la température du couvert. 

 

II.4.3 Variabilité génotypique des traits de phénologie et d’architecture au niveau du pool 

génétique de Syngenta (panel 2) 

 

Les dates thermiques d’occurrence des stades phénologiques ont présenté de la variabilité génotypique 

au sein des hybrides issus du factoriel 9x10 de Syngenta (panel 2) (Figure II-5). Le niveau de cette 

variabilité a été analysé relativement aux 25 combinaisons d’hybrides expérimentaux (panel 3) issus 

de la recherche publique et à un panel de génotypes « historiques » représentatifs des génotypes 

cultivés depuis les 40 dernières années (Vear et al., 2003, Lecoeur et al., 2011) (panel 4). La gamme 

de variabilité génotypique observée pour la date thermique de la floraison (TTF1) et de la maturité 

physiologique (TTM3) du panel 2 ($ = 27 et 34°Cj respectivement pour TTF1 et TTM3) était plus 

restreinte que celle du panel 3 ($ = 88 et 171°Cj respectivement) et panel 4 ($ = 91 et 160 °Cj 

respectivement) (Vear et al., 2003 ; Lecoeur et al., 2011). Cette variabilité restreinte de TTF1 du 

panel 2 reflète l’expression de la pression de sélection faite au sein du programme de création variétale 

de Syngenta. L’objectif de sélection sur les lignées parentales de Syngenta (panel 1), en terme de 

phénologie, était d’obtenir des hybrides à floraison « moyenne », voire « précoce », en éliminant les 

génotypes tardifs présentant une valeur TTF1 au-delà de 900 °Cj (O.Cottet, comm.pers.). Le 

programme de sélection de Syngenta peut encore élargir sa gamme de précocité car la population du 

panel 2 reste classée comme une population de floraison tardive (Alza et al., 1997).  

Pour TTM3, le panel 2 présente une maturité précoce, avec une moyenne de 1835 °Cj qui correspond 

à un cycle moyen d’environ 120 JAS. Pour le panel 3 et 4, la variabilité de TTM3 était deux fois plus 

large avec une gamme allant de 1578 à 2270 °Cj (Vear et al., 2003 ; Lecoeur et al., 2011). Une gamme 

de précocité à la maturité physiologique est donc bien représentée dans le panel 2. 

 

Les traits architecturaux étudiés ont également présenté de la variabilité génotypique. Le nombre de 

feuilles total (Nfmaxgen) est le caractère architectural le moins variable (panel 1& 2). Ensuite, par ordre 
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croissant de variabilité, on trouve la surface foliaire maximale de la plante (A1gen) et la surface de la 

plus grande feuille (A3gen). Ces deux variables sont très corrélées pour tous les panels (Tableau II-7). 

Cette corrélation est due à la forme du profil de surface foliaire. Cette forme est assez conservée et 

caractéristique d’une espèce comme observée chez le tournesol (Rey et al., 2008) et d’autres espèces 

comme le maïs (Lizaso et al., 2000). Les valeurs moyennes et l’étendue des valeurs génotypiques pour 

A3gen observées sur le panel 2 sont proches de celles observées sur le panel 4 (Lecoeur et al., 2011) 

(Figure II-5). Pour A1gen, par contre, la gamme des valeurs ne couvre qu’une partie de celle du panel 4 

avec des valeurs supérieures à 0.4 m². Le panel 2 présente cependant une importante ressource de 

variabilité en terme de surface foliaire. La position de la plus grande feuille (A2gen) est le caractère 

ayant la plus grande variabilité, supérieure à celle des génotypes historiques. Les hybrides ont présenté 

des profils foliaires allant du type « sapin » (plus grande feuille placée vers le bas de la tige) au type 

« parasol » (plus grande feuille placée vers le haut de la tige). C’est également ce que l'on observe 

chez les lignées parentales. Sur les trois caractères (A1gen, A2gen, A3gen,) qui définissent l’architecture 

de la plante, les résultats indiqueraient qu’il n’y a pas de pression de sélection et de définition 

d’idéotypes pour l’architecture folaire au niveau des panels. Cela suggère une variabilité non exploitée 

en sélection en terme de surface foliaire et de sa répartition le long de la tige. 

 

II.4.3.1 Corrélation entre les traits de phénologie et d’architecture 

Deux cibles phénotypiques permettent d’illustrer la stratégie de sélection du programme tournesol de 

Syngenta : la date thermique de la floraison TTF1 et la surface foliaire totale (A1gen) de la plante. 

L’amélioration de la productivité obtenue dans le panel 2 a été orientée autour de la vigueur de la 

plante et sa date de floraison. Pour TTF1 l’essentiel des génotypes du panel de Syngenta a une 

floraison semi-tardive et est proche les uns des autres. Pour A1gen, ces génotypes présentent une 

surface foliaire importante. 

Des corrélations phénotypiques significatives ont donc été observées entre ces deux traits (Tableau 

II-7). Une apparition tardive de la floraison correspond à une durée de la phase de développement 

végétatif plus longue permettant à la plante de mettre en place une surface foliaire importante. Ce fort 

développement végétatif est relié à une bonne vigueur de la plante et associé à une production de 

biomasse potentiellement importante (Aguera et al., 1997 ; Rey, 2003). 

La pression de sélection faite sur ces deux traits a eu aussi des impacts sur les autres traits de la plante. 

Entre TTF1 et la date thermique de la maturité physiologique (TTM3), la corrélation était significative 

au niveau du panel 2 et 3 (Tableau II-7). Les génotypes qui présentent une valeur de TTF1 plus élevée 

présentaient ainsi les valeurs de TTM3 les plus élevées. La variabilité de TTM3 était, par contre, plus 

élargie par rapport à TTF1 du fait de la variabilité de la durée de la phase reproductive (F1M3). 
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La durée de la phase F1M3 ne présente pas de corrélation avec TTF1 (Chervet et Vear, 1990). Au 

niveau du panel 4, toutes les combinaisons possibles ont été retrouvées entre TTF1 et F1M3. Les 

corrélations entre les variables phénologiques sont donc perturbées par le fort déterminisme 

environnemental de TTM3 au niveau de ce panel 4. L’estimation de TTM3 pour chaque génotype a 

été obtenue sur plusieurs essais menés dans différentes conditions environnementales (Casadebaig, 

2008 ; Lecoeur et al., 2011). Toutefois, des classements entre génotypes ont été relativement 

conservés, ce qui a permis la définition d’idéotypes. 

 

Pour l’architecture de la plante, une corrélation significative a été observée entre la surface foliaire 

totale (A1gen) et la surface foliaire de la plus grande feuille (A3gen) (Tableau II-7). A3gen et le nombre 

de feuilles total (Nfmaxgen) constituent des traits de décomposition de A1gen. A1gen est, en effet, par 

construction le produit de Nfmaxgen et la surface individuelle des feuilles (représentée par A3gen). La 

corrélation entre Nfmaxgen  et A3gen a été négative au niveau du panel 2 (Tableau II-7). Plus un 

génotype a de feuilles, plus ses feuilles sont petites. Toutes les combinaisons entre nombre et taille des 

feuilles ne sont donc pas possibles. Par exemple, les génotypes du panel 2, qui ont présenté une valeur 

de Nfmaxgen supérieure à 32, ont présenté une valeur de A3gen faible inférieure à la moyenne du panel 

(<325 cm²). Il est toutefois important de noter qu’entre les génotypes commerciaux du panel 4, la 

corrélation n’était pas significative entre Nfmaxgen et A3gen (Tableau II-7). Des génotypes ont, en effet, 

présenté des comportements atypiques au niveau de ce panel par exemple les deux variétés NKMirasol  

et LG5660 qui présentent des valeurs élevées de A3gen (410 cm² et de 466 cm²) en combinaisons avec 

des valeurs élevées de NFmaxgen de 28.  

En terme de forme du profil foliaire, au niveau des lignées du panel 1, aucune corrélation significative 

de la position de la plus grande feuille A2gen avec A3gen n’a été observée (Tableau II-7). Au niveau du 

panel 2, même si A2gen a été corrélé avec A1gen et Nfmaxgen, toutes les combinaisons possibles entre ces 

traits ont été observées. De plus, si A2gen est exprimée relativement à Nfmaxgen, il n’est pas possible de 

relier la forme du profil foliaire au nombre de feuilles de la plante. Ainsi pour des génotypes 

présentant le même nombre de feuilles, la position de la plus grande feuille variait de 1/3 à 2/3 du 

profil. 

 

II.4.3.2 Idéotype dans le programme de création variétal de Syngenta 

 

Le phénotypage de plusieurs panels de génotypes (panels 1, 2 et 3), dont des principales variétés de 

Syngenta, permet de définir rétrospectivement les tendances en terme d’idéotype pour la phénologie et 

l’architecture de la partie aérienne, au sein du programme de création variétale de Syngenta. 
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Les génotypes issus de ce programme sont en moyenne mi-tardifs. Ils présentent une floraison tardive 

avec peu de variabilité entre génotypes. La date de maturité physiologique présente, quant à elle, une 

variabilité plus importante, mais plus restreinte que celle observée pour les génotypes historiques 

(Vear et al., 2003, Lecoeur et al., 2011). La combinaison de ces dates de floraison et de maturité 

conduit à une durée de la phase végétative courte et de la phase reproductive longue. Une longue 

phase reproductive avec une apparition précoce de la floraison peut être bénéfique pour la productivité 

de la plante dans des régions de saisons culturales courtes ou de conditions environnementales 

limitantes (e.g. Sadras et Connor, 1991 ; Pereira et al., 1999b ; Dosio et al., 2000). La détermination 

d’une durée optimale de cette phase dans l’interaction du génotype avec son environnement constitue 

donc une piste non négligeable à développer chez les plantes notamment pour une stratégie de 

maximisation de l’acquisition des ressources disponibles et pour un maintien, voire une amélioration 

de leur productivité en conditions de déficit hydrique. 

En terme d’architecture de la partie aérienne, le nombre de feuilles, autour de 30 feuilles, est plus 

élevé, d’environ 3 feuilles, de ceux observés pour les génotypes historiques (Vear et al., 2003 ; 

Lecoeur et al., 2011). De plus, il est apparu dans les dernières générations des génotypes « courts » 

avec moins de 25 feuilles (e.g  Prodisol avec 23 feuilles inscrite en 1998). Ce nombre élevé de feuilles 

est donc en opposition avec la tendance générale. De plus, cette combinaison entre une phase 

végétative courte et un nombre élevé de feuilles est assez atypique. Elle ne peut résulter que d’une 

production rapide de feuilles au travers d’un phyllochrone élevé ou une durée d’expansion foliaire 

courte (e.g. Dosio et al., 2003 ; Moriondo et al., 2003). La surface foliaire de la plante est par contre 

plus élevée que celle des génotypes historiques. En utilisant une densité de peuplement agronomique, 

on obtient des indices foliaires à floraison de 3.5 à plus de 4. Cela correspond à une masse foliaire 

importante ce qui est également en opposition avec la tendance générale. Le CETIOM mentionnait 

dans ses brochures techniques que la tendance a été pendant longtemps de maîtriser le développement 

végétatif du tournesol pour deux raisons. La première était de limiter la compétition entre le 

développement végétatif et le développement reproducteur (CETIOM, 2008). Les suivis de parcelles 

indiquaient que pour un indice foliaire supérieur à 3, le nombre de grains était limitant pour atteindre 

les objectifs de rendement, du fait d’un capitule trop petit (CETIOM, 2008). De plus, il avait été 

montré qu’au-delà d’un indice foliaire de 3, le risque d’attaque fongique augmentait, notamment à 

cause de l’hygrométrie au sein du couvert végétal (e. g. Debaeke et al., 2003 ; Debaeke et Estragnat, 

2009). De plus, une surface foliaire importante peut permettre une conservation de l’eau par une bonne 

couverture du sol limitant l’évaporation du sol. Mais elle peut présenter des inconvénients au travers 

d’une plus forte demande hydrique pour la transpiration. Ceci peut contribuer à l’accélération de 

l’occurrence d’un stress hydrique sévère et de longue durée. La valeur d’indice foliaire de 3 est donc 

critique parce qu’elle représente également la valeur à atteindre pour permettre une interception d’au 

moins 90 % du rayonnement incident entre la floraison et le début du remplissage des graines (Flenét  
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et al., 1996 ; Cantallgo et al., 1997 ; Connor et Hall, 1997 ; Mercau et al., 2001). Jusque dans les 

années 1980, l’objectif a été de maintenir le potentiel d’indice foliaire autour de 3, donc des plantes 

avec une surface foliaire totale A1gen inférieure à 0.45 m² (Vear et al., 2003 ; Casadebaig, 2004). 

L’extensification de la culture à partir du milieu des années 1980 a fait que le développement végétatif 

de la plante est maintenant souvent limité par des contraintes abiotiques, notamment des déficits 

hydriques et des carences en azote. Dans ces conditions, il faut avoir un potentiel d’indice foliaire 

supérieur à la valeur critique de 3 pour compenser les effets limitants de ce potentiel. C’est ce qu’on 

observe pour les génotypes de Syngenta qui ont environ une marge de 35 % en terme de potentiel de 

surface foliaire. Atteindre ces niveaux de surface foliaire avec une phase végétative courte nécessite 

un plastochrone rapide pour produire rapidement les phytomères et maintenir une durée d’expansion 

suffisante (Dosio et al., 2003). Cela nécessite également une vitesse d’expansion importante. Des 

études plus approfondies de l’organogenèse et de la morphogenèse de ces génotypes seraient donc 

intéressantes.  

Si, en moyenne il faut atteindre un indice foliaire de 3 pour maximiser l’interception lumineuse, les 

génotypes peuvent aussi différer quant à leur efficience d’interception lumineuse par unité de surface 

foliaire. Ce caractère n’a pas été évalué pendant cette étude. Les expérimentations mises en place à 

cette fin ont été détruites par des attaques de phomopsis et de phoma. Par contre, il a été montré que 

des génotypes présentant leurs plus grandes feuilles proches du capitule étaient plus efficaces dans 

l’interception lumineuse (Casadebeig, 2004 ; Rey et al., 2008). Cette caractéristique est évaluée avec 

le trait position de la plus grande feuille A2gen. Les génotypes de Syngenta ont des caractéristiques 

moyennes également en opposition avec la tendance générale (Lecoeur et al., 2011). Ils présentent en 

moyenne un profil foliaire proche de la symétrie. Ce type de profil se positionne entre les profils 

symétriques des plus anciennes variétés (e.g. INRA6501, 1970) et quelques variétés récentes 

présentant un profil très dissymétrique avec la plus grande feuille très proche du capitule (e.g Prodisol, 

1998). La distance topologique de la plus grande feuille au capitule des génotypes récents est 

inférieure à 10 phytomères (Lecoeur et al., 2011) alors que celle des génotypes de Syngenta (panel 3) 

est d’environ 13 à 14 phytomères. Les génotypes présentent de plus une importante variabilité pour ce 

caractère avec des distances topologiques allant de 18 à 11 phytomères. Il semble donc que A2gen n’ait 

pas été pris en compte dans le programme de création variétale. Une valeur de A2gen élevée permet de 

retarder l’occurrence de la sénescence des feuilles les plus grandes et donc d’améliorer la durée de vie 

des feuilles. Retarder la sénescence constitue un trait d’adaptation important dans des conditions 

hydriques limitantes (Rivero et al., 2007). Il reste donc une marge de progrès sur l’efficacité du 

couvert pour l’interception du rayonnement incident. 
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II.4.4 Impact de la variabilité de la capacité d’extraction de l’eau sur l’accès aux ressources 

hydriques de la plante et faisabilité d’un phénotypage à grande échelle 

 

Dans cette étude, la capacité d’extraction de l’eau a été caractérisée par la teneur en eau minimale 

d’extraction de l’eau (Temin) et l’Indice d’extraction de l’eau (IEgen). La teneur en eau minimale 

d’extraction de l’eau a présenté une large variabilité génotypique au niveau du panel 3 et du panel4. 

Cette variabilité de la capacité d’extraction de l’eau a déjà été observée chez le tournesol exprimée en 

potentiel hydrique de fermeture stomatique (Mojayad et Planchon, 1994) ou en quantité d’eau 

extractible (Dardanelli et al., 1997 ; Angadi et Entz, 2002a ; Chimenti et al., 2002). Cette importante 

variabilité génotypique de la teneur en eau minimale a également été observée chez d’autres cultures, 

comme le soja, variant de 0.057 à 0.091 g g-1 (Hufsteler et al., 2007). 

 La capacité d’extraction de l’eau serait reliée à la capacité d’ajustement osmotique des plantes. Des 

études ont montré que les génotypes présentant une capacité d’ajustement osmotique élevée étaient 

ceux qui prélevaient le plus d’eau du sol et pouvaient même ainsi résister aux contraintes hydriqriques 

(Chimenti et al., 2002 ;  Angadi et Entz, 2002 b). Chez différentes légumineuses, une bonne capacité 

d’extraction de l’eau est également associée à une bonne capacité d’ajustement osmotique (Lecoeur et 

al., 1992 ; Subarrao et al., 2000 ; Clavel et al., 2005).  

La variabilité génotypique pour la capacité d’extraction pourrait donc expliquer les différences de 

performances entre génotypes dans des conditions hydriques limitantes. Comme dans Expt.5, 

NKSanbro et XRQxPPR9 ont présenté une Temin de 0.076 et 0.108 g g-1 respectivement. Ces valeurs 

correspondent à un pourcentage d’eau extractible de 69 et 79 %. Cette différence de 10 % d’eau 

extractible, pour un sol superficiel de 0.75 m de profondeur pouvant contenir une quantité d’eau 

disponible de 100 mm d’eau (Ratliff et al., 1983), aurait permis au génotype NKSanbro d’extraire 

10 mm d’eau supplémentaire par rapport au génotype XRQxPPR9. Cela correspondra à la quantité 

d’eau nécessaire pour maintenir la transpiration d’une plante de tournesol pendant 3 jours (Sadras et 

al., 1991 ; Karam et al., 2007). Ces trois jours permettraient une production de biomasse et/ou une 

allocation de biomasse aux graines plus importantes. Les processus d’élaboration du rendement 

demeurent particulièrement sensibles au déficit hydrique durant la phase reproductive (e.g Sadras et 

Connor, 1992 ; Vilallobos et al., 1996), une bonne capacité d’extraction de l’eau diminuerait donc 

l’incidence d’un déficit hydrique sur la productivité.  
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II.4.5 Variabilité de l’architecture racinaire et représentativité des résultats sous serre du 

comportement des génotypes au champ

 

Dans notre étude, les génotypes présentaient tous, au stade de floraison, la même allure générale de 

répartition de la biomasse racinaire en fonction de la profondeur d’enracinement (Figure II-6). La 

biomasse était plus importante en surface et elle décroissait exponentiellement avec la profondeur 

jusqu’à atteindre une valeur asymptotique, non nulle, dans les strates les plus profondes. Ainsi, 80 à 

90 % des racines étaient situées dans les 40 premiers centimètres du sol puis la densité de racines 

diminuait avec la profondeur. L’exploration en profondeur du sol dépend de l’importance de la 

biomasse racinaire de la plante, mais aussi de l’environnement. La profondeur d’enracinement est 

sensible à la structure du sol, notamment aux obstacles physiques. Dans nos conditions 

d’expérimentations, les plantes ont été installées sur un substrat homogène utilisé de manière à 

faciliter le développement du système racinaire. Le développement d’une méthodologie standardisée 

permettant des comparaisons entre génotypes reste problématique dans l’étude de caractérisation du 

système racinaire (Pierret et al., 2006). Le confinement des racines dans un volume restreint de sol 

peut modifier le comportement des génotypes (Lambers et al., 2006), notamment leur distribution 

spatiale. Toutefois, nos résultats en colonne de sol sont cohérents avec des observations antérieures au 

champ indiquant que le système racinaire du tournesol aurait une distribution spatiale de forme 

conique (Cabelguenne et al., 1999 ; Angadi et Entz, 2002a).  

Notre indicateur de la profondeur effective d’enracinement (Z) a montré une corrélation significative 

avec la biomasse racinaire de la plante. Cet indicateur Z est, ainsi, représentatif du comportement 

relatif des génotypes entre eux et il permet de comparer les performances des génotypes. La variabilité 

génotypique de Z observée correspond à 65 % de variations entre deux génotypes extrêmes soit un 

écart de 0.37 m de profondeur effective d’enracinement. Sadras et al. (1989) ont rapporté un écart du 

même ordre de grandeur (0.4 m) pour leur indice de profondeur d’enracinement relative de génotypes 

étudiés au champ. Au champ, 10 jours après la floraison, Dardanelli et al. (1997) ont observé au sein 

d’un panel de génotypes de tournesol des valeurs de profondeur effective pour le prélèvement d’eau 

du système racinaire comprises entre 2.5 et 2.9 m respectivement pour un génotype précoce et un 

génotype tardif. Cet écart avait permis d’accroître de 60 mm la réserve utile pour le génotype ayant le 

système racinaire le plus profond (Dardanelli et al., 1997). Ce surplus hydrique non négligeable 

permet un gain de rendement de 5q ha-1 (Cetiom, 2007). En l’absence d’obstacle physique et dans des 

conditions de sol profond, le potentiel d’enracinement maximal pourrait donc constituer un atout 

important pour améliorer la productivité de la plante. Des études ont été entreprises pour caractériser 

la variabilité de la profondeur d’enracinement entre les 90 génotypes du pool génétique de Syngenta. 

Les variétés commerciales issues de ce factoriel par exemple, NKSanbro et NKMelody, faisaient 

partie des groupes de génotypes présentant les valeurs les plus élevées de Z.  
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Il est toutefois important de noter que ces deux génotypes diffèrent par leur phénologie, le premier est 

un génotype précoce et le deuxième un semi-tardif. Cependant, NKSanbro présente la valeur de Z la 

plus élevée. L’analyse de la corrélation de ce trait avec la phénologie nécessitera plus d’investigations. 

Ceci n’empêche pas que la capacité de production de ces deux génotypes soit élevée et reste corrélée 

avec leur capacité d’enracinement. NKSanbro constitue un des meilleurs génotypes pour les milieux à  

fortes contraintes hydriques. Cette capacité de production de biomasse constitue déjà un indicateur de 

cette performance d’enracinement que la sélection peut utiliser.  

II.5 CONCLUSION 

 

Les travaux de phénotypage au champ menés dans notre étude ont montré qu’il existe une variabilité 

phénotypique pour la phénologie et l’architecture foliaire au sein du panel de 90 hybrides de Syngenta. 

Cette variabilité est restreinte pour la phénologie avec un comportement général des génotypes à 

présenter un cycle de développement raccourci en combinaison avec une apparition tardive de la 

floraison. La durée de la phase végétative de ces génotypes leur permet de mettre en place un appareil 

végétatif important. La variabilité de la surface foliaire de ces génotypes couvre par contre une gamme 

de valeurs élevées correspondant à des indices foliaires supérieurs à 3 permettant une interception 

complète du rayonnement incident et de compenser les effets des conditions environnementales 

limitantes. La répartition de cette surface foliaire sur la tige présente une variabilité importante pour 

des génotypes de profil foliaire en « cloche » et en « parasol ». Le profil de type « sapin » est peu 

représenté. La variabilité restreinte de la phénologie au sein de ce panel est apparue indépendante de la 

variabilité des traits d’architecture. Il serait donc possible de cibler l’amélioration de l’efficience 

d’interception au sein de ces génotypes et d’élargir en parallèle leur gamme de précocité en diminuant, 

par exemple la durée de leur phase végétative. Cette diminution n’entraînerait pas automatiquement 

une diminution du développement végétatif des plantes en faisant varier la variabilité de la surface 

foliaire individuellement des feuilles. La gamme de variabilité de la surface foliaire présente aussi une 

marge importante pour maintenir l’indice foliaire de ces génotypes dans une gamme acceptable pour 

maximiser leur efficience d’interception à leur expansion maximale.  

Les travaux de phénotypage sous serre ont montré que la capacité d’extraction de l’eau peut être 

quantifiée par l’indice d’extraction de l’eau IEgen. Cet indice peut être utilisé pour discriminer les 

génotypes. Les génotypes actuellement cultivés en France ont présenté une bonne performance pour 

l’extraction de l’eau. La caractérisation sur les 25 hybrides expérimentaux de la recherche publique a 

montré une importante variabilité phénotypique pour ce trait. La profondeur d’enracinement a aussi 

présenté une variabilité génotypique. Il existe donc des ressources de variabilités importantes pour la 

sélection.
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La caractérisation sur les populations de sélection (Panels 1, 2, 3) faite dans notre étude peut donc 

servir à évaluer l’intérêt d’un travail de sélection sur ces traits en estimant l’impact de ces variabilités 

sur la productivité de ces génotypes et en déterminant leur déterminisme génétique. Les questions que 

nous allons aborder par la suite seraient donc i) quel est l’effet de la variabilité observée de ces 

génotypes sur leur productivité et ii) le déterminisme génétique de ces caractères permet-il d’envisager 

de modifier leur valeur et de les combiner pour obtenir de nouveaux idéotypes plus performants en 

conditions de déficit hydrique. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

En résumé, un phénotypage des caractères phénologiques, architecturaux et racinaires a été conduit sur trois

panels de génotypes constitués de lignées et de combinaisons d’hybrides F1. Les résultats obtenus indiquent

que : 

 

'( Des différences significatives entre les génotypes existent pour les huit traits caractérisés date 

thermique de la floraison TTF1 et de la maturité physiologique TTM3 (pour la phénologie) ;  nombre 

de feuilles totales Nfmaxgen, surface foliaire totale A1gen, position A2gen et surface de la plus grande

feuille A3gen  (pour l’architecture foliaire) ; indice d’extraction de l’eau IEgen et Z profondeur 

d’enracinement (pour l’accès aux ressources hydriques). 

 

'( Une importante contribution de la variabilité environnementale est observée dans le déterminisme de

TTM3 par rapport à TTF1 remettant en cause l’intérêt de TTM3 en tant que paramètre génotypique et

indiquant que la description de la maturité physiologique doit être améliorée. 

'( Au niveau du panel 1 et 2, pour A1gen, A2gen, A3gen, la variabilité génotypique est aussi large que celle 

observée au niveau des variétés représentatives des 40 années de sélection chez le tournesol alors que

pour TTF1, TTM3 et Nfmaxgen  elle est plus restreinte.   

'( Z et IEgen constitueraient des ressources de variabilité non exploitées par le programme de sélection 

de Syngenta 

'( Les génotypes commerciaux présentent de bonnes performances pour la capacité d’extraction de

l’eau. Il s’agit donc de conserver ce niveau de performance pour les futures variétés 

'( Des groupes de génotypes pour Z peuvent être définis entre les génotypes commerciaux étudiés. 
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Tableau II-10 :Paramètres génotypiques dans le modèle SUNFLO-CLIMATOR. 

 

 

Paramètres génotypiques 
Module

Intitulé Sigle Unité 

Date thermique du stade bouton étoilé TTE1 °Cj 

Date thermique de la floraison TTF1 °Cj 

Date thermique du stade de début de 
remplissage des graines 

TTM0 °Cj 

Phénologie 

Date thermique de la maturité physiologique TTM3 °Cj 

Nombre de feuilles total Nfmaxgen  

Position de la plus grande feuille A2gen  

Surface foliaire de la plus grande feuille A3gen cm² 

Architecture

Coefficient d’extinction kgen  

Production de biomasse 
Capacité photosynthétique PHSgen  

Allocation de biomasse Indice de récolte capitule maximal IR_capitulemaximalgen  

Indice de récolte graines IR_graine gen  

Profondeur d’enracinement maximal Zmax gen mm 
Accès aux réserves 
hydriques du sol 

Indice d’extraction de l’eau IEgen  

Indice d’état hydrique du sol critique pour la 

transpiration 
RTgen  

Indice d’état hydrique du sol critique pour 

l’expansion des organes 
REgen  

Réponses au stress 

Indice d’état hydrique du sol critique pour 

l’organogenèse 
ROgen 
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III. ANALYSE DE SENSIBILITÉ DU RENDEMENT À LA VARIABILITÉ DES CIBLES 

PHÉNOTYPIQUES POTENTIELLES DE SÉLECTION 

III.1 INTRODUCTION 

Dans ce chapitre, l’impact de la variabilité observée au sein des génotypes du panel 2 (cf.Chapitre 1) 

sur la variabilité du rendement est évalué au travers d’un modèle de culture de tournesol SUNFLO-

CLIMATOR. L’approche consiste à générer l’expression phénotypique du rendement à partir du 

modèle pour des génotypes virtuels qui portent l’effet relatif aux traits de phénologie, d’architecture et 

d’accès aux ressources hydriques. 

Dans une modélisation biophysique les relations quantitatives entre un processus de la plante et une 

variable environnementale sont formalisées avec des équations mathématiques dont les paramètres de 

contrôles permettent de prendre en compte des différences entre génotypes (e.g. Edmeades et al., 

2004 ; Jeuffroy et al., 2006). Cette représentation permet de représenter le fonctionnement de la plante 

au travers de processus clés et d’identifier les traits déterminants de la productivité (Sinclair et 

Seligman, 1996 ; Hammer et al., 1996). Dans ce travail de thèse, l’objectif est de définir comment les 

paramètres de contrôles d’un modèle de culture peuvent être de nouvelles cibles pour la sélection chez 

le tournesol.  

Des modèles génériques comme STICS, APSIM sont disponibles pour simuler le fonctionnement du 

tournesol (Brisson et al., 1998, Keating et al., 2003). D’autres plus spécifiques (Hammer et al., 1982 ; 

Meinke et al., 1993a) existent aussi comme Oil-Crop Sun (Villalobos et al., 1996). Mais la prise en 

compte de la variabilité génotypique dans ces types de modèles est assez limitée et n’est explicite 

généralement que pour la représentation de la phénologie. La capacité d’un modèle à rendre compte de 

la variabilité génotypique et à définir des combinaisons génotypiques les plus intéressantes pour 

l’adaptation à des conditions environnementales limitantes constituent des critères de choix d’une 

modélisation utilisée comme outil d’aide à la sélection. Le modèle de culture de tournesol, SUNFLO-

CLIMATOR (Collectif d’auteurs, 2010 ; Lecoeur et al., 2011), constitue un cadre d’analyse répondant 

à ces critères. Il a été construit essentiellement pour représenter le comportement des génotypes en 

réponse à leur environnement. Un jeu de paramètres génotypiques intègre la variabilité de ces 

réponses (Tableau II-10). Ces paramètres génotypiques ont été définis à partir des travaux d’analyses 

ecophysiologiques de la productivité du tournesol, menés sur des génotypes représentatifs des variétés 

cultivées en France depuis les 40 dernières années. (Debaeke et al., 2004, Casadebaig, 2008, Lecoeur 

et al., 2011) dont faisaient partie les génotypes du panel 4 phénotypés (cf.Chapitre 2). Les paramètres 

génotypiques pourraient être considérés comme des cibles phénotypiques dont le déterminisme 

génétique et l’héritabilité peuvent être estimés (Yin et al., 2004). Pour cela, il faudrait évaluer s’ils 

représentent une variabilité génotypique et si cette variabilité présente un impact sur la variabilité de la 

productivité. 
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Les travaux d’expérimentations au champ et sous serre, présentés dans le chapitre II précédent, ont 

rapporté que les traits associés à la phénologie, à l’architecture foliaire et à l’accès aux ressources 

hydriques qui constituent des paramètres génotypiques du modèle SUNFLO-CLIMATOR présentent 

une variabilité génotypique. Dans ce chapitre 3, après avoir présenté le modèle SUNFLO-

CLIMATOR, une évaluation de l’importance relative de ces paramètres sur le rendement simulé du 

modèle est faite. Celle-ci a été conduite à l’aide d’une analyse de sensibilité des rendements simulés à 

des variations de ces paramètres génotypiques. La gamme de variabilité observée au sein des 

génotypes phénotypés du pool génétique de Syngenta a été utilisée. Cette analyse permettrait de 

quantifier la variation du rendement que l’on peut espérer pour une variation individuelle du 

paramètre, mais aussi de définir quelle combinaison pour les traits peut être ciblée pour améliorer les 

rendements en conditions de déficit hydrique. 

 

III.2 MATERIELS ET METHODES 

III.2.1 Présentation du modèle 

 

Le modèle de culture utilisé dans cette thèse, SUNFLO-CLIMATOR, est basé sur une version 

développée en 2008 (SUNFLO ; Lecoeur et al., 2008) dans le cadre du programme PROMOSOL 

productivité TOURNESOL II et III. Des évolutions du modèle ont amené à différentes versions 

intégrant les réponses des génotypes aux contraintes environnementales. (Casadebaig, 2008 ; Collectif 

d’auteurs, 2010). 

Le modèle SUNFLO-CLIMATOR est un modèle de culture spécifique pour le tournesol. Il est 

construit sur la base de l’approche énergétique de production de la biomasse de Monteith (1977). Le 

couvert végétal est assimilé à un système qui intercepte les ressources disponibles du sol et de 

l’atmosphère : l’eau, la lumière et le CO2. Le couvert transforme ensuite l’énergie lumineuse en 

biomasse et alloue cette production à ses différents organes. Le modèle est structuré en 5 modules qui 

définissent chacun des processus de phénologie, d’interception lumineuse, de production de biomasse, 

d’allocation de biomasse et d’accès aux réserves hydriques (Figure III-1). Chaque processus est pris en 

compte au pas de temps journalier. Ils sont contrôlés par la température, le rayonnement, le CO2 et la 

disponibilité hydrique ainsi que le potentiel de croissance de la plante. Les entrées du modèle sont 

constituées des données caractéristiques du milieu : climat, sol et conduite culturale (Tableau III-1). 

Un groupe de paramètres génotypiques permet de prendre en compte la variabilité génotypique des 

traits déterminants les processus modélisés dans SUNFLO-CLIMATOR (Tableau II-10). Un ensemble 

de paramètres non génotypiques concerne les constantes du modèle qui caractérisent le 

fonctionnement de la plante lié à l’espèce et aux conduites culturales (Tableau III-2). 



 

   
 

Tableau III-1 : Variables caractéristiques du milieu du modèle SUNFLO-CLIMATOR. 

 

 Intitulé Sigle Unité 
Climat Température de l’air minimum  Tmin °C 

Température de l’air maximum  Tmax °C 
Rayonnement global Rg Mj j-1 
Évapotranspiration de référence ET0 mm j-1 
Pluviométrie P mm j-1 
Irrigation I mm j-1 
Concentration en CO2 CO2 ppm 

Sol    
Charge en cailloux Pc % 
Densité apparente da g cm-3 
Profondeur maximale de sol Prof_solmax mm 
Seuil d’évaporation potentielle Q0 mm 
Teneur en eau à la capacité de 
rétention 

Tecr % 

Teneur en eau minimale pour 
l’extraction de l’eau 

Temin % 

Conduite culturale Date de semis  jj/mm/aaaa 
 *Date de levée  jj/mm/aaaa 
 Densité dens plantes m-² 
 Profondeur de semis zSemis mm 

* Variable facultative    
 

Tableau III-2 : Paramètres non génotypiques dans le modèle SUNFLO-CLIMATOR. 

 

Paramètres non génotypiques 
Module

Intitulé Sigle Valeur (Unité) 
Température de base Tb 4.8 °C 
Somme de température efficace pour la 
germination 

TTgerm 86.2 °Cj 

élongation de l’hypocotyle vEh 1.19 °Cj mm -1 

Phénologie 

   
Coefficient d’expansion foliaire Ke 0.01 
Efficience d’interception maximale )imax( 0.95 
   

Architecture

   
Borne minimale de température optimale de la 
photosynthèse 

Topt_min 20 °C 

Borne maximale de température optimale de la 
photosynthèse 

Topt_max 28 °C 

Production de biomasse 

Température maximale critique pour la 
photosynthèse 

Tmax 37 °C 

   
Profondeur initiale d’enracinement Profinitiale 300 mm 
Vitesse d’enracinement  0.7 mm °C-1  

Accès aux réserves 
hydriques du sol 

Coefficient cultural Kc 1.2 
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III.2.1.1 La phénologie 

 

Le cycle de développement du tournesol est divisé en 5 stades repères selon la description du 

CETIOM (2004)  dans le modèle. Ces stades sont la levée A2, le stade bouton étoilé E1 qui marque le 

début du développement du capitule, le stade de la floraison F1 qui marque la fin du développement 

végétatif de la plante, le stade de début de remplissage des graines M0 et le stade de la maturité 

physiologique M3 qui marque la fin du cycle de développement de la plante. La date de levée est 

calculée en fonction de la profondeur de semis et de la vitesse d’élongation de l’hypocotyle (Tableau 

III-2). Les dates d’occurrence des 4 autres stades, date thermique de E1, de F1, de M0 et de M3, 

notées respectivement TTF1, TTF1, TTM0 et TTM3 sont définies pour chaque génotype et constituent 

les paramètres génotypiques caractérisant la phénologie dans le modèle (Tableau II-10). Ces dates sont 

déterminées par la somme de températures efficaces journalières depuis la levée avec une température 

de base de 4.8 °C (Granier et Tardieu, 1998). 

III.2.1.2 Le module d’architecture 

 

L’architecture foliaire est modélisée à l’aide de trois paramètres génotypiques que sont le nombre de 

feuilles total de la plante (Nfmaxgen), la position de la plus grande feuille (A2gen) et la surface foliaire 

de la plus grande feuille (A3gen). Ce module représente la dynamique de la surface foliaire au travers 

de l’apparition, de l’expansion et de la sénescence de chaque feuille de la plante (Figure III-2). À 

l’échelle du couvert, cette dynamique correspond à l’évolution de l’indice foliaire de la plante.  

La taille finale potentielle de la feuille est fonction de son rang d’insertion, de la position de la plus 

grande feuille (A2gen) et de sa surface (A3gen) (Figure III-3). Deux paramètres a et b calculés à partir du 

nombre total de feuilles (Nfmaxgen) sont aussi utilisés (Lizaso et al., 2003). 

 

III.2.1.3 La production de biomasse et l’allocation de biomasse 

 

Une production de biomasse journalière est calculée à l’aide de l’équation de Monteith  (1977) puis 

celle-ci est cumulée depuis la levée pour estimer la biomasse totale de la plante au cours de son cycle. 

 

 )(%)(%)(48.0)( bi tttRgtTMS
t

levée*!       

Avec MST, matière sèche totale produite par la plante cumulée depuis la levée jusqu’au temps t  (g m-²), )b 
efficience biologique (g MJ-1) ; )i, efficience d’interception ; Rg, rayonnement global incident (Mj m-²). 
 

 



 

     

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure III-2 : Évolution de la surface foliaire de la plante au cours de son cycle de développement. 

A2, levée de la plante ; TTF1, date thermique de la floraison ; TTM3, date thermique de la maturité 
physiologique. 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure III-3 : Surface foliaire maximale en fonction du rang d’insertion des feuilles sur la tige.

Ae, surface finale potentielle de la feuille (cm²) ; A2gen, position de la plus grande feuille ; A3gen, surface foliaire 
maximale de la plus grande feuille ; Nfmaxgen, nombre de feuilles total de la plante. 
 

b = -2.210304 10-1 A2gen – 3.529 10-4 A3gen + 8.25307 10-2 Nfmaxgen     

    
a = -2.313409+ 1. 8158 10-2 A2gen – 1.637 10-3 A3gen + 1.9968 10-2 Nfmaxgen + 9.20874 10-1 b 
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L’efficience d’interception (%i) est calculée en transposant au couvert une loi sur l’extinction d’un flux 

lumineux dans un milieu diffusant homogène dite loi de Beer (Figure III-4). Le coefficient 

d’extinction est représenté comme un paramètre génotypique kgen 

  

)))(kexp(1()( max tLAIiti gen  ! ))        

Avec %i, efficience d’interception du couvert ;  imax, efficience d’interception maximale ; kgen coefficient 
d’extinction ; LAI, indice foliaire. 
 

L’efficience biologique ( b) représente la capacité de la plante à convertir l’énergie lumineuse. Elle 

évolue en fonction du stade de développement de la plante (Figure III-5 ; Sinclair et Muchow, 1999 ; 

Lecoeur et Ney, 2003). Elle est constante de la levée jusqu’à 300 ° Cj (Figure III-5). Puis, elle présente 

une évolution linéaire croissante en fonction du temps thermique cumulé depuis la levée pour atteindre 

une valeur maximale au stade de la floraison (F1). Entre le stade de la floraison (F1) et du début de 

remplissage des graines (M0), elle reste constante à sa valeur maximale. À partir de M0, l’efficience 

biologique décroît de manière exponentielle et atteint une valeur nulle au stade de la maturité 

physiologique M3 (Figure III-5). Cette dynamique d’évolution de l’efficience biologique reste 

identique pour tous les génotypes et pour exprimer la variabilité génotypique de la capacité 

photosynthétique un paramètre génotypique (PHSgen) a été attribué au calcul de l’efficience 

biologique. PHSgen constitue la capacité photosynthétique du génotype exprimé relativement à celui du 

génotype NKMelody. 

 

III.2.1.4 L’allocation de biomasse 

 

Dans la version actuelle du modèle, l’allocation de la biomasse est représentée au travers de la 

répartition de la biomasse entre plante entière et capitule, et au sein du capitule entre réceptacle et 

graines. Cette répartition est représentée par l’indice de récolte capitule et l’indice de récolte graine. 

L’indice de récolte capitule (IR_capitule) est modélisé par une fonction logistique du développement 

du capitule depuis le stade bouton étoilé (E1) en fonction du temps thermique et une valeur maximale 

IR_capitulemaxgen (Figure III-6). La variabilité de l’allocation de biomasse au capitule entre génotypes 

est prise en compte par IR_capitulemaxgen, qui est utilisé comme paramètre génotypique. 

L’indice de récolte graine (IR_grainegen) est aussi représenté par un paramètre génotypique. Il 

correspond à la fraction de la biomasse de capitule allouée aux graines. 

 



 

     

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure III-4 : Représentation de l’évolution de l’efficience d’interception en fonction de l’indice foliaire du 

couvert.

LAI, indice foliaire ;  imax, efficience d’interception maximale du couvert ; kgen, coefficient d’extinction. 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure III-5 : Évolution de l’efficience biologique potentielle au cours du cycle de développement de la 

plante.

TTF1, date thermique de la floraison ; TTM0, date thermique du stade de début de remplissage des graines ; 
TTM3, date thermique de la maturité physiologique. 
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Figure III-6 : Part de la biomasse totale allouée au capitule au cours du cycle de développement du 

tournesol.

IR_capitule, indice de récolte capitule ; IR_capitulemaxgen, valeur maximale de l’indice de récolte de la plante ; 
TTE1, date thermique du stade d’apparition du bouton étoilé. 
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Figure III-7 : Représentation des compartiments du sol et des flux hydriques dans le module de bilan 

hydrique du modèle SUNFLO-CLIMATOR. 

P, pluviométrie ;  I, irrigation ; TR, transpiration ; EV, évaporation du sol ; Tr_C1 et Tr_C2, transpiration de la 
plante prélevée à partir du compartiment C1 et C2 respectivement ;  ASW_C1, ASW_C2 et ASW_C3, quantité 
d’eau disponible pour la plante du contenu du compartiment C1, C2 et C3 respectivement ; D_C1, D_C2 et 
D_C3, drainage respectif du compartiment C1, C2 et C3 ; Zmaxgen, profondeur maximale d’enracinement de la 
plante ; Prof_solmax, profondeur maximale du sol ; Profinitiale, profondeur du compartiment C1 ; P_C2 et P_C3, 
profondeur du compartiment C2 et C3 respectivement. 
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III.2.1.5 L’accès aux réserves hydriques du sol 

 

Un module de bilan hydrique estime la quantité d’eau disponible du sol pour la culture (ASW) au pas 

de temps journalier 

Le sol est assimilé à un réservoir hydrique dont la taille est limitée par sa profondeur maximale 

(Prof_solmax). Il est découpé en trois compartiments, C1, C2 et C3 (Figure III-7).  

Le premier compartiment a une profondeur constante de 300 mm (Prof_initiale). Il correspond à la 

première couche de sol exploré par le système racinaire de la plante à la levée.  

Le deuxième compartiment C2 correspond à la couche de sol que le système racinaire exploite au fur 

et à mesure de sa croissance. Sa taille (P_C2) évolue avec la progression du front racinaire de la 

plante. Cette progression est calculée comme le produit de la température moyenne de l’air avec une 

vitesse d’enracinement constante et identique pour tous les génotypes à 0.7 mm °Cj-1 (Connor et Hall, 

1997).  

La profondeur maximale d’enracinement (Zmaxgen) constitue la limite de la somme de la taille du 

compartiment C1 et C2. Elle est un paramètre génotypique et en absence de valeur disponible, la 

version actuelle du modèle attribue à cette profondeur effective une valeur par défaut estimée à 

1800 mm. Cette valeur correspond à la profondeur moyenne d’enracinement maximal pour un 

tournesol moyen dans la plupart des situations en sol profond (Cabelguenne et Debaeke, 1998). 

Le compartiment C3 correspond au compartiment sous-racinaire. La taille de ce compartiment est 

égale à la profondeur maximale de sol (Prof_solmax) déduite de celle de C1 et C2.  

Pour chaque compartiment, la capacité de stockage d’eau dépend de la texture granulométrique du sol, 

de sa densité apparente et aussi de sa charge en cailloux. Ces variables sont renseignées dans les 

caractéristiques du sol. La quantité d’eau disponible dans un compartiment est donc bornée d’une part, 

par l’humidité pondérale à la capacité de rétention d’eau maximale du sol (Tecr) et d’autre part, par une 

humidité critique correspondant à l’humidité minimale d’extraction d’eau du sol par la plante (Temin). 

En deçà de cette humidité, l’eau résiduelle du sol est inaccessible à la plante et la transpiration de la 

plante est réduite à 10 % de sa transpiration potentielle. Temin caractérise la capacité intrinsèque de la 

plante à prélever l’eau par unité de volume de sol. La variabilité de la performance des génotypes pour 

l’extraction de l’eau est prise en compte au travers d’un paramètre génotypique, l’indice d’extraction 

de l’eau du sol (IEgen). Ce paramètre est une expression de la performance du génotype pour la 

capacité d’extraction de l’eau relativement à celle du génotype NKMelody. Il est estimé comme le 

ratio de la teneur en eau minimale d’extraction d’eau du sol du génotype sur celui de NKMelody. 

 



 

      

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure III-8 : Représentation des réponses du fonctionnement de la plante en fonction de la variation de 

l’état hydrique du sol. 

Les réponses sont exprimées au travers des facteurs d’incidence des effets des facteurs : FHTR, facteur 
d’incidence de la contrainte hydrique sur la vitesse de transpiration ; FHRO, facteur d’incidence de la contrainte 
hydrique sur l’organogenèse ; FHLE, facteur d’incidence de la contrainte hydrique sur la vitesse d‘expansion 
foliaire ;  FTSW, fraction d’eau disponible du sol ; R0gen, REgen, et RTgen, seuil de FTSW critique pour 
l’organogenèse, l’expansion foliaire et la transpiration de la plante respectivement. 
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La quantité d’eau maximale disponible du sol pour la plante est donc la somme de la quantité d’eau 

totale disponible du compartiment C1 et C2 calculée comme suit : 

 

)
100
Pc1(

100

))IE.Te(Te(
)P_C2iale(Prof_init

gencr min

!
!

)" daTTSW    

Avec TTSW, quantité d’eau totale maximale disponible dans la profondeur de sol explorée par le système 
racinaire de la plante (mm) ; da, densité apparente du sol (g cm-3) ; Prof_initiale, P_C2, profondeur respective 
pour le compartiment C1 et C2 dont la somme correspond à la profondeur d’enracinement de la plante (mm) ; 
Tecr, teneur en eau à la capacité de rétention du sol (% massique) ; Temin, teneur en eau minimum du sol (% 
massique) ; IEgen, indice génotypique d’extraction de l’eau du sol ; Pc, proportion estimée en cailloux du sol (%). 
  

 

Au cours du cycle de développement de la plante, la quantité d’eau réellement disponible dans chaque 

compartiment C1, C2, C3 respectivement ASW_C1, ASW_C2 et ASW_C3 est estimée au travers de la 

dynamique des entrées et des sorties d’eau pour chaque compartiment. La pluviométrie (P) et 

l’irrigation (I) constituent les apports d’eau du premier compartiment du sol C1. Le drainage constitue 

l’apport d’eau des compartiments inférieurs (C2 et C3). Les pertes d’eau concernent ainsi 

l’évaporation du sol (Ev), la transpiration de la plante (TR) et le drainage des compartiments (D_C1, 

D_C2 et D_C3). 

 

III.2.1.6 La prise en compte de l’effet des contraintes environnementales dans le modèle 

 

Les effets de quatre facteurs sont représentés dans le modèle : l’eau, la lumière, la température et la 

concentration en CO2. Ces effets sont pris en compte au travers de facteur multiplicatif appliqué à 

chaque fonction des processus considérés  

 

*+ Effet du déficit hydrique 

Le déficit hydrique affecte principalement le développement, la croissance des organes et le niveau de 

l’activité photosynthétique. La perception de la contrainte hydrique par la plante est exprimée au 

travers d’un indice calculé chaque jour en fonction de la fraction d’eau transpirable du sol (FTSW) 

(Figure III-8). FTSW est calculée comme le ratio de l’ASW sur la quantité d’eau totale disponible 

(TTSW). Des paramètres génotypiques représentant la sensibilité de l’organogenèse, de l’expansion 

foliaire et de la transpiration de la plante au déficit hydrique sont utilisés pour modéliser les réponses 

des génotypes à la contrainte hydrique. Ces paramètres génotypiques sont RTgen, ROgen, REgen qui 

correspondent respectivement à la valeur seuil de FTSW à laquelle les processus de transpiration, 

d’organogenèse et d’expansion foliaire sont affectés par le déficit hydrique (Figure III-8). 



 

      

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure III-9 : Représentation de la réponse de la plante à la température au travers du facteur d’incidence 

de la température FT.

FT, facteur d’incidence de l’effet de la température sur le fonctionnement de la plante ; Tb, température de base ; 
Toptmin et Toptmax, température minimale et maximale pour une activité photosynthétique optimale ; Tmax, 
température maximale pour laquelle l’activité photosynthétique est inhibée. 
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*+ Effet du rayonnement 

Un facteur d’incidence de la lumière sur l’expansion foliaire (Fle) est calculé pour prendre en compte 

l’effet du rayonnement absorbé par unité de surface sur la vitesse d’expansion des limbes. Le 

paramétrage de cette fonction a été obtenu sur un génotype (Albena) (Rey, 2003), et a été généralisé 

sur l’ensemble du modèle comme suit :  
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Avec PARi : rayonnement intercepté par plante évalué comme suit : 

10000)(
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)(48.0)(
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Avec PARi, rayonnement photosynthétiquement actif intercepté par une plante au temps t (MJ plante-1 j-1), Rg, 
rayonnement global incident au couvert au temps t (MJ j-1) ;  i, efficience d’interception au temps t du couvert, 
SFP, surface foliaire totale de la plante au temps t (cm²) ; dens, densité de la plantation (plantes m-2). 
 

*+ Effet de la température 

La température module la photosynthèse de la plante au travers de quatre facteurs. La température de 

base (Tb, 4.8 °C) correspond à la température minimale au-dessous de laquelle la photosynthèse est 

nulle. La température maximale (Tmax) correspond à la température moyenne au-delà de laquelle la 

photosynthèse est inhibée. Des expérimentations préliminaires (Guilioni, np) ont montré que chez le 

tournesol, la photosynthèse était optimale pour des températures de feuilles entre 25 et 35 °C, avec des 

différences entre génotypes. Ces températures de feuilles correspondent à des températures d’air 

comprises entre 20 et 28 °C. En absence de données sur l’ensemble des génotypes étudiés, Toptmin et 

Toptmax ont été prises égales à 20 et 28 °C pour l’ensemble des génotypes. Un facteur d’incidence de la 

température (FT) est donc calculé à partir de ces températures (Figure III-9). 

 

*+ Effet de la concentration de CO2

La prise en compte de l’effet du CO2 a été proposée dans le projet CLIMATOR (Collectif d’auteurs, 

2010) au travers d’un facteur d’incidence de la concentration en CO2 de l’atmosphère sur l’efficience 

biologique de la plante. Il est issu des travaux de Ainsworth et al. (2008) comparant les rendements de 

culture en C3 en conditions naturelles (CO2 = 367 ppm) et en conditions d’enrichissement en CO2 

(CO2= 583 ppm).



 

 

Tableau III-3 : Modalités de simulation et valeur des facteurs et paramètres génotypiques utilisés.

Pour les paramètres génotypiques testés, les valeurs du trait représentées correspondent à la moyenne 
(±écartype) observée entre les 90 génotypes pour la phénologie et l’architecture et entre les 35 génotypes étudiés 
pour la capacité de l’extraction de l’eau.  
 
 

Modalités Valeur du trait 

Conditions de cultures testées 
Sol  

Profondeur 1 1000 mm 
Profondeur 2 500 mm 

  
Date de levée 

Levée1
04 Avril 

Levée2 24 Avril 
Levée3 15 Mai 

  

Paramètres génotypiques testés 

Phénologie  
TTF1 851±27 °Cj 

TTM3 1834±34 °Cj 
Architecture  

Nfmaxgen 30±2 
A2gen 17±2 

A3gen 325±29 cm² 

Accès à la réserve hydrique  
IEgen 1±0.23 

  
Paramètres génotypiques non testés 

Phénologie  
TTE1 0.8 (TTF1) –257 

TTM0 0.9 (TTF1) + 363 
Architecture  

A1gen 5885 cm² 
Kgen 0.88 

Accès à la réserve hydrique  
Zmax gen 1800 mm 

Production de biomasse  
PHSgen 0.97 

Allocation de biomasse  
IR_capitulemaxgen 0.52 

IR_graine gen 0.61 
Facteur d’incidence du déficit hydrique  

RTgen 0.40 
REgen 0.61 
ROgen 0.25 
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III.2.2 Analyse de sensibilité 

III.2.2.1 Les paramètres génotypiques associés aux traits testés 

 

Six paramètres génotypiques ont été testés : date thermique de la floraison (TTF1), date thermique de 

la maturité physiologique (TTM3), nombre de feuilles total (Nfmaxgen), position de la plus grande 

feuille (A2gen), surface foliaire de la plus grande feuille (A3gen), indice d’extraction de l’eau (IEgen). La 

gamme de variation de chacun des paramètres testés était comprise entre µ -4  et µ+4 . µ et   

correspondent respectivement à la moyenne et l’écart type du paramètre observés sur les populations 

étudiées dans notre étude (cf.Chapitre.2). L’analyse de sensibilité est faite de manière à quantifier le 

degré d’influence individuel de chaque paramètre sur la variance totale du rendement simulé. Chaque 

variation d’un trait a donc été associée à une combinaison des autres traits testés à leur valeur 

moyenne. Pour le Nfmaxgen et A3gen, leur corrélation dans la variation de la surface totale de la plante 

(A1gen) a été prise en compte dans leur variation individuelle. Pour ce faire, une relation linéaire a été 

établie entre Nfmaxgen et A3gen afin de conserver une surface foliaire totale de la plante identique. 

Cette équation linéaire est obtenue à partir des paramètres génotypiques des génotypes utilisés pour 

développer le modèle SUNFLO-CLIMATOR.  

Pour une variation de A3gen de x % par rapport à la moyenne µ 

  
x

Nf gen
130max "  

Pour une variation de Nfmaxgen de y % par rapport à la moyenne µ 

y
A gen

13253 "  

Pour les traits non testés, les valeurs retenues ont été la moyenne des génotypes utilisés pour le 

développement du modèle SUNFLO (Tableau III-3). Par contre, pour la date thermique du stade 

bouton étoilé TTE1 et la date thermique du début de remplissage des graines TTM0, une variation de 

leurs valeurs respectives a été considérée pour chaque variation de la date thermique de la floraison 

TTF1 testée à partir d’une relation linéaire entre ces deux stades et TTF1 (Tableau III-3). 

 

III.2.2.2 Les données agroclimatiques et pédologiques de simulations 

 

Au niveau des données d’entrée, une série chronologique de données climatiques de la région de 

Toulouse entre 1970 à 2007 a été utilisée pour permettre de prendre en compte l’effet de la variabilité 

interannuelle des conditions climatiques sur le rendement. Cette région est représentative des grandes 

zones de culture de tournesol du Sud-ouest de la France. La pluviométrie totale durant la période 

culturale variait de 54 à 421 mm entre ces années avec une moyenne de 218 mm.  



 

 

Tableau III-4 : Caractéristiques du génotype de référence et son rendement moyen. 

TTF1, date thermique de la floraison (°Cj) ; TTM3, date thermique de la maturité physiologique (°Cj)  ; 
Nfmaxgen, nombre de feuilles total ; A2gen, position de la plus grande feuille ; A3gen, surface de la plus grande 
feuille (cm²), IEgen, indice d’extraction de l’eau. Les valeurs du trait représentées correspondent à la moyenne (± 
écartype) observée entre les 90 génotypes pour la phénologie et l’architecture et entre les 35 génotypes étudiés 
pour la capacité de l’extraction de l’eau. Le rendement moyen correspond à la valeur moyenne observée pour la 
situation de référence entre les modalités (sol, années, date de levée). 
 
 

Trait Valeur du trait
Rendement moyen 

(q ha-1)
Phénologie  

TTF1 moyenne 851±27 °Cj 
TTM3 moyenne 1834±34 °Cj 

Architecture  
Nfmaxgen moyenne 30±2 

A2gen moyenne 17±2 

A3gen moyenne 325±29 cm² 

Accès à la réserve hydrique  
IEgen moyenne 1±0.23 

22 ±8 
[14±7 - 33±4] 

 
 

Tableau III-5 : Rendement moyen (q ha-1) du génotype de référence dans les conditions pedoclimatiques 

testées.

Les valeurs moyennes (±écartype) obtenues entre les 37 années de simulation pour le génotype de référence sont 
représentées. Pour chaque modalité, les valeurs d’une même colonne suivies de la même lettre ne présentent pas 
de différence significative au seuil 2 = 5 % (p=0.0001). 
 
 

Date de levée 
Levée 1 
04 avril 

Levée 2 
24 avril 

Levée 3 
15 mai 

Sol 1    
Profondeur 1000 mm 29±5d 27±5cd 25±4c 
Sol 2    
Profondeur 500 mm 19±7 b 17±7 b 14±6a 

    
Moyenne 24±8 22±8 20±7 
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La variation de l’indice de stress FTSW  a été de 0.05 à 0.61 durant la période entre 60 et 150 JAS.  

L’effet du milieu de culture est représenté au travers des données caractéristiques du sol. Le sol est de 

type limoneux argileux avec une densité apparente de 1.3 et une teneur en eau à la capacité de 

rétention de 19.45 % et une teneur en eau minimale de 7.34 %. Deux profondeurs ont été utilisées : un 

sol superficiel de 500 mm de profondeur et un sol moyen de 1000 mm de profondeur. Ces conditions 

correspondent à des situations observées dans 70 % des zones culturales françaises (Flenet et al., 

2008).  

 

III.2.2.3 Les modalités d’itinéraire technique 

 

Les simulations ont été conduites sans irrigation avec 3 dates de levée (Tableau III-3). Ces dates 

correspondent respectivement à des dates de semis précoce usuel et tardif. 

 

III.2.3 Analyse statistique 

 

Une analyse de variance du rendement simulé a été faite avec comme facteur de variation chaque 

modalité de simulation et chaque trait testé.  

La sensibilité du rendement simulé à chaque variation d’un trait est ensuite quantifiée au travers de la 

différence de celui-ci au rendement moyen simulé d’un génotype de référence parmi les situations 

expérimentales analysées. Ce génotype de référence présente la valeur moyenne observée pour chaque 

trait (Tableau III-4). 

 

III.3 RÉSULTATS ET DISCUSSION 

III.3.1 Variabilité du rendement entre les années de simulation 

 

Les différences de conditions climatiques entre les 37 années de simulations ont présenté un effet 

significatif sur le rendement simulé. Pour le génotype de référence, le rendement variait de 14.5 à 

32.8 q ha-1 pour respectivement une pluviométrie totale comprise entre 55 et 605 mm (Figure III-10). 

Une corrélation linéaire significative est observée entre les valeurs de rendements simulés pour chaque 

année et les valeurs de pluviométrie totale du cycle de culture. Ceci confirme l’importance de la 

disponibilité hydrique dans la variabilité du rendement. 

  



 

 

 

 

 

 

 

Figure III-10 : Rendement moyen du génotype de référence en fonction de la pluviométrie totale sur le 

cycle de développement de la plante.

Chaque point représente la valeur moyenne du rendement simulé entre les trois dates de levées et les deux types 
de sol pour l’année correspondante à la pluviométrie indiquée. 
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*+ Impact du type de sol et des dates de levée sur le rendement 

Le rendement de référence simulé présentait aussi une différence significative entre les dates de levée 

et la profondeur de sol.  

Sur les simulations, un semis précoce, qui correspond à la date de levée de début avril (4 avril), permet 

un gain de rendement de 4 q ha-1 par rapport à un semis tardif qui correspond à la date de levée mi-

mai (15 mai). 

Ceci est d’autant plus vrai quand le sol est superficiel (500 mm), une diminution significative du 

rendement de 19±7 à 14±6 q ha-1 a été observée entre une date de levée du 4 avril à une date de levée 

du 15 mai (Tableau III-5). Par contre, sur un sol de profondeur moyenne (1000 mm), le décalage de la 

date de levée n’a pas d’effet significatif sur le rendement. 

Entre les deux profondeurs de sol, des différences significatives du rendement simulé ont aussi été 

observées. Les valeurs moyennes étaient respectivement de 27±5 q ha-1 et de 17±7 q ha-1 pour le sol 

moyen (1000 mm) et le sol superficiel (500 mm). Un sol profond permet toujours un gain de 

rendement, car il correspond à une réserve hydrique plus importante. Avec une augmentation de 

moitié de la profondeur de sol accessible à la plante, un gain de rendement de 10 q ha-1 est obtenu. 

Ceci correspond à presque 50 % de rendement supplémentaire.  

Dans la région toulousaine et en Midi-Pyrénées, la période de semis recommandée est généralement 

au cours du mois d’avril, plus de la moitié des parcelles sont semées à partir de la troisième décade 

d’avril (CETIOM, 2010). L’anticipation du semis pour augmenter le rendement consiste à éviter les 

risques de stress hydrique en fin de cycle (e.g Flagella et al., 2002 ; Gimeno et al.,1989). Cette 

anticipation n’a pas d’effet dans des situations de disponibilité hydrique plus importante comme 

observé pour les rendements simulés en sol de profondeur moyenne. Dans des situations de faibles 

températures en début de cycle, le semis précoce peut entraîner une mauvaise levée et limiter la 

production de biomasse au travers de la limitation de la photosynthèse par la température (Paul et al., 

1990 ; Wang et al., 1997). L’intérêt d’un semis précoce reste donc fonction des conditions 

environnementales notamment de température. 

III.3.2 Impact de la variabilité d’un trait individuel sur le rendement 

 

La contribution individuelle de la variabilité de chaque trait testé était peu marquée par rapport à 

l’effet des différences interannuelles de conditions climatiques et de profondeur de sol (Tableau III-3) 

sur la variabilité du rendement. Cependant, une tendance d’évolution du rendement simulé est 

observée à chaque variation des traits testés. 

 

  

  

 



   
 

 

                  F
ig

u
re

 I
II

-1
1 

: 
É

vo
lu

ti
on

 d
u

 r
en

d
em

en
t 

en
 f

on
ct

io
n

 d
e 

la
 v

ar
ia

ti
on

 d
es

 t
ra

it
s 

ét
u

d
ié

s 
p

ar
 r

ap
p

or
t 

à 
le

u
r 

va
le

u
r 

m
oy

en
n

e 
ob

se
rv

ée
.

L
es

 v
al

eu
rs

 d
e 

re
nd

em
en

t 
pr

és
en

té
es

 s
on

t 
la

 m
oy

en
ne

 s
ur

 l
es

 3
7 

an
né

es
 d

e 
si

m
ul

at
io

ns
 p

ou
r 

le
s 

3 
da

te
s 

de
 l

ev
ée

 s
ur

 c
ha

qu
e 

pr
of

on
de

ur
 d

e 
so

l. 
E

lle
s 

so
nt

 e
xp

ri
m

ée
s 

en
 

po
ur

ce
nt

ag
e 

du
 r

en
de

m
en

t 
si

m
ul

é 
m

oy
en

 d
u 

gé
no

ty
pe

 d
e 

ré
fé

re
nc

e.
 L

es
 v

al
eu

rs
 e

n 
ab

sc
is

se
s 

co
rr

es
po

nd
en

t 
au

 p
ou

rc
en

ta
ge

 d
e 

va
ri

at
io

n 
du

 t
ra

it 
pa

r 
ra

pp
or

t 
à 

la
 v

al
eu

r 
m

oy
en

ne
 

de
 la

 g
am

m
e 

te
st

ée
 (

la
 v

al
eu

r 
du

 tr
ai

t p
ou

r 
le

 g
én

ot
yp

e 
de

 r
éf

ér
en

ce
) 

sa
uf

 p
ou

r 
l’

in
di

ce
 d

’e
xt

ra
ct

io
n 

de
 l’

ea
u 

qu
i c

or
re

sp
on

d 
à 

la
 v

al
eu

r 
ré

el
le

 te
st

ée
 (

IE
ge

n)
. 

a)
 n

om
br

e 
de

 f
eu

ill
es

 t
ot

al
 N

Fm
ax

ge
n 

; 
b)

 p
os

iti
on

 d
e 

la
 p

lu
s 

gr
an

de
 f

eu
ill

e 
A

2 g
en

 ; 
c)

 s
ur

fa
ce

 f
ol

ia
ir

e 
de

 l
a 

pl
us

 g
ra

nd
e 

fe
ui

ll
e 

A
3 g

en
 ; 

d)
 d

at
e 

th
er

m
iq

ue
 d

e 
la

 f
lo

ra
is

on
 T

T
F

1 
; 

e)
 

da
te

 th
er

m
iq

ue
 d

e 
la

 m
at

ur
ité

 p
hy

si
ol

og
iq

ue
 T

T
M

3 
; f

) 
in

di
ce

 d
’e

xt
ra

ct
io

n 
de

 l’
ea

u 
IE

ge
n.

 

-7
0

-3
503570

0.
3

0.
65

1
1.

35
1.

7
2.

05
2.

4

V
al

e
u

r 
d

e
 IE

g
e

n

Variation du rendement (%)

S
o

l 1
 10

0
0
 m

m

S
o

l 2
 5

0
0 

m
m

-5051015

-1
5

-1
0

-5
0

5
10

15

V
ar

ia
ti

o
n

 d
e

 T
T

M
3 

(%
)

Variation du rendement (%)

-5051015

-1
5

-1
0

-5
0

5
10

15

V
ar

ia
ti

o
n

 d
e

 T
T

F1
 (

%
)

Variation du rendement (%)

d
 

   
   

e
   

   
   

   
   

   
   

 f
 

-5051015

-5
0

-2
5

0
25

50

V
ar

ia
ti

o
n

 d
e

 N
fm

ax
g

e
n
 (

%
)

Variation du rendement (%)

-551525

-5
0

-2
5

0
25

50

V
ar

ia
ti

o
n

 d
e

 A
3 g

e
n
 (

%
)

Variation du rendement (%)

-551525

-5
0

-2
5

0
25

50

V
ar

ia
ti

o
n

 d
e

 A
2 g

e
n
 (

%
)

Variation du rendement (%)

a
   

   
  b

c



Chapitre 3 : Analyse de sensibilité   

 

69

 

 

*+ Impact des traits de la phénologie 

La gamme de variabilité de TTF1 testée n’avait pas d’effet significatif sur le rendement (p<0.001). Les 

valeurs obtenues ont varié de 21.6 ± 8 à 22.2±7 q ha-1 pour un décalage de TTF1, par rapport à une 

valeur moyenne de 851 °Cj (µ) de ±108 °Cj (Figure III-11.d). Pour une floraison précoce de 108 °Cj 

(environ 5 jours) par rapport à la moyenne, un gain de rendement de l’ordre de 0.27 q ha-1 est obtenu. 

Retarder la floraison du même ordre résulte par contre à une perte de rendement de 0.36 q ha-1. 

La variation de la date thermique de la maturité physiologique (TTM3) par rapport à une valeur 

moyenne de 1834 °Cj (µ), comprise entre µ ±102 °Cj, n’a pas non plus montré d’effet significatif sur 

le rendement pour les deux types de sol (Figure III-11.e). Le rendement variait de 23±8 à 24±9 q ha-1 

pour respectivement une valeur de TTM3 de 1732 et 1936 °Cj. Cependant, sur le sol moyen de 

1000 mm de profondeur, un raccourcissement et un rallongement de 34 °Cj au-delà de cette gamme 

entraînent une diminution significative du rendement de l’ordre de 4 et 2 q ha-1 respectivement (Figure 

III-11.e). Cette baisse importante du rendement n’a pas été observée sur le sol superficiel (Figure 

III-11.e).  

En utilisant la variabilité de TTF1 et TTM3, une analyse de sensibilité du rendement à la variabilité de 

la durée de la phase reproductive est aussi obtenue. Rallonger TTF1 ou raccourcir TTM3 revient à 

raccourcir la durée de la phase reproductive et le sens inverse à la rallonger. Le rendement simulé 

augmentait avec un rallongement de la phase reproductive F1M3 et diminuait lorsque cette durée était 

raccourcie.  

Le gain de rendement obtenu dans les conditions de simulation avec une variation de TTF1 est faible. 

Une sélection sur TTF1 parmi le pool génétique de Syngenta est ainsi peu pertinente pour différencier 

la performance des génotypes pour la productivité. Par contre, la sélection sur la durée de la phase 

reproductive peut identifier des génotypes plus productifs présentant une longue durée de F1M3. 

Ainsi, une augmentation de la durée de F1M3 de 90°Cj  résulte à un gain de rendement de l’ordre de 

1 q ha-1. 

 

*+ Impact des traits caractéristiques de l’architecture  

Pour une variation de Nfmaxgen de 36 à 22, les valeurs moyennes du rendement n’ont pas présenté de 

différence significative (Figure III-11.a). Pour une variation de la surface foliaire de la plus grande 

feuille (A3gen) entre 238  et 440 cm², une diminution du rendement simulé de 24.8±8 à 21.6±7 q ha-1 a 

été observée, mais ces valeurs ne présentaient pas de différence significative avec le rendement de 

référence (Figure III-11.c). L’interaction entre Nfmaxgen et A3gen présente, par contre, un impact 

significatif sur le rendement. Une diminution de 35 % de A3gen avec une augmentation de 55 % de 

Nfmaxgen, permet un gain de rendement significatif de 2.9 q ha-1 par rapport au rendement de référence 

(Figure III-11.c).  

Pour une variation de la position de la plus grande feuille (A2gen) comprise entre 13 et 26, aucune 

différence significative du rendement n’est observée (Figure III-11.b). Ces valeurs correspondent à 
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une position de la plus grande feuille après 44 et 82 % des feuilles de la plante. Il est important de 

remarquer ici qu’avec une valeur de A2gen à 11, à environ 38 % du profil, le modèle simule une 

augmentation significative du rendement avec un gain de 3±1 q ha-1 par rapport au rendement de 

référence (Figure III-11.b). Cette hausse de rendement est en effet le résultat d’un biais dans le 

modèle, notamment une mauvaise estimation de la surface foliaire au travers des paramètres de 

description de l’asymétrie du profil foliaire peu robustes (Figure III-3).  

L’analyse de sensibilité du rendement simulé à la variabilité des paramètres architecturaux a donc 

montré que la variabilité individuelle de ces traits dans la gamme de variabilité observée au sein du 

pool génétique de Syngenta n’avait aucun effet significatif sur le rendement. Le travail de sélection sur 

ces traits devrait être conduit de manière à prendre en compte leur interaction. Ainsi, la stratégie de 

conservation d’une bonne performance du génotype en terme de rendement peut être par le 

développement de génotype de surface foliaire individuelle avec une valeur inférieure ou égale à 35 % 

de A3gen moyenne du pool couplé à une diminution du nombre de feuilles total Nfmaxgen. La 

diminution de Nfmaxgen peut être obtenue avec le développement de génotypes présentant une 

phyllochrone élevée et une floraison précoce. L’effet de A2gen est par contre à relativiser avec les 

conditions de simulations. L’impact de la variabilité de A2gen réside plutôt dans le maintien de la durée 

de vie de 50 % de la surface foliaire totale de la plante qui contribue plus de 33 % de la variabilité de 

la productivité de la plante (Casadebaig, 2004). Un maintien tardif d'une surface foliaire 

photosynthétiquement active est en effet permis par une position de la plus grande feuille plus près du 

capitule (profil de type parasol). Les plus grandes feuilles sont ainsi les dernières à entrer en 

sénescence. Cet effet positif reste peu marqué sur les rendements simulés, car il est donc fonction de la 

sénescence des feuilles de la plante. La représentation de la sénescence reste encore à améliorer dans 

le modèle pour bien rendre compte de ces effets, notamment en conditions de déficit hydrique. De 

plus, la version utilisée du modèle ne prend pas encore en compte la variabilité de la sensibilité à la 

sénescence des génotypes. 

  

*+ Impact de la capacité d’extraction de l’eau 

La variabilité de l’accès de la plante aux réserves hydriques du sol a été testée pour une gamme de 

variabilité de l’indice d’extraction de l’eau (IEgen) correspondant à des teneurs en eau minimale du sol 

pour l’extraction de l’eau (Temin) allant de 3 % à 16 %. Le rendement simulé augmente au fur et à 

mesure que la capacité de la plante à extraire l’eau du sol augmente (Figure III-11.f). Cette évolution 

était similaire sur le sol superficiel et sur le sol moyen. Une diminution de Temin d’une unité 

correspondait à un gain de rendement significatif de 1.5 q ha-1 sur un sol moyen. Les valeurs du 

rendement étaient comprises entre 11.6±4 à 32.2±4 q ha-1. Sur un sol superficiel, le gain de rendement 

était de à 0.8 q ha-1 avec des valeurs du rendement comprises entre 9.2±4 et 20.5±7 q ha-1. La capacité 

d’extraction de l’eau constitue donc une ressource intéressante pour augmenter la productivité 
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notamment dans des conditions de sol peu profondes, généralement rencontrées dans les zones de 

culture du tournesol en France. 

III.3.3 Impact des interactions entre les traits sur le rendement 

 

L’influence des différences phénotypiques sur la productivité est complexe. Elle résulte du 

fonctionnement intégré du couvert avec son environnement. Dans le cadre de cette étude, l’effet de la 

variation simultanée des traits n’a pas été analysé. La tendance de variation de chaque trait pour 

obtenir une augmentation du rendement a, par contre, été observée comme pour une augmentation de 

la durée F1M3 et une diminution de IEgen. 

 

Pour la phénologie, un gain de rendement peut être obtenu avec une augmentation de la durée de la 

phase F1M3 au travers d’une précocité de la floraison et un cycle de culture plus long. Cet effet peut 

correspondre à une meilleure remobilisation des assimilats vers les graines et un cumul suffisant de 

rayonnement pour assurer une bonne productivité durant cette phase (Aguirezabal et al., 1997). 

Cependant, une durée de la phase reproductive plus longue peut augmenter les risques d’apparition de 

déficit hydrique et de maladies en fin cycle notamment pour des plantes présentant de grandes surfaces 

foliaires (Sadras et al., 2000). L’intérêt d’une précocité ou d’une tardiveté reste donc dépendant des 

conditions environnementales. Des simulations réalisées dans les travaux de développement du 

modèle ont par exemple montré qu’en conditions peu contraignantes avec des évènements pluvieux en 

fin de cycle et sol profond (e.g Auch, Villefranche-de-Lauragais), les génotypes tardifs sont les plus 

productifs. Par contre, en conditions hydriques plus limitantes (e.g zone du Languedoc de climat 

méditerranéen), les génotypes précoces sont les plus favorisés (Casadebaig, 2008). 

Pour les traits architecturaux, Rey et al. (2008) a démontré que leur interaction contribue à la 

variabilité de l’efficience d’interception de la plante. Des comportements atypiques observés sur les 

simulations confirment l’importance de cette interaction. Par exemple, une combinaison d’un nombre 

de feuilles très élevé avec une surface foliaire faible a permis une augmentation significative du 

rendement et cela a été associé à une position de la plus grande feuille dans la moitié inférieure du 

profil foliaire. Ces résultats mettent le point sur l’importance d’une évaluation de la pertinence des 

représentations des différents processus de la plante dans le modèle avant son utilisation pour la 

sélection. Une amélioration de la représentation de la date thermique de la maturité physiologique est 

par exemple nécessaire pour bien déterminer l’effet du génotype et de l’environnement dans sa 

variabilité (cf. Chapitre 2). Pour les traits architecturaux, la représentation de la variabilité génotypique 

de la sensibilité à la sénescence chez le tournesol devrait être prise en compte. En effet ce processus 

conditionne une capacité d’adaptation de la plante au déficit hydrique. Dans notre analyse, l’effet 

d’une stratégie basée sur la préservation des grandes feuilles de la sénescence n’a pas pu être mis en 



Chapitre 3 : Analyse de sensibilité   

 

72

 

 

valeur. Cette stratégie est de plus déterminante pour le rendement en combinaison avec d’autres 

processus comme l’ajustement stomatique de la surface évaporative disponible (Casadebaig et al., 

2008) et une meilleure allocation des réserves stockées au niveau de la tige vers les organes de 

production (Alkio et al., 2003). 

L’utilisation d’une modélisation du couvert en 3D permettrait aussi de hiérarchiser les variables 

architecturales à prendre en compte pour améliorer l’efficience d’interception (Rey, 2003 ; Rey et al., 

2008). Cette plate-forme facilite, en effet, l’analyse des effets des combinaisons possibles entre ces 

traits, mais aussi leur interaction avec les facteurs environnementaux.   

Dans tous les cas, une amélioration de la disponibilité hydrique reste le premier facteur qui permet un 

gain de rendement. Cette amélioration peut être liée à l’environnement c'est-à-dire la conduite 

culturale (e.g irrigation, date de semis) et les conditions pedoclimatiques (e.g culture en saison 

pluvieuse, sol profond). Elle peut aussi dépendre de la capacité intrinsèque du génotype à augmenter 

ses ressources hydriques par une capacité d’extraction de l’eau du sol élevée. L’effet d’un 

enracinement profond devrait aussi aller dans le même sens. 

L’identification d’un idéotype nécessite donc la connaissance des interactions des effets des variations 

des traits caractéristiques de la plante. Pour cela, une analyse de sensibilité du modèle avec des 

variations simultanées des différents traits est nécessaire. Ceci nécessite un paramétrage complet des 

génotypes qui n’a pas pu être réalisé dans le cadre de ce travail. Il est cependant importer de noter que 

l’analyse de sensibilité conduite dans ce travail a permis de définir que la sélection conduite au sein de 

l’équipe tournesol Syngenta a développé des génotypes présentant des gammes de variation pour 

chaque trait testé permettant un niveau de rendement simulé peu élevé (22 q ha-1). En conditions 

favorables, les rendements simulés ont atteint pourtant un niveau élevé (environ 40 q ha-1) 

correspondant au potentiel génétique de rendement usuellement mesuré chez le tournesol (Vear et 

al.,2003). Cela confirme la performance limitée des génotypes développés par la sélection classique en 

parcelle agricole et ouvre de nouvelles gammes et de nouvelles pistes de variabilité à explorer pour 

améliorer ces génotypes. C’est le cas pour l’extension de la variabilité de la date thermique de la 

floraison pour la précocité, la définition d’un équilibre entre le nombre de feuilles total et la surface 

individuelle des feuilles et l’amélioration de la capacité d’extraction de l’eau. 



 

  

 

En résumé, ce chapitre 3 avait pour objectif de présenter l’impact de la variabilité de traits 

caractéristiques de la phénologie, de l’architecture et de l’accès aux ressources hydriques du tournesol

sur la variabilité du rendement. Ces traits sont associés à 6 paramètres génotypiques du modèle

SUNFLO-CLIMATOR : date thermique de la floraison (TTF1), de la maturité physiologique (TTM3),

nombre de feuilles total (Nfmaxgen), position (A2gen) et surface foliaire de la plus grande feuille (A3gen), 

indice d’extraction de l’eau (IEgen). Leur importance relative a été évaluée à l’aide d’une analyse de 

sensibilité du rendement simulé par le modèle à leur variation individuelle. Cette analyse a ainsi montré

que : 

 

*+ IEgen constitue le paramètre génotypique qui a présenté le plus d’impact sur la variabilité du

rendement 

*+ Dans la gamme de variabilité observée au niveau du pool génétique de Syngenta, aucune

variation significative du rendement n’est observée pour chaque variation individuelle de TTF1,

TTM3, Nfmaxgen, A3gen et A2gen.  

*+ Une augmentation du rendement peut cependant être obtenue  

o par un élargissement de cette gamme de TTF1 vers une précocité  

o par une combinaison d’une diminution de Nfmaxgen et une conservation de A3gen dans 

la valeur moyenne de la gamme testée (325 cm²) et/ou une augmentation jusqu’à un 

maximum de 35 % de cette valeur  

*+ La mise en évidence de l’effet de A2gen sur la variabilité du rendement reste fonction de la prise

en compte de la sénescence dans le modèle 
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III.4 CONCLUSION 

 

L’utilisation de la modélisation peut permettre de mener des expérimentations virtuelles avec toutes 

les combinaisons de traits possibles, mais aussi d’évaluer leurs performances dans tous les scénarios 

environnementaux possibles. L’analyse de sensibilité du rendement menée dans cette étude a confirmé 

que les conditions environnementales demeurent un facteur important dans la variabilité du 

rendement. Avec la grande variabilité interannuelle des conditions climatiques des données de 

simulation, la variabilité individuelle des traits testés était peu marquée. Des gammes testées pour les 

traits de phénologie, d’architecture n’ont pas présenté un impact significatif sur la variabilité du 

rendement. Celles-ci ne sont pas représentatives des gammes observées chez le tournesol, mais elles 

correspondent à la gamme observée au sein de la population de sélection de Syngenta. Les résultats ne 

sont donc valides que pour cette population. Ainsi, un élargissement de la gamme de variabilité de la 

date thermique de la floraison testée vers une précocité pourrait constituer une piste d’amélioration de 

la productivité. Cette variation de TTF1 correspond à un rallongement de la phase reproductive F1M3 

qui augmente le rendement dans le cas où le déficit hydrique en fin de cycle n’est pas trop drastique. 

Pour les traits architecturaux, la contribution individuelle des traits est peu significative dans la 

variabilité du rendement. Leur interaction, notamment entre le nombre de feuilles total et la position 

de la plus grande feuille, a, par contre, été significative. Des analyses sur les interactions entre les 

traits architecturaux restent ainsi nécessaires particulièrement pour déterminer le sens de variabilité 

qu’un programme de sélection devrait cibler pour ces traits.  

Pour l’accès de la plante aux réserves hydriques du sol, la variabilité de IEgen a présenté le plus grand 

impact sur la variabilité du rendement. Ce paramètre génotypique constitue la piste la plus 

prometteuse pour une augmentation de la productivité de la plante. Des ressources de productivité 

peuvent donc être explorées pour IEgen. Il est cependant important de noter que ce trait peut entrer 

fortement en interaction avec les propriétés hydriques du sol et de la distribution des racines dans le 

profil racinaire. Des études pour améliorer la représentation du fonctionnement du système racinaire 

dans le modèle restent donc nécessaires. Les paramètres génotypiques de SUNFLO-CLIMATOR 

testés dans cette analyse de sensibilité peuvent donc être des cibles de sélection pour améliorer la 

productivité du tournesol. Des analyses plus approfondies sur une gamme de variabilité plus large et 

dans différentes situations environnementales pourraient encore plus confirmer leur impact sur le 

rendement. Leur utilisation en sélection nécessitera cependant la connaissance de leur déterminisme 

génétique. Le chapitre suivant abordera donc l’analyse génétique de ces paramètres du modèle au 

travers d’une analyse de leur variabilité au niveau d’une population génétiquement structurée. 

L’importance de l’effet additif et de dominance dans leur déterminisme sera évaluée et une 

identification de croisements favorables à leur amélioration sera faite.  



 

 

 

Chapitre 4 : 

Déterminisme génétique de cibles potentielles de sélection 

chez le tournesol 
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IV.  DÉTERMINISME GÉNÉTIQUE DE CIBLES POTENTIELLES DE SÉLECTION CHEZ 

LE TOURNESOL 

IV.1 INTRODUCTION 

Les programmes de sélection chez le tournesol ont longtemps eu comme objectif d’améliorer la 

productivité des variétés commerciales pour des environnements non limitants à fort potentiel de 

rendement (peu de déficit hydrique). Les sélectionneurs ont eu tendance à sélectionner des plantes 

présentant une longue phase végétative afin de permettre à la culture de profiter des périodes de 

disponibilité hydrique et minérale (Richards, 2006). En France, la durée de la phase reproductive a 

aussi été rallongée (Debaeke et al., 2004). En Argentine, une autre stratégie a été mise en place 

consistant à diminuer la durée du cycle de la plante en développant des génotypes à floraison précoce, 

maintenant une longue durée de la phase reproductive (Pereira et al., 1999b). La sélection en aveugle 

sur des critères de haute performance et de stabilité pour la productivité a conduit à une modification 

de l’architecture de la partie aérienne (Debaeke et al., 2004). Les traits architecturaux, tels que la 

hauteur, le diamètre au collet, le nombre total de feuilles et leur surface ont subi de fortes pressions de 

sélection (Burke et al., 2002).  

Les bonnes performances du tournesol en conditions hydriques limitantes sont aussi attribuées, en 

grande partie, à la capacité élevée de son système racinaire à prélever l’eau du sol (Connor et Hall, 

1997 ; Nielsen, 1998). Par rapport à d’autres cultures comme le soja, le maïs, le blé ou le sorgho, le 

tournesol présente une grande efficacité d’extraction d’eau au-delà de 1 m de profondeur de sol 

(Dardanelli et al., 1997 ; Cabelguenne et Debaeke 1998 ; Stone et al., 2001). La capacité d’extraction 

de l’eau du sol par unité de volume est un trait essentiel pour des sols superficiels où le volume de sol 

explorable par les racines est limité. Chez le tournesol, on observe des différences génotypiques 

significatives dans la capacité d’extraction d’eau du sol (Angadi et Entz, 2002b ; Guilioni et al., 2008). 

La sélection en aveugle sur la base de la stabilité de la productivité aurait induit une pression sur  les 

stratégies de l’efficience de l’utilisation de l’eau comme l’optimisation de l’accès de la plante aux 

ressources hydriques du sol. Cependant, peu d’études ont été conduites pour définir l’intérêt d’une 

sélection sur ces traits caractéristiques.  

 

Cette étude se propose de définir de nouvelles orientations à la sélection chez le tournesol pour 

améliorer la productivité sous contraintes hydriques. La stratégie est basée sur l’utilisation d’un 

modèle biophysique permettant d’intégrer des connaissances biologiques sur le fonctionnement de la 

plante. Le modèle SUNFLO-CLIMATOR (Lecoeur et al., 2011) dispose de plusieurs modules 

représentant les processus impliqués dans ce fonctionnement. Le développement des plantes y est 

intégré, avec notamment les deux stades clés de la floraison (F1) et de la maturité physiologique (M3). 

Ces stades sont représentés sous la forme de dates d’apparition exprimées en temps thermique 
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(Lecoeur et al., 2011). Chez le tournesol, la date de floraison est considérée comme constante et 

caractéristique d’un génotype donné lorsqu’elle est exprimée en temps thermique depuis la levée 

(Ritchie et Nesmith, 1991 ; Fereira et Abreu, 2001). Des travaux ont rapporté que la date de la 

floraison est variable génétiquement entre variétés. Quatre QTLs ont été identifiés pour la date 

thermique de la floraison chez le tournesol et deux autres à celle de sa sensibilité à la photopériode 

(Mestries et al., 1998 ; Leon et al., 2000, 2001 ; Fonts et al., 2008). La date de la maturité 

physiologique dépend de la vitesse d’accumulation des assimilats dans les graines (phase de 

remplissage) et de la vitesse de dessiccation des graines, deux processus essentiellement déterminés 

par le génotype (Kole et Gupta,1982 ; Connor et Hall, 1997). Chez le tournesol, la date de maturité 

physiologique est donc génétiquement déterminée (Fick et Miller, 1997) et des études ont permis 

d’identifier des zones du génome impliquées (Stoenescu, 1974 ; Bert et al., 2003 ; Mishra et al., 

2005).  

L’architecture foliaire est aussi généralement représentée dans les modèles de culture. La surface 

foliaire de la plante est modélisée par les croissances individuelles de chaque feuille et intègre les 

facteurs influençant son processus d’apparition, d’expansion et de sénescence foliaire (Lizaso et al., 

2003 ; Rosenthal et Vanderlip, 2004). Dans le modèle SUNFLO-CLIMATOR, cette représentation est 

déterminée par trois paramètres génotypiques : le nombre de feuilles total, la position et la surface 

foliaire de la plus grande feuille. La surface foliaire a été définie comme un trait phénotypique stable 

et héritable (Triboi et al., 2004). Elle présente un effet de dominance (interaction entre allèles au 

même locus) dans son contrôle génétique (Burke et al., 2002, Willis et Burke, 2007).  

La caractérisation de l’accès aux ressources hydriques quant à elle est représentée au travers d’un 

module de bilan hydrique qui permet de quantifier l’eau disponible pour la plante au cours de son 

cycle de développement. Le modèle SUNFLO-CLIMATOR permet aussi d’estimer un indicateur de 

stress hydrique relatif à un seuil de sensibilité des processus de fonctionnement de la plante tels que 

l’organogenèse, la morphogenèse, la transpiration et la photosynthèse (Casadebaig et al., 2008, 

Lecoeur et al., 2011).  

 

La variabilité génotypique est prise en compte par l’introduction dans le modèle SUNFLO-

CLIMATOR d’un jeu de paramètres caractérisant le fonctionnement de chaque génotype. La 

variabilité des paramètres génotypiques et leur contribution à la variabilité du rendement constituent 

des critères essentiels pour leur éventuelle utilisation en sélection (Agüera et al., 1997 ; Yin et al., 

2004 ; Jeuffroy et al., 2006). Les deux premiers chapitres de ce document ont montré que les 

paramètres modélisant les traits de phénologie, d’architecture et de bilan hydrique présentent une 

variabilité significative entre les différents génotypes testés (cf.chapitre 2). Il est apparu que cette 

variabilité génotypique des paramètres permet d’expliquer une partie des différences de productivité 

entre des génotypes de tournesol simulée avec le modèle SUNFLO-CLIMATOR (cf.chapitre 3).  
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Dans cette partie, notre objectif est d’étudier le déterminisme génétique de ces paramètres 

génotypiques (effets parentaux, héritabilités, aptitudes à la combinaison). Le travail de phénotypage 

présenté dans le chapitre 2 ayant été mené sur deux plans de croisement factoriel, une analyse de 

génétique quantitative a pu être réalisée pour ces paramètres. 

 

IV.2 MATERIELS ET METHODES 

IV.2.1 Matériel végétal et essais 

 

Les données phénotypiques utilisées dans cette étude concernent trois panels de génotypes structurés 

génétiquement (cf. chapitre 2). Les designs expérimentaux utilisés présentent l’avantage de pouvoir 

réaliser une analyse de génétique quantitative.  

Pour le panel 1, constitué de19 lignées élites de Syngenta et le panel 2, constitué de 90 combinaisons 

d’hybrides F1 issus du croisement factoriel 9x10 de ces lignées, les données de phénologie et 

d’architecture ont été utilisées (Expts.1, 2,3 & 5) (Tableau II-1). Pour le panel 3, constitué des 25 

combinaisons d’hybrides issus du croisement factoriel 5x5 de la recherche publique (INRA), les 

données de phénologie (Expt.4) et de capacité d’extraction de l’eau (Expts.9 et 10) ont été utilisées.  

Les traits analysés ont donc été la date thermique de la floraison (TTF1), la date thermique de la 

maturité physiologique (TTM3), le nombre de feuilles total (Nfmaxgen), la surface foliaire totale 

(A1gen), la surface foliaire de la plus grande feuille (A3gen), la position de la plus grande feuille (A2gen), 

et l’indice d’extraction de l’eau (IEgen).  

 

IV.2.2 Analyses statistiques 

IV.2.2.1 Modèle génétique et analyse de la variance  

 

Dans un plan factoriel, toutes les combinaisons possibles entre un groupe de génotypes femelles i et un 

groupe de génotypes mâles j sont considérées. Dans notre étude, les groupes de génotypes, i et j, 

utilisés étaient des lignées parentales fixées homozygotes. Ces lignées sont à l’origine d’une 

population d’hybrides F1. La valeur d’un phénotype au niveau de chaque combinaison d’hybride ixj 

résulte ainsi de la somme d’effets génétiques et environnementaux pouvant être décomposés comme 

suit : 

ijkmijjikijjiijkm KKK EASCEAGCEAGCEASCAGCAGCP  3 ))))))))" ***  

Avec pijkm, valeur phénotypique du trait pour l’individu m de l’hybride issu du croisement entre la lignée 
parentale femelle i et mâle j dans l’essai k ;  , moyenne générale du trait ; AGCi et AGCj, effet de la lignée 
parentale respectivement femelle i et mâle j au travers de leur aptitude générale à la combinaison (AGC) 
respective ; Ek ; effet de l’essai k ; ASCij, effet du croisement des lignées parentales i x j au travers leur aptitude 
spécifique à la combinaison (ASC) ; AGCi*Ek et AGCj*Ek ; interaction de l’AGC de la lignée parentale 
respectivement femelle i et mâles j avec son environnement dans l’essai k ; ASCij*Ek interaction de l’ASC des 
lignées parentales i et j avec son environnement dans l’essai k ; !ijkm, effet résiduel. 



 

 

Tableau IV-1 : Tableau d’analyse de variance du phénotype. 

Df, degré de liberté ; SCE, comme des carrés des écarts ; CM carré moyen ;  E(CM), estimateur des carrés 
moyens, AGCi et AGCj, effet de l’aptitude générale à la combinaison des lignées parentales respectivement 
femelles et mâles pour i et j ; ASCij, effet de l’aptitude spécifique à la combinaison entre les lignées i et j ; E, 
effet essai ; AGCi x E, interaction entre l’AGC des lignées femelles et les essais ; AGCj x E, interaction entre 
l’AGC des lignées mâles et les essais ; ASCij x E, interaction entre l’ASC des lignées et les essais ; ni, nombre de 
lignées femelles, nj ; nombre de lignées mâles ; nk, nombre d’essais, N, nombre des individus par environnement 
et par croisement mâlexfemelle, 4e

², variance résiduelle ; Q, quantité de variation (moyenne pondérée des carrés 
des effets AGC mâles, AGC femelle ou ASC . 

 
 
 

 

Source de 
variation 

Df SCE CM E(CM) 

E nk-1 SCE(E] 
1nk-

SCE(E)CM(E) "   ²e + N ni nj QE 

AGC i ni -1 SCE(AGCi) 
1-ni

)SCE(AGC)CM(AGC i
i "   ²e + N nj nk QAGCi

AGC j nj -1 SCE(AGCj) 1nj
)SCE(AGC)CM(AGC j

j
!

"   ²e + N ni nk QAGCj

ASCij (ni-1) (nj-1) SCE(ASCij) 1)-(nj1)-(ni
)SCE(ASC)CM(ASC ij

ij "   ²e +  N nk QASC 

AGCi x E (ni-1)(nk-1) SCE(AGCi x E) 1)(nk-1)-(ni
E) x SCE(AGCE) x CM(AGC i

i "   ²e + N nj QAGCixE 

AGCjx E (nj-1)(nk-1) SCE(AGCj x E) 1)(nk-1)-(ni
E) x SCE(AGCjE) x CM(AGCj "   ²e +   N ni QAGCjxE

ASCij x E (ni-1)(nj-1)(nk-1) SCE(ASCij x E) 1)(nk-1)-(ni
E) x SCE(ASCE) x CM(ASC ij

ij "   ²e + N QASCxE 

Erreur ni nj nk (N-1) SCEr 1)-(Nnk nj ni
SCErCMr "   ²e 
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Pour chaque trait, une analyse de la variance a donc pu être réalisée pour étudier la significativité des 

effets parentaux (logiciel R, Development Core Team, 2008). Pour cela, le modèle linéaire utilisé 

considère trois effets fixes : un effet « mâle », un effet « femelle » et un effet de l’interaction « mâle x 

femelle ». En effet, les lignées parentales ont été choisies délibérément et ne représentent donc pas un 

échantillon aléatoire de géniteurs représentatif de la variabilité observée chez le tournesol.  

L’effet « mâle » est ici assimilé à l’effet de l’ « aptitude générale à la combinaison » (AGC) du parent 

mâle et l’effet « femelle » à l’effet de l’« aptitude générale à la combinaison » (AGC)  du parent 

femelle. L’interaction « mâle x femelle » est définie comme l’effet de l’« aptitude spécifique à la 

combinaison » (ASC) entre ces deux parents. L’effet essai, ainsi que son interaction avec chaque 

composante de l’effet génotype, ont également été pris en compte.  

 

L’analyse de la variance d’un trait, en ne considérant que des effets fixes, s’écrit donc comme illustré 

dans le Tableau IV-1 (Lynch et Walsh, 1997). Dans ce modèle linéaire à effets fixes, les carrés 

moyens des écarts (CM) permettent d’estimer la quantité de variation associée à chaque source de 

variation par rapport à la variabilité totale du trait.  

La comparaison entre les quantités de variation d’AGC et d’ASC a donc été réalisée avec un test de 

Fisher pour estimer si les effets d’AGC dus aux mâles sont significativement plus variables que les 

effets d’AGC dus aux femelles (cf. encadré 1). 

 

IV.2.2.2 Aptitudes générales à la combinaison (AGC) des lignées parentales

 

Un test de Newman-Keuls (2=0.05) a été réalisé sur les valeurs d’AGC des parents pour identifier 

l’existence de groupes homogènes à l’intérieur des lignées paternelles et des lignées maternelles. 

L’aptitude générale à la combinaison (AGC) d’une lignée parentale pour chaque trait a été calculée 

comme la moyenne des valeurs de tous les hybrides du croisement ayant cette lignée comme un de ses 

parents. 

 

IV.2.2.3 Analyse des corrélations 

 

*+ Corrélation entre caractères 

Une analyse de corrélation (test de Spearman, p<0.05) a aussi été réalisée entre les valeurs d’AGC de 

tous les traits. Ces corrélations peuvent renseigner sur les possibilités de sélection indirecte d’un trait à 

partir d’un autre.  



 

 

 Encadré 1 : Illustration de la démarche pour comparer les variations dues aux aptitudes générales à 

la combinaison (AGC) des parents mâles et des femelles. 

  

À partir du tableau d’analyse de variance du modèle à effets fixes, il est possible d’estimer une 

quantité de variation des aptitudes générales à la combinaison des parents femelles QAGCi et des parents 

mâles QAGCj et ensuite de tester si ces deux quantités sont significativement différentes. 
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Avec l’hypothèse que ni   nj, si la valeur de r s’éloigne significativement de 1, c’est que QAGCi est 

significativement plus grand que QAGCj. 

Et donc, que les effets d’AGC dus aux mâles sont significativement plus variables que les effets 

d’AGC dus aux femelles dans la population étudiée. 
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"# Corrélation entre valeurs des hybrides et valeurs en combinaison de leurs parents 

Une régression linéaire entre la valeur moyenne de l’hybride et la somme des AGC de ses parents a été 

réalisée. Ici, les AGC utilisées ont été estimées par le calcul des BLUP (Best Linear Unbiased 

Predictions) correspondant aux valeurs d’AGC centrées autour de la moyenne. Le coefficient de 

détermination de ces régressions linéaires, exprimé en pourcentage, a été interprété comme la part de 

variation du phénotype de l’hybride prédictible par la valeur des AGC de ses parents.  

 

"# Corrélation entre valeurs propres et valeurs en combinaison des lignées  

Une régression linéaire entre la valeur propre d’une lignée et sa valeur en combinaison (BLUP) a été 

réalisée pour cinq traits : la date thermique de la floraison TTF1, le nombre de feuilles total NFmaxgen, 

la surface foliaire totale A1gen, la position de la plus grande feuille A2gen et enfin la surface foliaire de 

la plus grande feuille A3gen (Expts1, 3 & 5). Ces analyses ont permis de discuter, avec les réserves 

liées à la taille de l’échantillon de parents utilisés dans cette étude, si la valeur propre des lignées 

explique une part significative de leur valeur en combinaison ; et dans l’affirmative, de discuter la 

possibilité de sélectionner directement sur la valeur propre des lignées en pépinière en fin de fixation 

de la sélection généalogique plutôt que de mettre en place des expérimentations, plus laborieuse, de 

valeur en test pour obtenir des estimations de l’AGC de ces lignées. 

 

IV.2.2.4 Calcul de l’hétérosis 

 

À partir de la valeur moyenne des hybrides et la moyenne des lignées parentales, l’hétérosis moyenne 

pour les cinq précédents traits a aussi été calculée. Elle est définie comme la différence entre ces deux 

valeurs. L’hétérosis est en effet la supériorité d’une combinaison par rapport au meilleur de ses 

parents. Dans le cas de développement d’une variété hybride, cette propriété est utilisée pour 

distinguer les meilleures combinaisons à développer entre plusieurs lignées élites. 

 

IV.2.2.5 Héritabilités des paramètres  

 

Les analyses précédentes ont toutes été réalisées à partir d’un modèle à effets fixes puisque nous ne 

voulions pas considérer dès le départ que le choix des lignées a été fait de manière aléatoire au niveau 

du pool des lignées parents d’hybrides de Syngenta et de l’INRA et que les hybrides obtenus étaient 

représentatifs de la variabilité observable en les croisant. Avec toutes les réserves d’usage qu’il faut 

manifester à cet égard et au vu du nombre encore relativement faible de parents utilisés, on se propose 

maintenant de faire l’hypothèse d’un échantillonnage aléatoire.  

 



 

 

 

 
 
Encadré 2 : Calcul de la variance additive VA et de dominance VD 

 

Dans un plan factoriel, les composantes de variance relatives aux AGC des parents femelles 

(VAGCfemelles) et des parents mâles (VAGCmâles) correspondent respectivement à la covariance (Cov) entre 

les hybrides demi-frères (HS) et leurs parents femelles communs (F) et les hybrides demi-frères (HS) 

et leurs parents mâles communs (M) (Gallais, 1992 ; Lynch et Walsh, 1997). 

 

Ainsi, il est alors possible d’estimer la variance additive VA. 

VAGCfemelle = Cov(HS,F) = 2 !i VA  

 

Comme les lignées femelles sont fixées le coefficient de covariance est !i = ¼. 

VAGCfemelle = 1/2 VA   

 

De même 

VAGCmâle = Cov(HS,M) = 2 !jVA  

Comme les lignées males sont fixées le coefficient de covariance est !i = ¼. 

VAGCmâle = 1/2 VA  

 

La somme de VAGCfemelle et VAGCmâle donne donc la variance additive VA 

VAGCfemelle + VAGCmâle = 1/2 VA +1/2 VA = VA 

 

Comme la covariance entre les hybrides pleins frères (FS) s’écrit  

Cov(FS) = VAGCfemelle + VAGCmâle+ VASC = 2 !ij  VA + !d VD  

Avec !ij = 1/2 et !d =1  

 

 Cov(FS) = VAGCfemelle + VAGCmâle+ VASC = VA + VD 

 

Il est aussi possible d’estimer la variance de dominance VD comme suit 

VD = VAGCfemelle + VAGCmâle+ VASC - VA   

Avec VA = VAGCfemelle + VAGCmâle  

VD= VASC 

 

La variance de dominance (VD) correspond donc à la variance des ASC (VASC). 
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Il devient alors possible d’utiliser un modèle linéaire mixte et d’estimer non plus les valeurs 

individuelles des paramètres, mais d’en calculer les variances et de procéder à une première estimation 

de leur héritabilité. L’approche en modélisation écophysiologique est très consommatrice de temps et 

de moyen et cette thèse est une première étape vers les études de l’architecture génétique des 

composantes du modèle de croissance et de développement du tournesol.  

Sous cette hypothèse, le phénotype observé au niveau d’une combinaison parentale est maintenant 

décomposé en un effet fixe « essai » et trois effets aléatoires relatifs aux AGC femelles et mâles et à 

leur ASC.  

 

$ % $ % $ % ijkmijjikijjiijkm KKK EASCEAGCEAGCEASCAGCAGCP &'         ( ***)()()(

 

Avec pijkm, valeur phénotypique du paramètre pour l’individu m del’hybride issu du croisement entre la lignée 
parentale femelle i et mâle j dans l’essai k ;  , moyenne générale du trait ; AGCi, effet de la lignée parentale 
femelle i au travers de son aptitude générale à la combinaison (AGC) ; AGCj, effet de la lignée parentale mâle j 
au travers de son aptitude générale à la combinaison ; Ek ; effet de l’essai k ; ASC)ij, effet du croisement des 
lignées parentales i x j au travers leur aptitude spécifique à la combinaison (ASC) ; AGCi*Ek, interaction de 
l’AGC de la lignée parentale femelle i avec son environnement dans l’essai k ; AGCj*Ek, interaction de l’AGC 
de la lignée parentale mâle j avec son environnement dans l’essai k ; ASCij*Ek interaction de l’ASC des lignées 
parentales i et j avec son environnement dans l’essai k ; !ijkm, effet résiduel. Les effets aléatoires correspondent 
aux effets représentés entre parenthèses dans le modèle. 
 
La significativité des effets de chaque composante du phénotype a été évaluée selon la valeur d’AIC 

(Akaike Information Criterion) du modèle testé par la méthode de Maximum de Vraisemblance 

restreinte (REML, Restricted maximum likelihood ; Patterson et Thompson, 1975). Une hypothèse 

pour une distribution normale des AGC des lignées parentales mâles et femelles et de leur ASC, avec 

une espérance nulle et une variance VAGCmâle et VAGCfemelle et VASC respectivement, a été faite. Le 

modèle présentant la valeur la plus faible d’AIC est donc à retenir et à utiliser par la suite pour estimer 

ces variances. 

 

La variance des AGC  des parents (VAGC) correspond, à la part additive de la variance génotypique des 

traits étudiés entre les hybrides c’est-à-dire la variance additive. La différence de la valeur de l’hybride 

à la somme des AGC des deux parents constitue l’aptitude spécifique à la combinaison des deux 

lignées en croisement (ASC). La variance des ASC (VASC) des parents correspond donc à la part non 

additive de la variance génotypique c'est-à-dire la variance de dominance (cf. Encadré 2). 

 

L’héritabilité au sens large (H²) et l’héritabilité au sens strict (h²) de chaque trait ont ensuite été 

calculées. Ces indices d’héritabilité renseignent, respectivement, sur la part de la variance 

phénotypique totale de nature génotypique (héritabilité au sens large, H²) et de nature additive 

(héritabilité au sens strict, h²) (Falconer et Mckay, 1996). 
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(2h  

H², héritabilité au sens large ; h², héritabilité au sens strict ; VAGC, mâles, variance des aptitudes générales à la 
combinaison des mâles ; VAGCfemelles, variance des aptitudes générales à la combinaison des femelles, VAsc, 
Variance des aptitudes spécifiques à la combinaison, Ve, variance environnementale. 
 
 
IV.3 RÉSULTATS 

IV.3.1 Analyse de variance des  traits en modèle à effets fixes 

 

Les analyses de variance des traits de phénologie, d’architecture et d’accès aux ressources hydriques 

ont montré qu’il y avait des différences significatives entre les aptitudes générales à la combinaison 

(AGC) des lignées parentales pour les panels 2 et 3 (Tableau IV-2), au sein des lignées mâles et que 

des lignées femelles. Des différences significatives d’aptitudes spécifiques à la combinaison (ASC) 

ont aussi été observées pour ces traits, à l’exception des traits de phénologie mesurés sur le panel 3. 

Pour l’ensemble des traits, le carré moyen des ASC parentales était de faible magnitude par rapport à 

celui des AGC (Tableau IV-2), suggérant une part importante des effets généraux dans l’aptitude à la 

combinaison de ces lignées. 

 

Pour la date thermique de la floraison TTF1, la date thermique de la maturité physiologique TTM3, la 

position de la plus grande feuille A2gen et l’indice d’extraction de l’eau IEgen, un important effet 

paternel a été observé. Le carré des écarts moyens des AGC mâles était environ deux fois plus 

important que celui des femelles (Tableau IV-2). Le rapport entre la quantité de variation des AGC 

mâles et des AGC femelles était compris entre 1.18 et 3.25 respectivement pour IEgen et A2gen. Pour la 

surface foliaire totale A1gen et la surface de la plus grande feuille A3gen, des observations inverses ont 

été faites. L’effet maternel avait une contribution plus importante dans leur variation observée. Le 

rapport entre la quantité de variation des AGC femelles et des AGC mâles était compris entre 0.11 et 

0.32 respectivement pour A3gen et A1gen. Enfin, pour le nombre de feuilles total Nfmaxgen, l’apport des 

deux parents était équilibré avec un rapport entre la quantité de variation des AGC mâles et femelles 

de 0.81. 

Les analyses de variance ont aussi montré d’importants effets environnementaux sur les traits (Tableau 

IV-2). Une prépondérance de l’effet de l’environnement sur la variabilité de TTM3 a ainsi été 

observée. Pour le panel 2, le carré des écarts entre essais représentait 100 fois la somme des carrés des 

écarts des aptitudes à la combinaison des parents (Tableau IV-2).  

Une interaction significative entre les essais et les aptitudes à la combinaison (AGC, ASC) pour TTF1, 

Nfmaxgen et IEgen a aussi été observée (Tableau IV-2).  



 

 

Tableau IV-2 :  Carrés moyens et significativité du test de Fisher obtenue de l’analyse de variance des 

traits caractérisés pour chaque facteur considéré en effet fixe. 

Le modèle linéaire considéré est de la forme : 
Pijkm = µ + AGCi + AGCj + ASCij + Ek + AGCx E i k + AGC x Ejk+ ASC x E ijk + "ijkm 
Avec µ, la moyenne générale ; AGCi et AGCj, effet de l’aptitude générale à la combinaison des lignées 
parentales femelle i et mâle j respectif ; ASCij, effet de l’aptitude spécifique à la combinaison des deux parents i 
j ; Ek, effet de l’environnement ; AGCx Eik, AGCxEjk, ASC xEijk, interaction de l’environnement avec l’AGC 
mâle, l’AGC femelle et l’ASC ; &ijkm, erreur 
TTF1, date thermique de la floraison ; TTM3, date  thermique de la maturité physiologique ; IEgen, indice de la 
capacité d’extraction de l’eau ; A1gen, surface foliaire totale ; A2gen, position de la plus grande feuille ; A3gen, 
surface foliaire de la plus grande feuille ; Nfmaxgen, Nombre de feuilles total. 
 

Facteur TTF1 TTM3 Nfmaxgen A1gen A2gen A3gen IEgen

        
Panel 2        

E 589 639*** 1 850 760*** 1 298***     
AGCi 57 577*** 57 421*** 792*** 14 709 467*** 98*** 82 609***  
AGCj 47 532*** 37 408*** 1081*** 5 774 630*** 257*** 15 139***  
ASCij 1 510*** 8 122** 39*** 2 139 466*** 17*** 7486***  

AGCi x Ek 2 270*** 20 120*** 26***     
AGCj x Ek 4 023*** 10 039* 69***     

ASCij x Ek 562* 3 683 9***     
Erreur 437 5 266 3 1 016 220 7 3243  

Panel 3        
E       1.8*** 

AGCi 43 854*** 111 096***     0.79*** 
AGCj 36 518*** 156 524***     0.67*** 
ASCij 4127 15 083     0.1586***

AGCi x Ek       0.3751***

AGCj x Ek       0.1804***

ASCij x Ek       0.1043***

Erreur 3773 17 126     0.013 
        
        

*** Seuil de significativité p <0.001 
** Seuil de significativité p < 0.01 
*Seuil de significativité p <0.05 
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Pour les traits architecturaux, l’effet « macro environnemental » n’a pas été testé, car les données ont 

été obtenues sur une seule expérimentation. L’analyse de variance pour ces traits a par contre montré 

une part importante de la résiduelle dans leur variabilité totale (Tableau IV-2). 

 

IV.3.2 Analyse de la variabilité des traits en modèle mixte : héritabilité des traits 

 

 Cette analyse de variabilité correspond à l’analyse de l’importance de chaque facteur de variation 

dans la variance phénotypique totale des différents traits et ainsi à l’estimation de leur héritabilité. 

 

IV.3.2.1 Modèle de décomposition du phénotype 

 

Pour l’ensemble des traits, la décomposition de l’effet génotype en effet des AGC et des ASC 

constitue le modèle le plus significatif pour analyser la variance du trait indiquant un effet significatif 

des parents (Tableau IV-3). Le modèle prenant en compte les interactions AGCxE et ASCxE  est le 

meilleur modèle de décomposition de la variance pour les traits de phénologie et d’extraction de l’eau 

(Tableau IV-3). Ceci suggère une importance significative de ces interactions dans la variabilité de ces 

traits.  

 

IV.3.2.2 Héritabilité des traits 

 

Au niveau du panel 3, les valeurs d’héritabilité au sens large des traits de phénologie date thermique 

de la floraison TTF1 et date thermique de la maturité physiologique TTM3 estimées étaient, 

respectivement, de 0.64 et de 0.67 (Tableau IV-3). L’indice d’héritabilité au sens strict était aussi 

élevé de 0.59 et 0.40. Ceci confirme l’absence de l’effet des ASC sur ces deux traits au niveau de cette 

population (Tableau IV-1). Au niveau du panel 2, la valeur observée de H² et de h² pour TTF1 était 

aussi du même ordre, respectivement de 0.62 et 0.58. Par contre pour TTM3, H² n’était que de 0.20 et 

h² de 0.15. Ces faibles valeurs confirment l’effet important de l’environnement dans la variabilité de 

ce trait. 

Pour les traits d’architecture, les valeurs de H² observées ont été comprises entre 0.52 et 0.20 

respectivement pour le nombre de feuilles total Nfmaxgen et la  surface foliaire totale A1gen (Tableau 

IV-3). Le trait position de la plus grande feuille A2gen et surface foliaire de la plus grande feuille A3gen 

ont présenté respectivement une H² de 0.39 et 0.26. Pour Nfmaxgen et A2gen, les valeurs de h² restaient 

du même ordre que H², de 0.46 et 0.30, respectivement (Tableau IV-3). Ces résultats confirment 

l’importance de l’effet additif dans le déterminisme de ces traits.  



 

  

Tableau IV-3 : Modèle de décomposition de la variance et héritabilité pour les traits de phénologie 

d’architecture et de capacité d’extraction de l’eau. 

AIC, Akaike Information Criterion ; H², héritabilité au sens large ; h², héritabilité au sens strict ; TTF1, date 
thermique de la floraison ; TTM3, date  thermique de la maturité physiologique ; Nfmaxgen, Nombre de feuilles 
total; A1gen, surface foliaire totale ; A2gen, position de la plus grande feuille ; A3gen, surface foliaire de la plus 
grande feuille ; IEgen, indice de la capacité d’extraction de l’eau. 
 
Pour les traits estimés sur plusieurs essais, les modèles testés sont :  
modele 1<-lmer(P ~ essai+(1|AGCmale)+(1|AGCfemelle)+(1|ASC)) 
modele 2<-lmer(P ~ essai+(1|AGCmale)+(1|AGCfemelle)+(1|ASC)+(1| AGCmale:essai)+(1| AGCfemelle:essai) + 
(1|ASC:essai)) 
 
Pour les traits estimés sur un seul essai, les modèles testés sont :  
Modele 1<-lmer (P ~ 1i+(1|Genotype)) 
Modele 2<-lmer (P ~ 1+(1|AGCmale)+(1|AGCfemelle)+(1|ASC)) 
 
Les héritabilités sont calculées avec les variances estimées à partir du  meilleur modèle présentant la valeur 
d’AIC la plus faible. 
Panel 2 correspond à la population d’hybrides issu du croisement factoriel 9x10 de Syngenta et Panel 3 
correspond à la population d’hybrides issus du croisement factoriel 5x5 de l’INRA (cf.Tableau II-2 & Tableau 
II-3;  Chapitre 2) 
 
 

AIC
Traits Essais Population

Modele 1 Modele 2 
H² h² 

Phénologie TTF1 Expts.1,2 & 3 Panel 2 10 388 10 278 0.61 0.58 

  Expt. 4 Panel 3 962 854 0.64 0.59 

 TTM3 Expts.1&2 Panel 2 6068 6058 0.22 0.15 

  Expt. 4 Panel 3 1080 960 0.67 0.40 

Architecture Nfmaxgen Expts.1&3 Panel 2 16 155 16 453 0.52 0.46 

 A1gen Expt. 3 Panel 2 16 960 16 944 0.20 0.12 

 A2gen Expt. 3 Panel 2 5020 4972 0.39 0.30 

 A3gen Expt. 3 Panel 2 11 177 11 150 0.26 0.17 

Capacité 

d’extraction de l’eau 
IEgen Expt. 9&10 Panel 3 -161.1 -288.1 0.29 0.19 
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 Par contre, pour les traits de surface foliaire, h² diminuait de 0.17 et 0.12 respectivement pour A1gen et 

A3gen. Ceci indique une importance similaire de l’effet non additif et de l’effet additif dans le 

déterminisme génétique de ces traits. 

Pour l’indice d’extraction de l’eau IEgen, H² présentait une valeur élevée comprise entre 0.77 et 0.80 

respectivement pour Expt.9 et Expt.10. Par contre, en prenant en compte l’effet des deux essais, la part 

de l’effet génotype diminuait et H² présentait une valeur plus faible de 0.29 (Tableau IV-3). L’effet 

environnemental constitue donc un facteur prépondérant dans la variabilité de ce trait. Au sens strict, 

l’héritabilité de IEgen a été respectivement de 0.44 et 0.20 pour Expt.9 et Expt.10. Pour l’ensemble des 

deux essais, h² était de 0.19 (Tableau IV-3).  

 

IV.3.3 Aptitudes générales à la combinaison (AGC) des lignées parentales 

 

"# AGC des traits de phénologie au niveau de panel  2 et 3 

Des différences significatives ont été observées entre les AGC des lignées pour les traits date 

thermique de la floraison (TTF1) et date thermique de la maturité physiologique (TTM3) (Tableau 

IV-4 & Tableau IV-5) estimées au niveau du panel 2 et 3. Des groupes homogènes de lignées ont été 

obtenus. 

Au niveau des lignées femelles du panel 2, pour TTF1, toutes les lignées ont des valeurs 

significativement différentes à l’exception de la paire de lignées « A » et « E » et la paire  « C » et 

« D »  (Tableau IV-4). Pour les lignées mâles, par contre, la moitié des lignées mâles composaient un 

groupe avec des valeurs d’AGC comprises entre 840 et 850°Cj (lignées 1, 2, 6, 8 et 9). Pour TTM3, la 

magnitude de la variabilité des AGC femelles et mâles était similaire (Tableau IV-4). Deux  groupes 

homogènes de lignées ont ainsi été identifiés : les lignées présentant des valeurs d’AGC inférieures ou 

égales à 1834°Cj et celles présentant des valeurs d’AGC supérieures.  

 

Au niveau du panel 3, trois groupes homogènes de lignées femelles ont été identifiés à partir des 

valeurs d’AGC de TTF1 et TTM3 (Tableau IV-5). Au niveau des lignées mâles, seules les lignées 

PAR6 et PST5 n’ont pas présenté de différence significative pour TTF1. Par contre pour TTM3, deux 

groupes homogènes ont été identifiés. L’un des groupes n’était cependant composé que du génotype 

OPB4, présentant la valeur de TTM3 la plus élevée (2047 °Cj). Globalement, au niveau de ce  panel, 

les lignées favorables pour une floraison précoce (TTF1 faible) favorisaient des cycles de 

développement courts (TTFM3 faible) ; alors que les lignées favorables à une floraison tardive (TTF1 

élevé) favorisaient des cycles longs (TTM3 élevé).  

 

"# AGC pour les traits d’architecture au niveau du panel 2 

Au niveau des lignées parentales du panel 2, les valeurs d’AGC pour le nombre de feuilles total 

Nfmaxgen ont présenté une faible variabilité (entre 28 et 32 feuilles).  



 

  

Tableau IV-4 : Aptitude générale à la combinaison des  lignées parentales (AGC) pour les traits de 

phénologie et d’architecture.

TTF1, date thermique de floraison (°Cj) ; TTM3, date thermique de la maturité physiologique (°Cj) ; Nfmaxgen, 
Nombre de feuilles total ; A1gen (cm²), surface foliaire totale ; A2gen, rang d’insertion de la plus grande feuille ; 
A3gen (cm²), surface foliaire de la plus grande feuille. Les valeurs des AGC ont été estimées pour chaque lignée à 
partir de leur valeur en combinaison estimée sur les plantes représentant leur hybride descendant sur Expt.3 pour 
A1gen, A2gen, A3gen, sur Expts. 1 & 3 pour Nfmaxgen., sur Expts. 1, 2, 3 pour TTF1 et Expts1 & 2 pour TTM3. Pour 
chaque trait les valeurs moyennes suivies de la même lettre ne présentent aucune différence significative au seuil 
# = 0.05. Les valeurs d’AGC présentées ne sont pas des données centrées, mais calculées comme la somme de la 
moyenne phénotypique et la valeur BLUP des AGC. 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tableau IV-5 : Aptitude générale à la combinaison des  10 lignées parentales des 25 hybrides.

TTF1, date thermique de la floraison ; TTM3, date thermique de la maturité physiologique ; IEgen, Indice 
d’extraction de l’eau. Les valeurs représentées correspondent à la valeur moyenne de six plantes suivies sur 
Expt.4 pour TTM3 et TTF1 et des plantes mesurées sur Expts.9 & 10 pour IEgen. Pour chaque trait du pool mâle 
et femelle, les valeurs moyennes suivies de la même lettre ne présentent aucune différence significative au seuil 
# =0.05. Les valeurs d’AGC présentées ne sont pas des données centrées, mais calculées comme la somme de la 
moyenne phénotypique et la valeur BLUP des AGC. 
 

 

 

 

 

 

Lignées femelles

A 865 f 1870 d 29 c 6442 f 18 b 370 f

B 859 e 1841 bcd 28 b 6251 ef 18 b 354 e

C 820 a 1820 ab 28 a 5845 bcd 16 a 331 cd

D 854 e 1869 d 29 d 5392 a 16 a 299 ab

E 868 f 1813 ab 32 f 5992 cde 18 b 300 ab

F 847 d 1813 ab 29 de 5710 abc 17 b 311 b

G 827 b 1801 ab 32 g 5403 a 16 a 291 a

H 835 c 1826 abc 30 e 5528 ab 16 a 319 bc

I 876 g 1856 cd 29 bc 6109 de 16 a 343 de

1 841 c 1810 ab 31 h 6380 d 18 d 340 bc

2 842 cd 1815 ab 32 i 5883 abc 18 cd 308 a

3 806 a 1799 a 28 a 5574 a 16 b 330 abc

4 861 e 1859 cde 28 c 5864 abc 15 a 342 c

5 835 b 1814 ab 30 f 6013 bc 20 e 310 a

6 843 cd 1845 bcd 29 e 6039 c 17 c 330 abc

7 884 f 1886 e 30 g 5978 abc 17 c 318 ab

8 849 d 1834 abc 29 d 5587 ab 16 b 315 ab

9 845 cd 1807 ab 28 b 5617 abc 18 d 329 abc

10 887 f 1874 de 31 h 5895 abc 16 b 325 abc

AGC
    A3gen (cm²)

Lignées mâles

TTF1 TTM3    Nfmaxgen     A1gen     A2gen

Lignées femelles

FN 1057 c 2092 a 1,09 b

VAQ 1002 ab 1938 b 1,20 c

VDQ 968 a 1813 b 1,02 ab

VHQ 985 a 1910 b 0,94 a

XRQ 1031 bc 1984 c 0,98 a

OPB4 977 b 2047 c 1,06 b

PAR6 1015 c 1909 a 1,06 b

PPR9 938 a 1823 a 1,17 c

PSC8 1072 d 1958 ab 0,86 a

PST5 1025 c 2000 ab 1,06 b

Lignées mâles

TTF1 TTM3
 (°Cj)  (°Cj)

IEgen
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Les variabilités pour les trois autres traits architecturaux, surface foliaire totale A1gen, position de la 

plus grande feuille A2gen et surface foliaire de la plus grande feuille A3gen, étaient par contre plus fortes 

et ont permis de définir des groupes homogènes de lignées. Ainsi pour A1gen, la lignée femelle « A » et 

la lignée mâle « 1 » constituaient des groupes individuels présentant des valeurs d’AGC supérieures 

ou égales à 0.64 m² (Tableau IV-4). 

Pour A2gen, la variabilité des AGC au niveau des lignées mâles était plus forte que chez les femelles, 

avec des valeurs comprises entre 16 et 20 contre 16 et 18 (Tableau IV-4). En exprimant A2gen en 

pourcentage de Nfmaxgen, parmi les 19 lignées du panel 1, les lignées mâles « 5 » et « 9 » avaient 

présenté les valeurs d’AGC de A2gen les plus élevées, respectivement de 67 % et 68 %. 

 

Pour la surface foliaire de la plus grande feuille A3gen, la lignée « A » se distinguait des autres lignées 

femelles en composant un groupe individuel présentant une valeur égale à 370 m². Au niveau des 

lignées mâles, sept des neuf lignées composaient un groupe avec des valeurs d’AGC inférieures ou 

égales à 330 cm². 

 

"# AGC pour l’indice d’extraction de l’eau IEgen au niveau du panel 3 

Au niveau du panel 3, une importante variabilité de IEgen a été observée pour les valeurs d’AGC des  

lignées avec une gamme comprise entre 0.86 et 1.20. La lignée mâle PSC8 et femelle VHQ ont été les 

lignées les plus favorables pour la capacité d’extraction de l’eau, avec des valeurs de IEgen 

respectivement de 0.86 et 0.94 (Tableau IV-5). 

 

IV.3.4 Analyse des corrélations entre les traits 

 

"# Corrélations au niveau des combinaisons d’hybrides

Des corrélations significatives ont été observées entre les traits pour les valeurs d’AGC des lignées 

(Tableau IV-6). Au niveau des lignées parentales mâles du panel 2, les corrélations entre TTF1 et 

TTM3 et entre Nfmaxgen et A1gen ont été significatives avec des coefficients positifs respectivement de 

0.83 et 0.66 (p<0.05). Pour les lignées parentales femelles, aucune corrélation significative n’a été 

observée entre ces traits (Tableau IV-6). Les corrélations ont été par contre significatives entre A3gen et 

A1gen (r=0.87, p<0.05), entre Nfmaxgen et A1gen.(r=-0.73, p<0.05) et entre Nfmaxgen et A3gen (r=-0.52, 

p<0.05). Au niveau du panel 3, la seule corrélation significative observée a été entre TTF1 et TTM3 au 

niveau des lignées femelles. Cependant, entre TTF1 et IEgen, un coefficient de corrélation négatif élevé 

a été observé au niveau des mâles, mais avec une faible significativité (r=-0.90, p=0.08). Il faudrait 

donc vérifier la significativité de ce résultat avec un échantillon plus important. 



 

  

Tableau IV-6 : Valeurs des coefficients de corrélations entre aptitudes générales à la combinaison (AGC) 

des lignées parentales sur différents caractères de croissance chez le tournesol. 

TTF1, date thermique de la floraison ; TTM3, date thermique de la maturité physiologique ; IEgen, Indice 
d’extraction de l’eau ; Nfmaxgen, Nombre de feuilles total ; A1gen (cm²), surface foliaire totale ; A2gen, rang 
d’insertion de la plus grande feuille ; A3gen (cm²), surface foliaire de la plus grande feuille. Les valeurs propres 
ont été estimées sur les plantes suivies représentant les lignées sur Expt.5. Les valeurs des AGC ont été estimées 
pour chaque lignée à partir de leur valeur en combinaison estimée sur les plantes représentant leur hybride 
descendant sur Expts. 1,2,3 & 4 pour TTM3 et TTF1, sur Expts.9 & 10 pour IEgen  et sur Expt.3 pour A1gen, 

A2gen, A3gen, et sur Expts.1 & 3 pour Nfmaxgen. Les valeurs en caractère gras correspondent aux  coefficients pour 
une corrélation significative au seuil p<0.05. 
 
 
 
 

  

 

 

Tableau IV-7 : Hétérosis et valeurs moyennes des hybrides (panel 2) et des lignées parentales (panel 1) 

pour la date de floraison et les traits d’architecture. 

TTF1, date thermique de la floraison ; Nfmaxgen , nombre de feuilles total ; A1gen (cm²), surface foliaire totale ;  
A2gen, rang d’insertion de la plus grande feuille ; A3gen (cm²), surface foliaire de la plus grande feuille. Les 
génotypes correspondants aux valeurs moyennes (± écartype) sont donnés entre parenthèses. Le coefficient de 
variation (CV, %) de chaque trait a été calculé entre les plantes suivies de Expt1&3 pour Nfmaxgen et entre les 
plantes suivies de Expt.3 pour A1gen, A2gen, A3gen. 
 
 

Traits Hybrides Parents Hétérosis 

TTF1 851 °Cj 871°Cj -2 % 

Nfmaxgen 30 27 11 % 

A1 gen 5887 cm² 3868 cm² 52 % 

A2 gen 17 14 21 % 

A3 gen 325 cm² 243 cm² 34 % 

  TTF1 TTM3 Nfmaxgen A1gen A2gen A3gen IEgen

Lignées mâles 

 TTF1 1       
 TTM3 0.83 1      
 Nfmaxgen 0.11 0.34 1     
 A1gen -0.04 0.27 0.66 1    
 A2gen -0.50 -0.47 0.29 0.44 1   
 A3gen -0.01 -0.12 -0.41 0.018 -0.33 1  
 IEgen -0.90 -0.60     1 
Lignées femelles 

 TTF1 1       
 TTM3 0.46 1      
 Nfmaxgen -0.08 -0.55 1     
 A1gen 0.60 0.38 -0.52 1    
 A2gen 0.30 -0.21 0.06 0.50 1   
 A3gen 0.36 0.61 -0.73 0.87 0.12 1  
 IEgen 0.30 0.30     1 
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"# Corrélation entre valeurs des hybrides et valeurs en combinaison de leurs parents  

Pour tous les traits, les régressions linéaires entre les valeurs phénotypiques des hybrides et la somme 

des AGC de leurs parents ont été significatives (p<0.05). Ainsi pour les traits de phénologie : TTF1 et 

TTM3, la valeur phénotypique des hybrides peut être prédite à partir des AGC des parents avec des 

coefficients de détermination de 90 % et 48 % respectivement pour le panel 2 et de 69 % et 82 % pour 

le panel 3 (cf.Annexe 5 & 6). Pour les traits architecturaux au niveau du panel 2, les coefficients de 

détermination observés entre les hybrides et les AGC des parents pour  A1gen, A2gen, A3gen et Nfmaxgen 

ont été respectivement de 49 %, 71 %, 62 %, et 87 % (cf.Annexe 7).  

Et enfin, pour IEgen, le coefficient de détermination obtenu était de 67 % au niveau du panel 3 

(cf.Annexe 8). 

 

"# Corrélation entre valeurs propres et valeurs en combinaison des lignées 

Ces analyses concernent cinq traits : date thermique de la floraison TTF1, nombre de feuilles total 

Nfmaxgen, surface foliaire totale A1gen, position de la plus grande feuille A2gen, et position de la plus 

grande feuille A3gen.  

Les régressions linéaires entre les valeurs propres et les valeurs en combinaison des lignées du panel 1 

ont été significatives. Les plus fortes valeurs ont été observées pour les lignées femelles avec des 

valeurs comprises entre 68 et 93 % pour A1gen et A3gen respectivement (cf.Annexe 9). Au niveau des 

lignées mâles, les coefficients de détermination des régressions étaient plus faibles et compris entre 8 

et 57 % respectivement pour TTF1 et A2gen (cf.Annexe 9). 

 

IV.3.5 Hétérosis des traits 

 

Les traits architecturaux ont montré une forte hétérosis contrairement à la date thermique de la 

floraison (TTF1) où la moyenne des hybrides était inférieure à celle des lignées parentales (Tableau 

IV-7). La plus forte valeur observée a été pour A1gen de 52 % (2017 cm² de plus au niveau des 

hybrides par rapport à la moyenne des valeurs propres parentales). Puis, par ordre décroissant viennent 

ensuite A3gen et A2gen, l’hétérosis était respectivement de 34 % (82 cm² de plus) et de 19 % (3 rangs 

supérieurs d’insertion de plus). Nfmaxgen a présenté la plus faible valeur. Il a augmenté de 11 % (3 

feuilles) par rapport à la moyenne des lignées parentales. 
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IV.4 DISCUSSION 

 

Dans le présent chapitre, l’objectif était de conduire une analyse de génétique quantitative sur 6 

paramètres génotypiques du modèle SUNFLO–CLIMATOR, relatifs à la phénologie, à l’architecture 

et à l’accès aux ressources hydriques du sol sur la surface foliaire totale de la plante A1gen. Il s’agissait 

alors d’étudier le déterminisme génétique de leur variabilité puis de réfléchir à la façon de les intégrer 

dans un programme de sélection récurrente phénotypique.  

IV.4.1 Déterminisme génétique des traits 

 

Les six paramètres génotypiques du modèle SUNFLO-CLIMATOR, date thermique de la floraison 

TTF1, date thermique de la maturité physiologique TTM3, nombre de feuilles total NFmaxgen, surface 

foliaire totale A1gen, position de la plus grande feuille A2gen et enfin indice d’extraction de l’eau IEgen, 

constituent des cibles phénotypiques potentielles pour la sélection. En effet, nous avons vu dans le 

chapitre précédent que ces cibles présentaient une variabilité génotypique, essentielle pour la sélection. 

Dans ce chapitre, nous avons mené une analyse génétique de ces caractères au travers de modèles 

considérant les effets génétiques en effet fixe et en effet aléatoire. Ces deux modèles ont confirmé 

l’importance des effets parentaux ainsi que les interactions de ces effets avec l’environnement.  

IV.4.1.1 Héritabilité des caractères 

 

Les résultats de génétique quantitative montrent que les paramètres TTF1, NFmaxgen et A2gen sont 

fortement héritables avec des valeurs d’héritabilité au sens strict (h²) les plus élevées (h²$0.30, 

Tableau IV-3). Des études ont montré que la date de floraison (TTF1) et NFmaxgen présentent des 

héritabilités fortes avec des valeurs pouvant aller jusqu’à 0.9 (Shabana, 1990 ; Alza et al., 1997). Il est 

toutefois important de noter que les valeurs d’héritabilités peuvent varier avec les populations étudiées 

(Fick et Miller, 1997) 

TTM3, A1gen, A3gen et IEgen ont présenté des h² inférieures à 0.30. Ces faibles valeurs d’héritabilité 

suggèrent une plus grande importance des effets environnementaux dans leur variabilité phénotypique 

totale (cf. Chapitre 3). Pour TTM3, l’héritabilité observée de 0.15 a été plus faible que dans la 

littérature. Par exemple, pour le tournesol, Chervet (1988) avaient observé une héritabilité de 0.28 sur 

une population d’hybrides F1. Pour la date de maturité physiologique avec une teneur en eau des 

graines de 40 % (PM), Bert et al. (2003) ont aussi rapporté des valeurs d’héritabilité un peu plus 

élevées de 0.45 et 0.60 pour deux conditions expérimentales différentes. L’héritabilité, pour les traits 

de surface foliaire A1gen (0.12) et A3gen (0.17) estimée dans cette étude, a été de même ordre que celle 
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observée par Venkateswarlu et al. (1980) de 0.19. Des études rapportées par Miller et Fick (1997) ont 

trouvé des valeurs plus élevées pour la surface foliaire totale de la plante allant de 0.58 à 0.88 

(Shabana, 1990 ; Vrebalov, 1975). Iqbal et al. (2009) ont estimé cette valeur à 0.45. La surface foliaire 

présente un déterminisme génétique assez complexe. Elle présente un fort effet d’hétérosis (Triboi et 

al., 2004 ; Vear et al., 2010) et sa variabilité peut ainsi dépendre de la population étudiée et sûrement 

aussi de la manière dont elle a été calculée.  

 

Pour IEgen, l’héritabilité au niveau de chaque expérimentation a été très élevée avec des valeurs de 0.77 

pour Expt.9 et 0.83 pour Expt.10. Par contre, en regroupant les données des deux essais, cette valeur 

chute à 0.19. En effet, les essais étaient très hétérogènes (substrat, VPD, température, surface foliaire) 

favorisant ainsi de plus forts effets expérimentaux et dégradant l’héritabilité. Dans la littérature, des 

traits associés au statut hydrique de la plante ont été étudiés et ont présenté de fortes héritabilités, 

comme l’ajustement osmotique avec une valeur de 0.96 (Rauf et al., 2009). Ceci suggère que les traits 

relatifs aux propriétés hydriques des plantes, comme la capacité d’extraction de l’eau, peuvent être très 

héritables et travaillés en sélection. Il faut cependant prendre en compte qu’une part de leur variabilité 

est fortement déterminée par les conditions environnementales notamment le type de sol. Des études 

ont déjà rapporté que la capacité d’extraction de l’eau du sol d’un génotype peut varier avec la teneur 

en argile du sol (Meinke et al.,1993b). 

 

IV.4.1.2 Additivité des traits 

 

L’importance de la quantité de variation des aptitudes générales à la combinaison (AGC) par rapport à 

celle des aptitudes spécifiques à la combinaison (ASC) souligne une importance de la variabilité 

additive dans le déterminisme des traits étudiés (Tableau 7). La quantité de variation des AGC est 

significativement supérieure à la quantité de variation des ASC.  

Chez le tournesol, l’importance des effets additifs a été largement rapportée dans la littérature pour la 

date de floraison (TTF1) (Miller et al., 1980 ; Roath et al., 1982 ; Alvarez et al., 1992), la date de la 

maturité physiologique (TTM3) (Fick et Miller 1997) et pour le nombre de feuilles total Nfmaxgen 

(Shabana, 1990 ; Nedeljkovic et al., 1992). L’importance des effets additifs dans la variabilité d’un 

trait suggère que le trait  peut être utilisé en sélection pour prédire la valeur des variétés et pour 

effectuer une sélection des meilleurs parents.  

Par ailleurs, les résultats de régressions entre les valeurs phénotypiques des hybrides et les aptitudes 

générales à la combinaison (AGC) des lignées parents, ont présenté des coefficients de détermination 

élevés pour tous les traits (variant de 48 et 89 %) témoignant de la possibilité de prédiction de la 

valeur d’un hybride à partir des AGC parentales et suggérant également leur forte additivité. 

Cependant, pour TTM3, ce résultat est à nuancer, car les effets environnementaux tiennent une place 
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très importante dans le déterminisme de sa variabilité et dégrade sa variabilité génotypique. Son 

utilisation comme cible de sélection reste peu pertinente. 

Pour la surface foliaire totale (A1gen) et la surface de la plus grande feuille (A3gen), il est aussi 

important de noter que l’effet de dominance a contribué à 47 % à la variabilité phénotypique totale 

(Tableau IV-3) et, de plus, une forte hétérosis a été observée pour ces traits (Tableau IV-7). Au niveau 

du panel 2, la valeur moyenne de A1gen des hybrides était de 1.5 fois de la moyenne parentale (Tableau 

IV-7). Des travaux antérieurs ont déjà rapporté des effets d’hétérosis sur la surface foliaire (Triboi et 

al. 2004 ; Vear et al., 2010). Ce résultat reste à confirmer, car la surface foliaire des lignées mâles 

n’était considérée que sur les feuilles de l’axe principal. Il est donc nécessaire de prendre en compte 

cette mesure de la surface foliaire des lignées mâles dans l’exploration de cet effet de dominance et 

d’hétérosis dans un schéma de sélection. De plus, ces résultats n’ont été obtenus que sur une seule 

expérimentation.  

Pour IEgen, des études plus approfondies restent aussi nécessaires pour préciser l’importance de l’effet 

de dominance. En effet, IEgen a présenté une forte additivité dans l’Expt.9 et un fort effet de dominance 

dans Expt.10. Cependant, en regroupant les données des deux essais, la quantité de variation des AGC 

est largement supérieure à celle des ASC. Ceci peut suggérer l’intérêt certain de ce trait dans la 

prédiction de la performance des hybrides pour l’extraction de l’eau, mais aussi dans la sélection des 

meilleurs parents.  

 

IV.4.2 Stratégie de sélection 

Les cibles phénotypiques évaluées dans ce chapitre ont été observées comme des traits variables et 

héritables, avec un important effet additif dans leur déterminisme génétique. Les traits peuvent donc 

être proposés en sélection.  

IV.4.2.1 Des traits pour la sélection de groupes de lignées parentales mâles et femelles 

 

Chez le tournesol, pour des contraintes liées à la production de semences F1, les lignées femelles 

doivent être disponibles sous la forme stérile et la forme fertile, les lignées parentales mâles sont 

porteuses des gènes restaurateurs de fertilité et les lignées femelles sont généralement stériles, mais 

mainteneuses de gènes favorables notamment pour l’architecture monocaule. L’architecture de ces 

dernières est d’ailleurs toujours très proche des hybrides. La sélection des lignées favorables pour les 

deux sexes peut donc être conduite indépendamment. Selon l’importance de la variation de l’effet 

mâle ou femelle dans la variance additive des traits, il est possible de proposer des traits de sélection 

plus discriminants pour chaque groupe à partir du panel de génotypes de cette étude. 
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Ainsi, l’amélioration de la surface foliaire (A1gen) et de la surface de la plus grande feuille (A3gen) peut 

être réalisée en sélectionnant les meilleures lignées femelles pour ces traits. Un fort effet parental 

femelle a en effet été observé dans la variabilité additive de ces traits. Une importante part de l’effet 

du génotype du parent femelle dans la variabilité de la surface foliaire a déjà été observée chez le 

tournesol (Fick et Miler, 1997).  

La date thermique de la floraison (TTF1), la position de la plus grande feuille (IEgen) et la capacité 

d’extraction de l’eau (IEgen) peuvent par contre servir pour la sélection des meilleurs parents mâles 

pour améliorer la précocité, la répartition des feuilles sur la tige et la capacité d’extraction de l’eau des 

hybrides. Ces traits ont en effet montré un fort effet paternel dans leur variabilité additive. Une 

importante part de l’effet paternel dans la variabilité de la date de floraison a déjà été observée chez le 

tournesol (de Vega et al., 2002). 

 

IV.4.2.2 Une sélection indirecte à partir des valeurs d’aptitude générale à la combinaison 

(AGC) pour la floraison et l’indice d’extraction de l’eau 

 

L’absence de corrélation entre la valeur propre et la valeur en combinaison d’un parent ne permet pas 

la sélection directe du trait sur la valeur propre des parents, mais oblige à la mise en place d’une 

estimation des AGC en croisement sur testeurs. Ainsi, pour TTF1 et IEgen, la sélection des meilleures 

lignées mâles doit être réalisée sur la base de leur aptitude générale à la combinaison (AGC). Les 

lignées 3 et 5 peuvent donc être identifiées comme les meilleures lignées mâles pour améliorer la 

précocité de la floraison des hybrides du panel 2. Ces lignées devraient aussi être croisées avec des 

lignées femelles favorables à l’apparition précoce de la floraison (AGC de TTF1 faible) comme les 

lignées C, G  et H. D’ailleurs, des combinaisons d’hybrides (e.g C3, G3, H3, C5) obtenues avec ces 

lignées ont été parmi les groupes d’hybrides les plus précoces du panel 2 (TTF1<851°Cj, cf. 

ChapIitre 2). Une absence d’hétérosis a aussi été observée pour TTF1. Cela a déjà été rapporté par la 

littérature chez le tournesol (Cheres et al., 2000). Les hybrides disposent généralement une date de la 

floraison plus ou moins égale à la moyenne de ses parents et de plus, la précocité est un caractère 

dominant sur l’apparition tardive du stade de la floraison chez le tournesol (Fick, 1978 ; Jan, 1986). La 

lignée parentale (10) présentait l’occurrence de la floraison la plus tardive parmi les 19 lignées 

parentales de la population principale (Annexe 4) et aucun hybride ne présentait une valeur de TTF1 

supérieure (Annexe 2). La combinaison entre lignées précoces ou lignée tardive et lignée précoce 

favoriserait donc toujours la précocité. L’introduction de nouvelles ressources de précocité dans le 

programme de sélection de Syngenta favoriserait donc l’amélioration la précocité de la floraison de 

leur population. L’exploration du matériel génétique de Monsanto, récemment acquis par la société, 

serait bénéfique dans ce sens.  
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Pour la capacité d’extraction de l’eau, la lignée parentale mâle PSC8 a été identifiée comme la plus 

favorable pour une meilleure capacité d’extraction de l’eau. Aucune combinaison d’hybride obtenue 

de cette lignée avec les lignées parentales femelles du panel 3 n’a présenté une capacité d’extraction 

faible (IEgen > 1). La combinaison PSC8xVHQ a été la combinaison d’hybride la plus performante. 

IV.4.2.3 Une sélection directe en pépinière pour les traits d’architecture 

 

Les corrélations significatives entre les valeurs propres des lignées et leur valeur d’AGC indiquent une 

possibilité de sélection directe en pépinière des meilleurs parents. La surface foliaire totale (A1gen) et 

la surface de la plus grande feuille (A3gen) peuvent donc être utilisées en sélection directe en pépinière 

des meilleures lignées femelles. Ces deux traits étant fortement corrélés, A3gen constitue un indicateur 

suffisant de la surface foliaire de la plante. Les groupes de lignées femelles A, B C et I peuvent être 

retenues comme les lignées les plus favorables pour une surface foliaire élevée. Les lignées femelles 

restantes pourront, par contre, être sélectionnées si l’objectif de sélection est de diminuer la surface 

foliaire des hybrides, mais dans une gamme suffisante pour avoir une valeur d’indice foliaire entre 3 et 

4 à la floraison. Cette stratégie pourrait éviter la forte compétition entre appareil végétatif et capitule.  

La sélection des lignées mâles avec la position de la plus grande feuille (A2gen) peut aussi être faite en 

sélection directe en pépinière. La valeur propre des lignées mâles a présenté une corrélation 

significative avec leur valeur en AGC. Les lignées mâles 5 , 7 et 9 sont les meilleures lignées du 

panel 1 favorables à une distribution des grandes feuilles en hauteur, plus proche du capitule (profil de 

type « parasol »). Les lignées femelles du panel 1 ont présenté des valeurs de A2gen plus élevées que 

les lignées mâles et proches des hybrides. Pour une amélioration de A2gen, l’introduction de lignées 

mâles présentant des valeurs de A2gen plus élevées est donc intéressante. Cette stratégie permettrait une 

distribution de la majorité de la surface foliaire de la plante plus proche du capitule, ce qui permettrait 

une conservation plus durable de l’efficience maximale d’interception de la plante en retardant la 

sénescence des feuilles les plus larges. 

Comme un fort effet hétérosis existe pour les traits architecturaux, les évaluations en combinaisons 

avec des lignées « testeurs » peuvent aussi être explorées. De meilleures combinaisons potentielles 

peuvent ainsi être identifiées et utilisées pour la création variétale au cours des étapes de fixation des 

lignées élites.  

 

IV.4.3 Création de variétés précoces et à forte capacité d’extraction de l’eau

 

Une corrélation entre TTF1 et IEgen  a été observée avec les valeurs d’AGC des lignées parentales du 

panel 3. Les lignées qui présentent une meilleure AGC pour la précocité (TTF1 faible) sont les moins 
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performantes pour l’extraction de l’eau du sol (IEgen élevé). Les génotypes précoces terminent 

généralement leur cycle dans des conditions non limitantes et semblent suffisamment adaptés. 

Cependant, si le déficit intervient dès la phase végétative, un génotype précoce avec une forte capacité 

d’extraction de l’eau pourrait aussi être un idéotype à développer. Au contraire, les génotypes tardifs 

doivent s’adapter à des conditions hydriques plus stressantes qui peuvent intervenir en fin de cycle. 

Une capacité d’extraction de l’eau plus performante est donc nécessaire. La capacité d’extraction de 

l’eau peut ainsi être assimilée à un trait d’adaptation aux conditions du milieu pour ces génotypes 

tardifs. Pour les futures variétés adaptées aux situations de déficit hydrique, il est donc intéressant de 

conserver ce trait. La sélection en aveugle sur la productivité a déjà défini des hybrides précoces 

performants pour IEgen comme la variété commerciale NKSanbro (C2) et la variété publique Inedi 

(PSC8xXRQ). Au niveau du panel génétique de Syngenta, la lignée femelle C a été l’une des lignées 

présentant des valeurs d’AGC favorables à la précocité. Pour la capacité d’extraction de l’eau, la 

lignée mâle PSC8 a été la plus performante en combinaison. L’hybride expérimental VHQxPSC8, 

constitue par exemple, une meilleure combinaison pour une forte capacité d’extraction de l’eau et une 

floraison plus précoce. L’intégration des paramètres TTF1 et IEgen comme cibles de sélection 

permettrait donc de donner plus de précision au sélectionneur sur sa stratégie et de mieux cibler les 

processus d’adaptation au déficit hydrique à développer, sans perdre sur son potentiel de productivité. 

Cette nouvelle stratégie l’emmènerait à conduire des expérimentations de phénotypage couvrant autant 

d’environnements cibles possibles (niveau de précocité, période, fréquence et intensité du déficit, type 

de sol). Dans cette optique, l’utilisation de la sélection assistée par marqueurs moléculaires pour TTF1 

et IEgen pourrait trouver un intérêt notamment pour accélérer et alléger cette stratégie.  

 

IV.4.4 Corrélations génétiques entre les paramètres pour orienter une sélection indirecte de la 

productivité : la sélection sur index 

 

Au sein du pool génétique de Syngenta, les lignées parentales ont été choisies pour leur forte 

productivité et leur forte tolérance au stress abiotique. Cette tolérance est essentiellement estimée par 

la stabilité de leur performance en combinaison. Cette performance est pour chaque hybride le résultat 

d’une combinaison différente de traits favorables. Une tendance bien marquée a été observée entre la 

précocité de la floraison (TTF1) et la capacité d’extraction de l’eau du sol (IEgen). Ceci suggère une 

possibilité de sélection indirecte entre ces deux traits. L’absence de corrélations entre les autres cibles 

phénotypiques au niveau des lignées permettrait par contre de faire une sélection individuelle des 

paramètres et de conduire différents croisements pour chaque valeur de paramètre (Tableau IV-8). 

Ainsi, l’utilisation de la lignée « A » peut par exemple permettre le développement de génotypes 

performants pour la capacité d’extraction de l’eau et présentant une surface foliaire maximisant 

l’interception lumineuse. Sa combinaison avec des lignées comme « 9 » et « 7 » peut de plus améliorer 
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la répartition de sa surface foliaire. Il a d’ailleurs été déjà développé des hybrides commerciaux issus 

de la lignée « A » et « 7 » (XRQxPSC8, Inedi, NKArmoni E7). 

La variété NKMelody, par exemple, est un génotype mi-tardif peu performant pour extraire l’eau du 

sol, mais elle dispose d’une meilleure capacité de régulation stomatique lui permettant une meilleure 

conservation des ressources hydriques en conditions limitantes (Casadebaig et al., 2008). Ces 

caractéristiques confèrent à ce génotype une stabilité de ses performances. Le génotype tardif 

NKTekny assure par contre sa stabilité au travers d’une bonne performance pour l’extraction de l’eau. 

Au niveau des variétés commerciales cultivées en France ces 40 dernières années, différentes 

stratégies de combinaisons des paramètres génotypiques du modèle SUNFLO-CLIMATOR ont aussi 

été observées (Vear et al., 2003 ; Lecoeur et al., 2011). La sélection en aveugle sur la stabilité de la 

productivité gagnerait donc à être plus raisonnée en combinant ces paramètres génotypiques. 

L’identification de leurs combinaisons favorables et de leur contrôle génétique constitue une piste à 

explorer. Cela nécessite de définir un index de cumul de traits favorables pour un environnement cible 

au travers d’une sélection sur index. La sélection sur index consiste à établir un indice de combinaison 

linéaire des traits en affectant un poids relatif à la contribution de chaque trait à la productivité de la 

plante (Falconer  et Mckay, 1996). Pour Syngenta, ceci pourrait permettre de construire ses futurs 

génotypes pour chaque marché cible avec plus d’efficacité. 

 

IV.5 CONCLUSION 

 

L’analyse génétique conduite dans cette étude a montré que les paramètres génotypiques du modèle 

SUNFLO-CLIMATOR  sont des traits héritables. Un travail de sélection est possible ainsi que leur 

intégration dans une sélection récurrente phénotypique comme représentée dans le tableau IV-8. 

L’effet additif constitue une part importante de leur variabilité génétique. Les traits architecturaux 

« surface foliaire de la plus grande feuille A3gen » et « position de la plus grande feuille A2gen » 

peuvent de plus être améliorés au travers des valeurs propres des lignées. L’absence de corrélation 

entre ces deux traits facilite de plus leur amélioration individuelle.

La date d’apparition de la floraison reste un bon indicateur pour sélectionner sur la précocité de la 

floraison des génotypes. Par contre, pour la longueur totale du cycle, date thermique de la maturité 

physiologique, sa variabilité génétique est limitée. L’utilisation de la date de maturité physiologique 

en tant que paramètre génotypique est ainsi peu pertinente. Des investigations sur sa représentation et 

le déterminisme de sa variabilité sont nécessaires pour améliorer sa modélisation.  

A2gen et A3gen peuvent être directement intégrés dans un schéma de sélection en pépinière pour 

discriminer le génotype le mieux adapté à des conditions de déficit hydrique en fin de cycle parmi des 

génotypes de vigueur a priori identique. L’objectif de sélection serait d’avoir des génotypes qui 

maximisent leur efficience d’interception et qui la conservent le plus longtemps durant la phase 

critique d’élaboration du rendement. 



 

  

Tableau IV-8 : Récapitulatif de l’analyse génétique des cibles potentielles de sélection. 

TTF1, date thermique de la floraison ; TTM3, date thermique de la maturité physiologique ;, Nfmaxgen, nombre 
de feuilles total ; A1gen, surface foliaire totale ; A2gen, position de la plus grande feuille ; A3gen, surface foliaire de 
la plus grande feuille ; IEgen, indice d’extraction de l’eau ;  CVp : coefficient de variation phénotypique au niveau 
du panel 2 (factoriel 9x10) et du panel 3 (factoriel 5x5) 
 L’additivité correspond à la valeur de R² de la régression entre valeur d’aptitude générale à la combinaison et 
valeur des hybrides. Le mode de sélection est défini comme direct si elle est en valeur propre en pépinière et 
indirecte si elle est en valeur en combinaison. Les meilleurs parents sont ceux favorables à la précocité pour 
TTF1, une surface foliaire élevée pour A1gen et A3gen, un profil de type « parasol » pour A2gen et une forte 
capacité d’extraction de l’eau pour IEgen. 

 
 

 

 

 TTF1 4 - 8% 0.58 89-69% mâle indirect "1" "3" "5"       
"C" "G" "H" "F"

TTM3 9-8 % 0.15 48-82%  -  -  - 
Nfmaxgen 9% 0.46 87% mâle -femelle indirect

A1gen 19% 0.12 49% femelle direct "A" et "B"
A2gen 19% 0.30 71% mâle direct "4" "5" "7" "9"

A3gen 20% 0.17 62% femelle direct "A" "B" "C" "I"

IEgen 24% 0.19 67% mâle indirect "PSC8"  
"XRQ=A", "VHQ"

Effet parental Mode de selection
Meilleurs 
parents

Traits CVp Heritabilité Additivité
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L’indice d’extraction de l’eau IEgen constitue aussi un nouveau trait potentiel pour améliorer l’accès 

aux ressources hydriques des génotypes. Les individus seront ainsi sélectionnés sur leurs valeurs en 

combinaison. Les évaluations devraient être faites sur plusieurs types de sol. La caractérisation de 

IEgen est cependant très laborieuse et consommatrice de temps, donc peu adaptée pour une population 

de sélection de grande taille. Une méthodologie de phénotypage plus simple et rapide est donc 

nécessaire, car la variabilité de IEgen est fortement influencée par le type de sol et l’environnement.  

Les combinaisons favorables entre ces paramètres pour améliorer la productivité ne sont pas pour 

autant uniques. Elles dépendent de l’environnement cible et des évènements de déficit hydrique que 

subit la culture. Ces analyses génétiques devraient donc être conduites sur l’ensemble des paramètres 

du modèle. La recherche de marqueur moléculaire pour ces traits reste aussi une piste intéressante 

pour améliorer l’efficacité de la sélection et à terme développer des modèles génétiques permettant de 

prédire leur valeur et alléger les expérimentations de phénotypage. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Dans ce chapitre 4, le déterminisme génétique de potentielles cibles phénotypiques de sélection a été

évalué à partir de l’analyse de leur variabilité au sein de croisement factoriel. Les résultats obtenus

peuvent se résumer avec les points suivants : 

 

"# Un travail de sélection peut être fait sur les paramètres génotypiques du modèle SUNFLO-

CLIMATOR définis comme cibles phénotypiques héritables. 

 

"# L’effet additif est l’effet le plus important dans le déterminisme de leur variabilité génétique  

 

"# La date thermique de la floraison, TTF1, le nombre de feuilles total Nfmaxgen, et l’indice

d’extraction de l’eau IEgen  doivent être sélectionnés indirectement en valeur en combinaison des

parents. 

 

"# La surface foliaire totale A1gen et la surface foliaire de la plus grande feuille, A3gen, peuvent être

sélectionnées directement sur la valeur propre des parents femelles. Un fort effet hétérosis existe

aussi pour ces traits 

 

"# La position de la plus grande feuille, A2gen, peut être sélectionnée directement sur valeur propre

des parents mâles.  



 

  

CONCLUSION GÉNÉRALE ET PERSPECTIVES
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CONCLUSION GÉNÉRALE ET PERSPECTVES 

 

Cette dernière partie a plusieurs objectifs. Le premier est de synthétiser les résultats obtenus ayant fait 

l’objet de discussion dans les 3 chapitres de ce document de thèse. Le deuxième est de présenter des 

applications qui peuvent être faites pour l’amélioration variétale chez le tournesol. Des perspectives 

d’investigation seront d’une part, proposées pour confirmer les résultats, mais aussi, d’autre part pour 

élargir les pistes d’identification des ressources de productivité en situation de contraintes abiotiques 

chez le tournesol. Le but est d’améliorer les outils de modélisation et de sélection. 

 

1. Synthèse générale des résultats 

 

Ce travail a été conduit dans le cadre d’un programme de recherche pour l’identification de nouveaux 

traits de sélection chez le tournesol. L’objectif est d’améliorer la productivité dans des situations de 

déficit hydrique.  

La démarche se voulait aussi proche que possible de celle du sélectionneur faisant appel à des 

approches de phénotypage, d’analyses écophysiologiques, de modélisation biophysique et de 

génétique quantitative.  

Les travaux de phénotypage servent à évaluer la possibilité d’une technique de mesure simplifiée 

pour un trait, sa variabilité et sa stabilité. L’importance de la variabilité génotypique pour un trait et la 

possibilité de quantification de cette variabilité sont les conditions nécessaires pour discriminer les 

individus entre eux et orienter le sens des améliorations à faire. 

Les connaissances écophysiologiques disponibles au sein d’un modèle biophysique constituent une 

représentation du fonctionnement de la plante et de ses interactions avec les facteurs 

environnementaux. Elles peuvent contribuer à l’évaluation de la pertinence des traits pour un objectif 

de sélection. Le modèle SUNFLO-CLIMATOR (Lecoeur et al., 2011) constitue un outil adéquat 

permettant l’analyse des réponses intégrées de la plante aux facteurs environnementaux. Il permet 

aussi d’évaluer l’impact de la variabilité d’un trait sur la productivité. L’utilisation de cet outil peut 

aboutir à trois définitions : celle d’idéotypes adaptés à un environnement cible (Target Prone 

Environment), celle de la variabilité à explorer pour les traits cibles et enfin, celle de leurs 

combinaisons favorables. L’identification de ces cibles permet de travailler sur leur variation qui peut 

apporter une augmentation significative du rendement.  

La génétique quantitative permet de définir le mode de transmission que l’on peut maîtriser du trait 

au travers d’une reproduction sexuée. Elle peut être appliquée sur le choix des croisements et sur le 

schéma de sélection à conduire selon l’additivité et la dominance des gènes impliqués dans la 

variabilité génétique des traits.  
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Dans le cadre de ce travail, trois facteurs clés de la productivité du tournesol ont été analysés : la 

phénologie, l’architecture aérienne et l’accès aux ressources hydriques. Les cibles phénotypiques 

identifiées devraient permettre à la sélection d’améliorer la précocité, l’efficience d’interception et 

l’accès aux ressources hydriques des plantes. Ces processus constituent des facteurs clés pour 

l’amélioration de la productivité en situation de déficit hydrique.  

 

 !Des traits pour valider la démarche et améliorer la précocité chez le tournesol  

 

Les paramètres génotypiques du modèle SUNFLO-CIMATOR, date thermique de la floraison (TTF1) 

et nombre de feuilles total (Nfmaxgen) constituent les traits de référence pour la démarche. La date de 

la floraison (F1) est largement utilisée dans les programmes de sélection et permet au sélectionneur et 

à l’agriculteur de discriminer les génotypes entre eux. Le nombre de feuilles total Nfmaxgen est un trait 

peu utilisé par le sélectionneur. Il présente une forte corrélation avec la floraison F1 (e.g Villalobos et 

al., 1996 ; Granier et Tardieu, 1998). 

Dans le modèle SUNFLO-CLIMATOR, ces deux traits sont modélisés par des paramètres 

génotypiques qui présentent une stabilité et une robustesse pour rendre compte des différences entre 

les génotypes (Casadebaig, 2008, Lecoeur et al., 2011). 

La gamme de variabilité de TTF1 et Nfmaxgen au sein du pool génétique de Syngenta (Panel 2) est 

bien plus restreinte que celle observée entre les variétés cultivées depuis ces trente dernières années. 

La date de floraison aurait subi une forte pression de sélection et cela s’est également répercuté sur la 

variabilité du nombre total de feuilles. 

La gamme de variabilité observée de TTF1 et de Nfmaxgen ne présente aucun effet significatif sur la 

variabilité du rendement simulé avec le modèle SUNFLO-CLIMATOR (cf.Chapitre 3). Pourtant la 

variabilité de TTF1 et de Nfmaxgen contribue significativement à la variation totale du rendement. Ceci 

a été observé avec les variétés utilisées pour le développement du modèle (Casadebaig, 2008 ; Lecoeur 

et al., 2011). 

La variabilité additive a présenté une importance relativement élevée dans la variabilité génotypique 

de TTF1 (cf.Chapitre 4). En effet, 90 % de sa valeur phénotypique au niveau des hybrides peuvent être 

prédits par les aptitudes générales à la combinaison (AGC) des parents. Ce trait est donc un trait stable 

et fortement héritable.  

Les mêmes observations ont aussi été faites pour Nfmaxgen (cf. Chapitre 4). 

 

La date thermique de la maturité physiologique, usuellement mesurée avec la date de la floraison en 

sélection, ne présentait pas les mêmes résultats. La variabilité de ce trait était plus large (CV= 9 %) 

que celle de TTF1 (CV=5%) au sein du pool génétique de Syngenta (cf.Chapitre.2). Cette gamme de 

variabilité ne présentait pas un impact sur la productivité. Cependant, au-delà de la gamme testée, un 

raccourcissement ou un rallongement de TTM3 produisait une chute de rendement (Cf.Chapitre.3). 
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La variabilité de ce trait présentait aussi un impact majeur sur la variabilité du rendement des 

génotypes historiques (Vear et al., 2003) utilisés pour développer le modèle (Casadebaig, 2008 ; 

Lecoeur et al., 2011). Plus de 70 % de la variance phénotypique de TTM3 était expliquée par la 

variance environnementale. Ces effets environnementaux étaient relatifs aux conditions de 

dessèchement passif des graines. L’irrigation peut augmenter l’humidité du couvert et rallonger par 

voie de conséquence la durée de dessèchement de celles-ci. L’apparition de périodes de haute 

température peut, par contre, raccourcir cette durée. La représentation de TTM3 dans le modèle 

SUNFLO-CLIMATOR comme paramètre génotypique ne semble donc pas pertinente pour représenter 

la variabilité génotypique de la durée du cycle chez le tournesol. TTM3 a de plus été observé comme 

un trait peu héritable (cf.Chapitre 4). Ces résultats remettent en question la représentation du trait 

comme paramètre génotypique dans le modèle et bien évidemment aussi son utilisation en sélection 

pour définir la précocité des génotypes. 

 

 

"# Notre démarche a confirmé la pertinence de la représentation de la date thermique de la

floraison (TTF1), comme paramètre génotypique utilisé pour rendre compte des différences

entre génotypes dans le modèle SUNFLO-CLIMATOR. TTF1 est un trait héritable, il est

efficace pour sélectionner des individus pour la durée de leur phase végétative, mais il est moins

pertinent comme indicateur de la précocité du cycle des génotypes. 

 

"# Pour la date de la maturité physiologique (TTM3), sa représentation dans le modèle n’est pas

satisfaisante en l’état actuel. Ce qui nécessite des investigations complémentaires pour

comprendre le déterminisme de sa variabilité et améliorer sa modélisation. Une décomposition

de la phase reproductive constitue une piste. Elle permet en effet, de décrire dans une première

étape, le développement de la graine jusqu’à sa maturité physiologique, et dans une deuxième

étape, son dessèchement passif. 

 

"# Des essais ont montré que la date de 30-40 % de teneur en eau des graines et la date de

sénescence foliaire présentaient une variabilité génotypique et une forte héritabilité. Ces traits

peuvent servir d’indicateur pour la précocité des génotypes, et ainsi devenir des cibles pour le

développement des génotypes adaptés à la disponibilité des ressources hydriques des zones de

fort stress hydrique. 
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 !Des traits d’architecture pour améliorer l’efficience d’interception post floraison chez le 

tournesol

L’architecture est généralement travaillée par la sélection au travers des indicateurs de vigueur de la 

plante. Le modèle SUNFLO-CLIMATOR propose une décomposition de l’architecture du couvert 

chez le tournesol au travers de la représentation de son développement. Cette décomposition permet de 

prendre en compte l’effet direct de l’architecture sur la performance des génotypes. La variabilité de la 

surface foliaire et de son profil a déjà été observée entre les génotypes représentatifs des variétés 

cultivées en France depuis les 30 dernières années (Vear et al., 2003 ; Lecoeur et al., 2011). Une large 

variabilité est retrouvée au sein du pool génétique de Syngenta (Panel 2, cf.Chapitre 2). L’analyse de 

l’effet individuel de chaque trait sur la variabilité de la productivité a mis en avant l’intérêt de leur 

interaction au titre de l’amélioration de l’efficience d’interception (cf.Chapitre 3). Des études ont déjà 

montré cet impact sur l’efficience d’interception et la productivité (Casadebaig, 2004 ; Rey et al., 

2008 ; Lecoeur et al., 2011). Ces traits ont présenté une héritabilité moyenne (cf.Chapitre.4). Des 

progrès seront ainsi possibles, pour maximiser l’efficience d’interception de la plante, pour le 

sélectionneur au travers des traits architecturaux.  

 

 

  

 

Deux cibles phénotypiques potentielles ont été identifiées dans l’analyse de l’architecture de la

plante. 

"# La position de la plus grande feuille (A2gen) est un trait variable et facile d’accès. Il peut 

être directement utilisé pour discriminer les lignées mâles. Ce qui conduit à une

amélioration de la capacité des hybrides, à maintenir pendant la phase reproductive, une

plus longue durée de vie de la surface foliaire active. La répartition des grandes feuilles en

hauteur sur la tige (profil de type « parasol ») permet de retarder la chute de l’efficience 

d’interception. 

 

"# La surface foliaire de la plus grande feuille (A3gen) constitue un bon indicateur de la surface 

foliaire totale de la plante (A1gen). A3gen devrait être conservée dans la gamme actuelle 

observée pour les génotypes du pool de Syngenta (µ=325 cm²) afin de maintenir un bon 

potentiel de productivité et d’éviter de développer des génotypes plus sensibles au déficit 

hydrique ou moins productifs. Les surfaces foliaires totales des plantes sont en effet

suffisamment élevées (>0.4 m²) dans ce pool, pour permettre une interception totale du

rayonnement au début de la floraison (LAI>3). Une plus grande surface augmenterait les 

besoins hydriques de la plante et les risques phytosanitaires. Cette conservation peut se

faire en utilisant A3gen comme trait de sélection des lignées femelles sur leur valeur propre. 
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 !De nouveaux traits à explorer pour améliorer l’accès aux ressources hydriques du 

tournesol

 

L’accès aux ressources hydriques a été caractérisé dans ce travail au travers du fonctionnement et de 

l’architecture du système racinaire.  

 

Les études menées pour le fonctionnement du système racinaire concernaient les analyses de la 

variabilité et de l’héritabilité de la capacité d’extraction de l’eau. Cette partie a été valorisée par une 

publication acceptée à Functional Plant Biology (Annexe 10). La capacité d’extraction de l’eau a 

présenté une large gamme de variabilité phénotypique (cf.Chapitre.2). L’effet du type de sol présente 

un effet significatif dans sa variabilité. Cet effet est aussi important que l’effet du génotype. Une 

relation linéaire significative a été observée entre ce trait et le rendement (cf.Chapitre.3). L’importance 

de l’effet additif et de dominance reste encore à définir dans le déterminisme de sa variabilité 

génétique. Nos résultats sur Expts.9 et 10 ne nous ont pas en effet permis de conclure sur son 

déterminisme génétique. Il a cependant été observé comme un trait héritable que l’on pourrait 

sélectionner en valeur en combinaison des lignées (cf. Chapitre 4). La définition d’un indicateur plus 

simple à mesurer faciliterait son intégration dans un schéma de sélection récurrente phénotypique. 

Dans ce sens, la corrélation entre la teneur en eau minimum pour l’extraction de l’eau, l’ajustement 

osmotique et le potentiel foliaire, peut être explorée.  

 

Les études menées pour l’architecture racinaire concernaient une approche exploratoire de la 

variabilité qui peut exister chez le tournesol. Les premiers résultats obtenus ont montré qu’une large 

variabilité génotypique existe chez le tournesol concernant la profondeur d’enracinement, l’allocation 

de la biomasse au système racinaire et celle existant entre les différents types de racines. Les résultats 

obtenus indiquaient aussi que le déterminisme de ces caractères serait indépendant. Toutes les 

combinaisons possibles ont aussi été observées entre l’indicateur de la profondeur d’enracinement 

effective et la capacité d’extraction de l’eau des génotypes évalués sur des génotypes commerciaux 

représentatifs des variétés cultivées en France (panel 4, cf. Chapitre 2).  

 

De potentielles ressources de variabilité pourraient donc être proposées à la sélection pour les traits 

racinaires. L’impact de cette variabilité sur l’accès à l’eau du sol serait très significatif et aurait des 

conséquences importantes sur les performances des génotypes, si les valeurs phénotypiques de ces 

caractères pouvaient être associées. Pour obtenir un génotype optimisé pour l’utilisation des ressources 

en eau du sol, il faudrait coupler ensemble une forte proportion de racines fines par rapport aux racines 

structurelles avec une profondeur d’enracinement, une longueur volumique racinaire et une capacité 

d’extraction élevées (Radanielson, 2007). Cette stratégie devrait veiller à limiter l’investissement de 

biomasse dans le système racinaire. La grande variété de combinaisons observée pour ces caractères 



Conclusion générale   

 

98

au sein du panel 4, montre qu’il y a eu jusqu’à présent, une faible pression de sélection sur les 

caractéristiques du système racinaire. Aucune tendance d’évolution de leur variabilité avec les années 

d’inscription de ces génotypes n’a été observée (cf. Chapitre 2). 

Même si les résultats ont été obtenus avec des plantes en pot et sous serre, ils peuvent être reliés aux 

performances des génotypes chez l’exploitant. Ainsi, le génotype NKSanbro particulièrement 

performant dans les environnements à fortes contraintes hydriques, comme dans le Sud de l’Espagne, 

a présenté un fort enracinement et une meilleure capacité d’extraction de l’eau (Cottet, 2007 comm. 

pers.). Il en est de même aussi pour le génotype NKMelody et Prodisol. NKMelody, conseillé pour les 

situations à fort potentiel avec des sols profonds, était caractérisé par une forte profondeur 

d’enracinement. Prodisol est préconisé pour les situations à faible potentiel généralement associées à 

des sols superficiels. Il était caractérisé par une forte capacité d’extraction de l’eau. Même si la 

caractérisation du système racinaire au champ reste très lourde, des essais devraient être conduits pour 

confirmer ces résultats et modifier la modélisation du système racinaire. Des indicateurs faciles 

d’accès pour leur phénotypage à grande échelle restent un défi nécessaire. Des relations entre des 

variables d’état du système racinaire à un stade précoce de son développement (e.g. longueur du pivot) 

et entre la dynamique de croissance de son système racinaire (e.g. vitesse de croissance) peuvent être 

explorées (e.g Aguirrezabal et Tardieu, 1996). Ce type d’approche est déjà utilisé chez les plantes 

pérennes (Lecompte et al., 2001).  

 

 

  

"# Pour l’accès aux ressources hydriques, notre démarche a permis de définir un nouveau trait que

la sélection a rarement observé : la capacité d’extraction de l’eau caractérisée par l’Indice

d’Extraction de l’eau (IEgen). Ce trait est le plus prometteur pour améliorer la productivité de la

plante en condition de déficit hydrique.   

 

"# Les traits caractéristiques de l’architecture racinaire constitueraient aussi des cibles potentielles

de sélection. Des essais de plus grande envergure ont été menés à la fin de la thèse pour évaluer

leur déterminisme génétique au niveau du pool génétique de Syngenta (panels 1 & 2). Il serait 

alors possible de construire des idéotypes pour les sols profonds avec une profondeur

d’enracinement importante. Une densité racinaire de moyenne à faible permettrait une

exploitation optimale de l’eau du sol sans un investissement trop important en biomasse dans le

système racinaire. À l’inverse, pour les sols superficiels, il faudrait privilégier les 

enracinements superficiels ayant une forte densité racinaire et une forte capacité à extraire l’eau

du sol. 
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 !Des techniques de phénotypage à grande échelle pour intégrer les nouveaux traits en 

sélection

 

Le progrès génétique chez le tournesol a toujours été basé sur l’évaluation phénotypique des 

performances. L’évaluation du phénotype est toujours lourde surtout quand il s’agit de caractériser des 

milliers d’individus. Il est alors nécessaire de choisir les traits les plus pertinents pour l’amélioration 

de la population.  

 

Notre démarche a proposé un choix de ces cibles phénotypiques au travers d’une décomposition de la 

plante par des traits ecophysiologiques. Les corrélations phénotypiques, entre le rendement et 

différents traits usuellement utilisés par la sélection, sont alors décortiquées et explicitées par des 

fonctions contrôlées par des paramètres. Ces paramètres permettent de prendre en compte la variabilité 

des facteurs environnementaux et celles des facteurs biologiques. Les paramètres génotypiques sont 

ceux qui permettent de représenter les différences entre génotypes. 

Dans le cas de notre étude, sept paramètres génotypiques du modèle SUNFLO-CLMATOR ont été 

testés. La capacité de ce modèle à représenter la variabilité génotypique de la productivité chez le 

tournesol a déjà été validée (Lecoeur et al., 2011). De plus, il prend en compte les effets des 

contraintes environnementales sur le fonctionnement de la plante (Collectif d’auteurs, 2010 ; 

Casadebaig et al., 2011). 

Ces sept paramètres sont associés à des traits mesurables au niveau de la plante et qui présentent une 

variabilité phénotypique (cf. Chapitre 2). Leur caractérisation a été faite sur un nombre d’individus 

suffisant pour estimer la possibilité d’un phénotypage à grande échelle. 

 

Notre étude a montré que les traits de phénologie sont les plus simples à mesurer, mais les traits 

d’architecture et d’accès aux ressources hydriques nécessitent des indicateurs plus faciles d’accès.  

 

Le phénotypage de la position de la plus grande feuille A2gen et celui de la surface de la plus grande 

feuille A3gen sont faciles à réaliser, mais ils sont consommateurs de temps. Avec un phénotypage de 14 

à 18 plantes par heure pour un binôme d’expérimentateurs, les mesures sur une population de sélection 

suffisamment large, nécessitent la mobilisation d’une main d’œuvre importante. L’indicateur du 

volume de tige est déjà utilisé par les sélectionneurs, notamment pour identifier les plantes les plus 

vigoureuses et productives. Cet indicateur peut être utilisé en même temps pour renseigner 

l’importance relative de A3gen. Pour la répartition des feuilles sur la tige, le phénotypage de A2gen 

pourrait être fait par une notation visuelle. Celle-ci se servirait du découpage de la tige en zones 

foliaires. 
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Pour la capacité d’extraction de l’eau, le suivi journalier de la transpiration des plantes peut être réalisé 

avec une efficacité de 30-35 pots par heure et par personne. À grande échelle, cette vitesse risque 

d’étaler la pesée des pots au cours de la journée. Ceci peut affecter la valeur de la transpiration 

mesurée entre les pots. Plusieurs méthodes peuvent être évaluées pour diminuer, voire même 

supprimer les pesées. D’après nos résultats, une bonne corrélation entre la teneur en eau minimale 

d’extraction de l’eau du sol par la plante (Temin) et la teneur en eau au point de flétrissement de la 

plante est obtenue. La définition des symptômes visuels pour caractériser l’état du flétrissement de la 

plante peut donc être développée pour déterminer le temps d’arrêt de l’extraction de l’eau du sol par la 

plante. La variabilité du potentiel hydrique de base des feuilles peut aussi être une piste pour 

déterminer ce moment. Des études ont déjà été initiées pour évaluer ces possibilités. 
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2. Perspectives 

 

Les perspectives immédiates à l’issue de cette thèse concernent l’intégration dans un schéma de 

sélection de nouvelles cibles identifiées. Des résultats nécessitent cependant des confirmations et des 

investigations un peu plus approfondies. Les propositions avancées concernent le schéma de sélection 

pour l’intégration de ces traits, les essais et les nouvelles investigations à réaliser. D’éventuels outils 

ainsi que des ouvertures pour améliorer l’efficacité de la sélection, seront aussi présentés. 

 

2.1 Perspectives à court terme  

 !Une intégration des traits identifiés dans un schéma de sélection récurrente 

phénotypique

 

Chez le tournesol, dans un schéma de sélection récurrente phénotypique, le développement de lignées 

mâles et femelles élites repose sur des processus d’autofécondation, d’introgression et de fixations 

d’individus choisis par l’expérience du sélectionneur comme potentiellement productif. En parallèle 

pour chaque pool, à chaque étape, les critères d’évaluation restent les mêmes : date de floraison, 

vigueur, résistance aux maladies, robustesse et productivité. Les traits proposés et identifiés dans ce 

travail de thèse devraient permettre de conserver l’efficacité de cette méthodologie et surtout de 

discriminer entre génotypes a priori identiques, celui qui aura la capacité de maintenir sa productivité 

dans des conditions environnementales limitantes. 

 

Les traits d’architecture favorables à une sélection en valeur propre seront plutôt à intégrer à la 

sélection au niveau de la population de départ, mais, aussi en sélection au cours de l’autofécondation 

des individus retenus.  

 

"! Ainsi, la surface de la plus grande feuille A3gen peut être utilisée pour la sélection de lignées 

femelles. La valeur de ce trait devrait être maintenue dans la gamme moyenne du pool actuel 

(µ = 325 cm²) et ne devrait pas être supérieure à 25 % de cette valeur moyenne. Cette stratégie 

peut permettre de diminuer le nombre de feuilles de la plante favorisant ainsi la précocité de la 

floraison. Elle devrait être accompagnée d’une vitesse d’expansion des feuilles élevée. Elle est 

aussi favorable à une maximisation de l’efficience d’interception conservant un indice foliaire 

suffisamment élevé en dépit de la limitation de l’expansion foliaire par le déficit hydrique.  

"! La position de la plus grande feuille A2gen peut être utilisée pour la sélection des lignées 

mâles. L’absence de corrélation entre ce trait et différents traits caractéristiques de 

l’architecture de la plante facilite le travail de sélection directe sur ce trait. La durée de vie des 

50 % de la surface foliaire totale de la plante pendant la phase reproductive présente une 
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"! relation linéaire avec le rendement. Favoriser une répartition des plus grandes feuilles plus 

proche du capitule, retarde en effet la sénescence des plus grandes feuilles de la plante. Et ceci 

permet de conserver au maximum une partie de cette surface. Il est toutefois important de 

rappeler que cette stratégie peut favoriser l’initiation de la sénescence au niveau des feuilles 

basses, ce qui contribue à diminuer la surface évaporative. Ce qui revient donc, à diminuer la 

demande hydrique de la plante en cas de déficit hydrique en fin de cycle. 

Les traits d’architecture ont aussi montré un fort effet d’hétérosis. Ces traits peuvent donc aussi être 

utilisés pour explorer des combinaisons potentielles pour la création variétale. A3gen et A2gen peuvent 

donc être ainsi utilisés pour différencier plusieurs combinaisons potentiellement productives.  

 

Les traits « date thermique de la floraison (TTF1) » et « indice d’extraction de l’eau (IEgen) », plutôt 

favorables à une sélection en valeur en croisement, seront favorables à intégrer à l’évaluation sur 

testeurs des lignées mâles et femelles. Il est important de rappeler qu’au niveau du panel génétique de 

Syngenta, l’introduction de nouveaux matériels végétaux serait nécessaire pour élargir la gamme de 

précocité de la date de floraison. Explorer les ressources de variabilité disponible au sein de la 

population de Monsanto, récemment acquise par la société Syngenta, serait intéressante pour améliorer 

la précocité de leur pool élite (panel 2). L’exploration de la diversité naturelle chez les espèces 

sauvages apparentées à la culture est aussi une piste en pleine expansion actuellement. 

Pour l’indice d’extraction de l’eau, les génotypes commerciaux issus de ce panel semblent optimisés. 

Il serait donc intéressant de conserver cette performance au niveau de leur population et d’utiliser ce 

trait dès la première évaluation en testeur des lignées. 

 

 !Des essais pour confirmer les résultats obtenus de la thèse 

 

Les résultats de ce travail sont prometteurs, mais les applications directes proposées précédemment 

restent spécifiques à la population étudiée. L’évaluation de la répétabilité de ces résultats pour une 

application plus générique serait intéressante. Ainsi, il est important de pouvoir confirmer nos résultats 

sur des essais homogènes et des dispositifs expérimentaux standardisés.   

Pour la date thermique de la floraison et les traits d’architecture, la caractérisation de ces traits sur le 

même essai peut être envisagée. Pour estimer leur stabilité, cet essai devrait être conduit dans plusieurs 

sites avec des conditions culturales bien caractérisées (données météorologiques, itinéraires 

techniques, conditions de sol…). L’utilisation de plusieurs génotypes révélateurs pour chaque site et 

chaque condition d’essai est importante pour bien explorer l’effet des différents facteurs de variation 

des traits. 

 

Pour la capacité d’extraction de l’eau, une confirmation de l’analyse génétique de ce trait devrait être 

réalisée. Des essais devraient donc être conduits sur une population structurée génétiquement plus 
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large, notamment sur le panel de lignées et d’hybrides de Syngenta (panel 1& 2). L’utilisation de 

substrat homogène pour ces essais est une condition importante pour bien évaluer l’effet du génotype 

dans la variabilité de ces traits. Il est aussi important de disposer des génotypes révélateurs assez 

contrastés pour chaque essai afin de maîtriser l’effet « expérimentation ». 

 

 !Des essais pour compléter les résultats obtenus de la thèse 

 

Une partie importante de l’analyse de l’architecture foliaire est la caractérisation de sa sénescence. Le 

suivi de la sénescence n’a pas pu être fait dans nos essais à cause des attaques de maladies durant la 

phase reproductive (Expt.3), mais aussi en raison des conditions culturales peu adaptées (densité sur 

Expt.1). Des essais de suivi de la sénescence pour caractériser la variabilité génotypique et l’effet de 

facteurs environnementaux sur ce processus devront donc être de nouveau conduits. Ces essais 

peuvent être réalisés au champ. Des analyses ecophysiologiques plus fines sur des génotypes 

contrastés devront aussi être réalisées en conditions contrôlées (sous serre). Retarder la sénescence 

foliaire constitue un trait d’adaptation aux conditions de déficit hydrique (Rivero et al., 2007). Des 

propriétés de « stay green » existent chez le tournesol (Cukadar Olmedo et Miller, 1997) et la 

sensibilité et la vitesse de la sénescence présentent aussi des variabilités génotypiques (Sadras et al., 

2000). Ces ressources de variabilité peuvent être explorées notamment pour maximiser l’efficience 

d’interception cumulée de la plante surtout durant la période critique de sa phase reproductive 

(Cantalgo et al., 1997 ; Dosio et al., 2000). Des travaux de phénotypage sur la variabilité de la vitesse 

de sénescence ainsi que de sa sensibilité au niveau du panel de Syngenta ont déjà été initiés à la fin de 

cette thèse. Ces résultats peuvent être intéressants pour améliorer la représentation de la sénescence 

foliaire dans le modèle SUNFLO-CLIMATOR. 

 

Les relations des traits caractérisés dans cette thèse et le rendement n’ont pas été traitées dans le cadre 

de ce document, en raison de présence de lacunes dans les données de rendement. L’exploration des 

données disponibles et la conduite d’expérimentation pour compléter ces données peuvent apporter 

beaucoup d’éléments à la pertinence de notre approche. Les résultats de l’analyse de sensibilité du 

rendement simulé avec le modèle SUNFLO-CLIMATOR ont relativisé l’effet individuel de chaque 

trait. L’analyse de ces relations serait, en effet, important pour bien illustrer l’importance de ces traits 

et leurs corrélations dans la variabilité de la productivité de la plante. Ces analyses permettraient 

d’expliciter comment leur sélection pourrait améliorer indirectement le rendement et, notamment, 

intégrer les interactions GxE. 
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 !Une analyse écophysiologique de la date de maturité physiologique et amélioration de sa 

modélisation dans le modèle SUNFLO-CLIMATOR 

 

La date thermique de la maturité physiologique (TTM3) a présenté une variabilité environnementale 

importante. Son utilisation dans le modèle SUNFLO-CLIMATOR comme paramètre génotypique qui 

théoriquement ne devrait pas varier avec son environnement n’est donc pas pertinente. Sa 

représentation devrait donc être modifiée pour prendre en compte cette variance environnementale. 

L’intégration d’un module graine dans le mode de représentation de la plante du modèle SUNFLO-

CLIMATOR pourrait constituer une piste pour la prise en compte des déterminismes 

environnementaux de TTM3. Des essais, pour des analyses écophysiologiques du développement des 

graines, seront donc nécessaires. Ces essais concerneront l’analyse des processus d’élaboration du 

poids sec maximal des graines, donc de la cinétique de biomasse sèche des graines durant la phase de 

remplissage des graines, puis ensuite, de la cinétique de la teneur en eau des graines dans sa phase de 

dessèchement passif. Le stade où les graines atteignent leur poids sec maximal et une teneur en eau de 

40 % (PM) devrait être caractérisé. Ce stade correspond au moment où intervient la rupture de la 

connexion vasculaire entre les graines et la plante mère (le deunff et Rachidian, 1988). Des régulations 

hormonales déterminent aussi l’apparition de ce stade notamment la stabilité de la concentration basse 

d’ABA dans les graines (Lepage-Degivry et al., 1990) ainsi que le début de l’activité de l’enzyme 

catalase (Bailly et al., 2004). À partir de ce stade, la cinétique de dessèchement des graines est en 

fonction des conditions environnementales de température et d’humidité relative. Cette cinétique est 

indépendante du génotype (Chervet et Vear, 1989 ; Rondanini et al., 2007). Ainsi, une prise en compte 

du microclimat du capitule serait à considérer dans ces études. La température perçue au niveau du 

capitule présente une différence conséquente avec la température de l’air (Guilioni et Lhomme, 2006). 

Il faut aussi remarquer que la cinétique de dessèchement des graines reste en grande partie 

indépendante de la cinétique de dessèchement du réceptacle (Chervet et Vear, 1990). 

 

2.2 Perspectives à moyen terme 

 !De nouvelles sources de productivité à explorer 

 

Ce travail de thèse a été en grande partie focalisé sur la phénologie de la plante et la morphologie de 

l’appareil végétatif (architecture aérienne et racinaire). D’autres sources de variabilité pourraient être 

explorées et représenter des cibles potentielles pour la sélection notamment, la production de biomasse 

et l’allocation de biomasse. 
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L’augmentation de la productivité est généralement associée en premier lieu à une amélioration de 

l’indice de récolte (IR) (Evans, 1993). Chez le tournesol, le trait indice de récolte (IR) constitue déjà 

un trait de sélection (Vear, 1992 ; Pereira et al., 2000). Il a subi une forte pression de sélection si on 

observe son évolution sur les génotypes représentatifs des 40 années de sélection du tournesol (Vear et 

al., 2003) avec une évolution de 0.4 à 0.7 (Lecoeur et al., 2011). La variabilité de l’indice de récolte 

contribue à plus de 14.3 % de la variabilité de la productivité du tournesol (Lecoeur et al., 2011). Le 

rapport source puits chez le tournesol constitue aussi un facteur non négligeable de la variabilité de la 

productivité de la plante sous conditions hydriques limitantes (Villalobos et al., 1994 ; Pereira et al., 

1999a ; Ruiz et Maddoni, 2006) en conditions de déficit hydrique. Une contrainte hydrique à la fin de 

la phase végétative, en diminuant l’expansion foliaire, augmente ce rapport et favorise une allocation 

des assimilats, carbonés fixés avant la floraison, vers les graines (Hall et al., 1990, Trapani et al., 

1992 ; Flenet et al., 1996b) en augmentent ainsi l’IR. Pendant la phase reproductive, elle pourrait, par 

contre, interrompre la phase de remplissage et diminuer l’indice de récolte (Gimeno et al., 1989 ; 

Sadras et Villalobos, 1994 ; Aguera et al., 1997). La variabilité génotypique des compétitions internes 

pour les ressources à l’échelle des organes, notamment des graines et des organes d’acquisition des 

ressources (système foliaire et racinaire), apparaît comme une voie prometteuse de l’amélioration de la 

productivité en conditions de déficit hydrique. 

L’analyse de la dynamique des flux de biomasse entre les différents organes de la plante peut donc 

aboutir à l’identification de nouvelles pistes pour la sélection afin d’améliorer la productivité. Une 

décomposition analytique du développement des graines et de la compétition trophique au sein de la 

plante est donc nécessaire. Un projet de combinaison du modèle GreenLab (de Reffye et Hu, 2003) au 

modèle SUNFLO-CLIMATOR est en cours pour améliorer la compréhension de cette dynamique et à 

terme son déterminisme génétique. 

 !Application de la démarche à d’autres problématiques

Un des résultats de ce travail est la formalisation d’une démarche permettant l’intégration des 

connaissances en biologie végétale et en écophysiologie dans les programmes de sélection. Cette 

démarche peut être décrite en six étapes (Figure V-1). Ces étapes correspondent à un cheminement 

linéaire d’un projet, allant de la recherche de traits présentant de la variabilité phénotypique au sein 

d’une population de génotypes (étape 1) à l’application dans les programmes de sélection (étapes 5 et 

6). La première étape de cette démarche se base sur le diagnostic agronomique de la performance de la 

culture relativement aux pratiques culturales : itinéraire technique, zones culturales, périodes de 

cultures et autres facteurs agronomiques. À cette étape se définit l’objectif de sélection. Dans le cadre 

de ce travail, cet objectif était le maintien de la productivité sous conditions de déficit hydrique. La 

démarche pourrait s’appliquer à d’autres objectifs comme la résistance aux conditions de hautes 

températures, de froid, et aux orobanches. 
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À l’étape 2, l’approche fait appel à une décomposition écophysiologique du fonctionnement de la 

plante, puis à un phénotypage fonctionnel pour les traits impliqués dans les réponses de la plante à la 

variation des facteurs environnementaux. Cette étape peut être itérative afin de couvrir une large 

gamme de variation de facteurs : variabilité génotypique et variabilité environnementale. Par exemple, 

l’extension des travaux déjà effectués sur la productivité du tournesol pour l’effet des contraintes 

hydriques, devrait être étendue sur les réponses de la plante au froid en début de cycle et aux hautes 

températures en fin de cycle. 

La formalisation de l’ensemble de ces réponses au travers d’un modèle biophysique permet ensuite à 

l’étape 3 d’évaluer le poids de différents traits dans la variabilité du rendement de la plante. L’étape 3 

permet de définir les paramètres du modèle, qui peuvent devenir des cibles phénotypiques pour la 

sélection. L’évolution de la démarche vers l’étape 4 consiste ensuite à discriminer les traits sur 

lesquels un travail de sélection peut être conduit. Pour cela, l’évaluation du déterminisme génétique et 

de l’héritabilité du trait est faite au travers des approches de génétique quantitative. La détermination 

de méthode de mesure simplifiée pour un phénotypage à grande échelle sera la dernière étape pour 

l’intégration des paramètres identifiés dans un schéma de sélection classique. La recherche de 

marqueurs moléculaires sera aussi nécessaire pour une sélection assistée par marqueurs. Les étapes 5 

et 6 aboutissent donc à la proposition de traits d’intérêt pour la sélection. 

 

 !Recherche de « proxy » : indicateurs plus faciles d’accès

La conduite d’expérimentations de phénotypage est toujours coûteuse en temps et en énergie. En effet, 

les essais sont menés sur des populations de centaines à des milliers d’individus et sur différents sites. 

Il est pourtant important de pouvoir effectuer les mesures au stade opportun dans un temps limité. Le 

sélectionneur se permet donc, des marges d’erreurs sur la précision de leur mesure. Une méthodologie, 

facile d’accès et rapide à réaliser, est ainsi nécessaire pour minimiser cette erreur et faciliter ainsi la 

sélection sur des processus plus complexes (e.g. la productivité en conditions hydriques limitantes) ou 

difficiles d’accès (e.g système racinaire). L’utilisation d’indicateur (« proxy » ou traits secondaires) 

pour caractériser des traits primaires plus complexes à mesurer doit être envisagée. Le développement 

de ces « proxys » constitue une piste intéressante, voire indispensable à l’utilisation des connaissances 

ecophysiologiques pour améliorer l’efficacité de la sélection. Ce type d’approche existe déjà chez le 

blé. Par exemple, la température du couvert est utilisée pour la sélection de génotypes qui ont une 

meilleure capacité d’accès aux ressources hydriques et adaptée au déficit hydrique (Trethowan et 

Reynolds, 2006). Cet indicateur est associé à la capacité du système racinaire à extraire l’eau du sol 

(Reynolds et al., 2005). L’utilisation des technologies NIRS (Near-infrared spectroscopy) par le 

programme de sélection tournesol de Syngenta constitue aussi des pistes intéressantes à explorer 

notamment pour une sélection sur la capacité photosynthétique et la sensibilité à la sénescence des 

génotypes. 
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 !Utilisation de la sélection assistée par marqueurs moléculaires 

La sélection assistée par marqueurs permet une réduction conséquente du cycle de sélection 

(Charcosset et Gallais, 2002). Pour cela, la sélection se fait au travers de QTLs (Quantitative trait loci) 

ou de gènes candidats qui permettent de caractériser les génotypes pour leur aptitude en combinaison 

et leur valeur propre. Cette technique est d’autant plus efficace que le trait de sélection est coûteux à 

mesurer et que celui-ci est influencé par l’environnement. L’utilisation des marqueurs dans le 

processus de sélection est intéressante particulièrement sur des traits présentant des valeurs 

d’héritabilité au sens strict faible et inférieure à 0.30 (Lande et Thompson, 1990 ; Gallais, 1993). Elle 

permet par la suite à la sélection de s’affranchir de l’évaluation phénotypique. 

L’association d’un phénotype, c’est-à-dire la valeur d’un trait, à un gène de polymorphisme identifié, 

est ce qu’on peut définir comme le marquage moléculaire. Les caractères agronomiques résultent de 

l’action de nombreux gènes à effets inégaux et influencés par l’environnement. L’identification des 

gènes les plus importants dans la détermination de la variabilité d’un trait correspond à l’identification 

des zones de localisation de ce gène : les QTLs. Elle repose sur une information moléculaire (variation 

au niveau de l’ADN) et phénotypique (valeur du trait). De telles études aboutissent à l’identification 

des segments de chromosome relativement larges comprenant des dizaines de gènes. Ces segments 

sont définis par la présence d’un ou de plusieurs marqueurs moléculaires. La détection d’une liaison 

entre marqueurs et QTLs dépend de l’existence d’une liaison physique entre les allèles au locus du 

marqueur et les allèles aux locus du QTLs. Cette identification se fait généralement au niveau d’une 

population en ségrégation pour avoir des évènements méiotiques suffisant pour estimer le taux de 

recombinaison entre les marqueurs. Les lignées issues d’haploïdes doublés HD et les lignées 

recombinantes permettent une grande précision sur la mesure des caractères. Le criblage des 

marqueurs informatifs de la différence entre les allèles parentaux permet ensuite de génotyper cette 

population en ségrégation au travers des différents marqueurs polymorphes. Une population de lignées 

recombinantes issues des parents de NKMelody et NKTekny est actuellement développée par le 

programme de sélection de Syngenta pour l’identification des QTLs associés à la variabilité de l’indice 

d’extraction de l’eau (IEgen) et à la sensibilité de la transpiration au déficit hydrique (FHTR). Cette 

population fait partie d’un pool génétique pour le développement futur d’hybrides à trois voies au 

travers d’une sélection récurrente phénotypique assistée par marqueur moléculaire. 

 

2.3 Perspectives à long terme : La modélisation pour assister la sélection 

 

 !Optimisation des paramètres génotypiques pour pallier le coût du phénotypage

La modélisation biophysique permet de simuler le comportement du génotype dans différents 

environnements réels et/ou virtuels et, aussi, de définir la combinaison de traits adaptés aux conditions 

cibles. Elle peut donc servir de plate-forme d’évaluation variétale, mais aussi de plate-forme 

d’identification d’idéotypes en fonction des zones de culture. La lourdeur du paramétrage d’un nombre 
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élevé des génotypes nécessite cependant le développement de technique de paramétrage plus rapide. 

Le développement d’un outil de calcul de ces paramètres au travers de trait facile d’accès et moins 

nombreux serait plus intéressant pour le sélectionneur. Les méthodologies mathématiques 

d’optimisation des paramètres pourraient être utilisées pour définir la gamme de variabilité des 

paramètres à explorer pour le sélectionneur. La possibilité d’une estimation des paramètres 

génotypiques par cette approche pourrait servir au programme de sélection à identifier les 

combinaisons possibles de traits pour un rendement optimum aux conditions environnementales de 

déficit hydrique. Ce type de modèle a été testé chez des légumineuses (Hoogenboom et al., 1997), le 

riz (Bannayan et al.,2007), le blé (White et al., 2008). Des études sont actuellement en cours pour 

développer cette approche d’optimisation des paramètres génotypiques sur le modèle SUNFLO-

CLIMATOR en fonction d’un nombre limité de paramètres mesurés (ex : date thermique de floraison, 

indice de récolte) et la sortie du modèle (rendement). Ce projet est mené en collaboration avec le 

laboratoire de Mathématiques Appliqués aux Systèmes (MAS) de l’École Centrale de Paris. 

 

 !Modélisation de la génétique des paramètres du modèle biophysique pour orienter et 

définir des croisements favorables 

 La modélisation couplant la génétique et le fonctionnement de la plante peut permettre une 

structuration des relations entre la physiologie de la plante et les fonctions génomiques. Cette 

structuration est importante vu la complexité et la quantité de gènes identifiables. (Hoogenboom et 

al. ; 2004). Une prédiction des performances du génotype peut être obtenue à partir de la combinaison 

allèlique au niveau de ces gènes. Ce type de modèle a été développé pour la prédiction de l’effet du 

gène E Loci sur la variabilité de la phénologie chez le soja et de son impact sur la productivité de la 

plante (Boote et al., 2003 ; Messina et al., 2006).  

La cartographie génétique du tournesol couvre actuellement 29 de ses 34 chromosomes (Tang et al., 

2002 ; Yu et al., 2003). L’identification et l’association des gènes marqués aux facteurs déterminants 

de la productivité de la plante sont donc possibles. Cela permet ainsi de définir un module de fonctions 

à paramètres génétiques (paramètres génotypiques du modèle) décrivant le fonctionnement du génome 

de la plante (le génotype) dans son environnement (le phénotype). Une approche de ce type a été 

initiée chez le maïs avec le modèle APSIM. Les effets des gènes de contrôles de l’expansion foliaire 

ont été modélisés au travers d’une combinaison de QTLs. Ces marqueurs sont associés aux paramètres 

génotypiques du module écophysiologique de l’expansion foliaire du modèle (Chenu et al., 2008 ; 

2009). Ce type de plate-forme virtuelle pourrait servir d’évaluation des effets d’une combinaison 

allèlique sur le phénotype d’intérêt de la plante (e.g la vitesse d’expansion, la surface foliaire, le 

rendement) (e.g. Chenu et al., 2009). La construction de type modulaire du modèle SUNFLO-

CLIMATOR facilite le développement de ce type d’approche notamment dans le cas d’une utilisation 

de modèle de combinaison de QTLs pour estimer chaque paramètre génotypique du modèle (Yin et 

al., 2004). Ce couplage modèle génétique et modèle biophysique serait pour la sélection, une 
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possibilité d’accéder directement aux informations du génome de la plante pour développer ses 

idéotypes adaptés à l’environnement cible actuel de contraintes abiotiques notamment hydriques. 

 

3 Conclusion 

 

Explorer les possibilités de contribution des connaissances écophysiologiques à l’amélioration 

variétale revient à développer une stratégie de sélection assistée par la modélisation biophysique et 

l’analyse écophysiologique du fonctionnement de la plante. Dans cette optique, notre étude avait 

utilisé la représentation de la plante dans le modèle SUNFLO-CLIMATOR, basée sur une 

décomposition de la productivité en processus clés contrôlés par des paramètres dépendant du 

génotype. Cette représentation a permis de définir des cibles phénotypiques potentielles pour la 

sélection. L’évaluation de l’intérêt de sélection de ces traits reposait sur une approche 

pluridisciplinaire de phénotypage, d’analyse écophysiologique, de modélisation biophysique et de 

génétique quantitative. En pré-breeding, au moment de la sélection des individus qui sont source des 

gènes favorables à la construction des lignées élites, l’existence de marqueurs moléculaires constitue 

la condition la plus limitante pour l’utilisation d’un trait. Dans un cycle de sélection récurrente 

phénotypique, un effet positif sur la productivité, une forte héritabilité, et la possibilité d’une 

technique de mesure simplifiée sont les critères les plus décisifs. Au niveau du pool génétique de 

Syngenta, la date thermique de la floraison présente peu de variabilité. L’introduction de nouvelles 

ressources végétales peut servir pour obtenir une floraison plus précoce. Cependant, l’élargissement de 

la gamme de précocité du pool devrait être raisonné avec la durée de la phase reproductive. La 

position de la plus grande feuille (A2gen) et la surface de la plus grande feuille (A3gen), constituent des 

traits d’amélioration de la productivité à explorer pour améliorer l’efficience d’interception de ce pool. 

Les déterminismes génétiques établis pour ces traits restent spécifiques à la population étudiée et aux 

conditions des essais. De nouveaux essais supplémentaires devraient donc être reconduits pour 

confirmer ces résultats notamment ceux de la stabilité des traits architecturaux. Un dispositif 

expérimental plus homogène et des essais dans des contextes environnementaux contrastés sont 

nécessaires. 

La capacité d’extraction de l’eau au travers de l’indice d’extraction (IEgen) constitue la nouvelle piste à 

explorer pour l’amélioration de la productivité en situation de déficit hydrique. L’étude des traits 

relatifs à l’accès aux ressources hydriques est en cours pour le pool génétique de Syngenta. 

L’identification des gènes de polymorphisme associé aux valeurs de ces paramètres est la prochaine 

étape pour l’évaluation de ces cibles potentielles.  
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ANNEXES 

Annexe 1 : Plan des dispositifs expérimentaux 

Expérimentation Expt.1

G Passage du tuyau d'irrigation (4 lignes de semis)

Emplacement des tensiomètres
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Expérimentation Expt.2 : 

 

E10 G7 F8 A8 D2 H5 C3 E9 G4 D10 E10 G7 F8 A8 D2 H5 C3 E9 G4 D10

B5 F4 A5 I10 G6 A1 A3 D6 F9 A10 B5 F4 A5 I10 G6 A1 A3 D6 F9 A10

I8 F10 A4 A6 F7 B9 I3 D1 E8 E4 I8 F10 A4 A6 F7 B9 I3 D1 E8 E4

C5 D4 B3 G5 E2 H4 C2 G10 I6 D7 C5 D4 B3 G5 E2 H4 C2 G10 I6 D7
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BORDURE

BORDURE

BORDURE

BORDURE

BLOC 1

BLOC 2

BLOC 3

BLOC 3

BLOC4

BLOC5

14,6m

6,6m

8m

45 m
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Expérimentation Expt.3 : 

Dimension d'une placette

Planche 1

Bloc 1

Bloc 2

Allée de bordure non semée

Bloc 3 Placette d'un génotype commercial témoin

Platette d'un génotype commercial supplémentaire

Placette d'un génotype du factoiel 9 x10 

Planche 2 Planche 4

Bloc 1 Bloc 1

Bloc 2 Bloc 2

Bloc 3 Bloc 3

Planche 3 Planche 5

Bloc 1 Bloc 1

Bloc 2 Bloc 2

Bloc 3 Bloc 3

5.5 m

2.4 m
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Expérimentation Expt.4 :

 

Bloc1

12 14 15 Bloc2

22 24 25 Bloc3

32 34 35

42 44 45

52 54 55

NKSanbro Heliasol 11

15 13 21 Dimension d'une placette

25 23 31

35 33 41

45 43 51

55 53 NKMelody

14 NKMelody 14

24 12 24

34 22 34 12 m

44 32 44

54 42 54

Heliasol 52 NKSanbro

11 15 13

21 25 23

31 35 33

41 45 43

54 55 53

NKMelody NKSanbro Heliasol

13 11 12

23 21 22

33 31 32

43 41 42

53 51 52

22 m

NKMelody en bordure

NKMelody en bordure

7.2 m

0.4 m

S

O N

E
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Expérimentation Expt.5 :

Bloc1 Bloc2 Bloc3

NKMelody NKMelody NKMelody

I I I

H H H

G G G

F F F
Placette d'une lignée

E E E
Placette du génotype témoin NKMelody 

D D D
Bordure semée en NKMelody 

C C C

B B B

A A A

NKMelody NKMelody NKMelody

10 10 10

9 9 9

8 8 8

7 7 7

6 6 6

5 5 5

4 4 4

3 3 3

2 2 2

1 1 1

NKMelody NKMelody NKMelody

0.27 m

4.2 m
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Annexe 2 : Valeurs génotypiques des traits de phénologie et d’architecture pour les 90 génotypes 

du factoriel 9x10. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

À suivre 

Genotypes TTF1 TTM3 A1gen A2gen A3gen Nfmaxgen

A1 849 1834 6548 19 335 31

A10 893 1896 6255 16 368 29

A2 895 1847 6782 19 360 32

A3 837 1867 6039 17 350 28

A4 877 1869 6706 16 398 29

A5 836 1832 6261 19 352 29

A6 856 1921 6437 16 372 28

A7 898 1872 6270 18 360 28

A8 864 1872 5928 17 342 29

A9 870 1781 5891 18 376 27

B1 841 1810 6819 20 375 30

B10 894 1907 6554 16 368 29

B2 856 1831 6178 18 312 32

B3 825 1821 6063 17 369 27

B4 872 1868 6355 16 369 28

B5 842 1792 5877 21 303 29

B6 843 1837 6038 17 326 29

B7 894 1891 5560 17 300 29

B8 859 1837 5973 19 342 28

B9 851 1807 5736 19 340 27

C1 826 1793 6424 18 374 29

C10 848 1835 5382 16 295 29

C2 807 1784 5821 18 316 29

C3 804 1773 5058 13 288 27

C4 847 1880 5555 14 322 28

C5 810 1807 6086 16 331 28

C6 818 1845 6218 19 390 26

C7 849 1833 6598 17 371 28

C8 840 1864 5958 14 338 28

C9 823 1826 5965 17 339 27
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Valeurs génotypiques des traits de phénologie et d’architecture pour les 90 génotypes du 

factoriel 9x10. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

À suivre 

Genotypes TTF1 TTM3 A1gen A2gen A3gen Nfmaxgen

D1 843 1841 5504 17 289 30

D10 881 1884 5309 14 303 30

D2 876 1832 5912 17 306 32

D3 808 1827 5222 15 312 27

D4 854 1887 4897 13 291 28

D5 850 1850 6428 20 317 31

D6 846 1846 5569 17 297 28

D7 869 1896 5949 16 332 29

D8 850 1840 5759 17 308 28

D9 864 1813 5470 18 306 29

E1 856 1816 6590 18 343 33

E10 903 1873 6071 17 310 33

E2 865 1810 5819 18 289 33

E3 825 1789 6054 18 325 30

E4 871 1806 5935 16 304 31

E5 840 1794 6248 22 313 32

E6 844 1816 6103 18 308 31

E7 898 1874 6065 18 300 32

E8 870 1807 5389 15 276 31

E9 863 1859 5289 20 274 31

F1 843 1809 6224 19 336 30

F10 897 1824 5838 16 328 30

F2 846 1807 5858 18 295 31

F3 791 1818 5296 17 318 26

F4 850 1825 5713 15 305 29

F5 848 1809 5509 20 283 30

F6 826 1779 6112 18 321 32

F7 887 1892 5628 18 309 29

F8 843 1820 5942 16 328 29

F9 852 1833 28
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Valeurs génotypiques des traits de phénologie et d’architecture pour les 90 génotypes du 

factoriel 9x10. 

 

 

Genotypes TTF1 TTM3 A1gen A2gen A3gen Nfmaxgen

G1 814 1810 5717 17 295 33

G10 863 1833 5601 16 302 33

G2 829 1780 5662 17 290 34

G3 795 1819 5682 16 314 30

G4 829 1812 4997 13 288 30

G5 819 1775

G6 851 1832 5619 18 310 29

G7 860 1815 5973 17 311 33

G8 820 1837 5121 16 275 30

G9 828 1786 5784 20 303 31

H1 832 1829 5915 16 337 29

H10 867 1833 5800 17 327 31

H2 833 1813 5672 17 303 31

H3 798 1804 5360 15 320 28

H4 849 1828 5189 13 309 28

H5 824 1824 5780 16 311 30

H6 829 1813 5945 16 328 29

H7 874 1883 5746 15 325 30

H8 838 1821 5371 14 304 29

H9 823 1812 5553 17 335 28

I1 860 1819 6442 18 332 30

I10 907 1873 5681 15 324 30

I2 887 1847 5615 15 307 31

I3 841 1796 6574 17 384 28

I4 897 1897 6374 14 378 29

I5 855 1827 5879 20 301 29

I6 873 1910 6217 16 342 29

I7 896 1870 5852 15 324 28

I8 871 1821 5846 15 339 28

I9 877 1839 6049 17 357 27
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Annexe 4 : Valeurs moyennes des lignées pour la date thermique de la floraison et les traits 

architecturaux.

TTF1
Lignées femelles

A 28 6141 19 371 866

B 29 6030 18 323 885

C 27 5272 12 308 819

D 32 4512 16 220 861

E 35 4581 18 234 856

F 28 4322 17 229 823

G 36 3976 18 195 805

H 27 3631 14 230 843

I 27 4937 14 296 924

1 28 3688 13 241 847

2 29 2871 12 180 905

3 24 2554 12 184 890

4 20 2555 11 232 819

5 25 2368 14 153 819

6 25 4113 12 311 907

7 23 2420 13 197 862

8 26 3374 13 252 924

9 22 3000 13 237 898

10 28 3156 12 218 1000

Valeurs propres
  Nfmaxgen     A1gen     A2gen     A3gen

Lignées mâles



 

   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Annexe 5 : Régression entre valeurs phénotypiques des combinaisons hybrides du panel 2 et de l’AGC des 

lignées parentales  du panel 1 pour la date thermique de la floraison et de la maturité physiologique.

TTF1, date thermique de la floraison (°Cj) ; TTM3, date thermique de la maturité physiologique (°Cj) ; AGC, 
somme de la valeur centrée des aptitudes générales à la combinaison de la lignée mâle et femelle en croisement. 
Les valeurs représentées sont les valeurs moyennes centrées de chaque hybride sur les 3 essais Expt.1, 2 & 3 
pour TTF1 et Expts 1& 2 pour TTM3. La droite correspond à la régression linéaire entre AGC des lignées 
parentales et la valeur des hybrides. 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Annexe 6 : Régression entre valeurs phénotypiques des combinaisons hybrides du panel 3 et de l’AGC des 

lignées parentales (5 lignées parentales femelles et 5 lignées parentales mâles) pour la date thermique de la 

floraison et de la maturité physiologique. 

TTF1, date thermique de la floraison (°Cj) ; TTM3, date thermique de la maturité physiologique (°Cj) ; AGC, 
somme des valeurs centrées des aptitudes générales à la combinaison de la lignée mâle et femelle en croisement. 
Les valeurs représentées sont les valeurs moyennes centrées de chaque hybride sur Expt.4. La droite correspond 
à la régression linéaire entre AGC et la valeur des hybrides. 
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Annexe 8 : Régression entre Valeurs phénotypiques des combinaisons hybrides du panel 3 et de l’AGC des 

lignées parentales (5 lignées parentales femelles et 5 lignées parentales mâles) pour l’indice d’extraction de 

l’eau. 

La valeur des AGC des parents est calculée somme des valeurs centrées des aptitudes générales à la combinaison 
de la lignée mâle et femelle en croisement. Les valeurs représentées sont les valeurs moyennes centrées de 
chaque hybride obtenu sur Expt.9 & 10. La droite correspond à la régression linéaire entre AGC et la valeur des 
hybrides. 
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Annexe 10 : Use of water extraction variability to screen for sunflower genotypes well adapted to 

soil water limitation 

A.M. Radanielson1, J. Lecoeur2 A. Christophe3, L.Guilioni1 

 
1Montpellier SupAgro, Plant Sciences Department, 2 place Viala, F-34060 Montpellier, France 
2Syngenta Seeds S.A.S., Research Department,12 chemin de l’Hobit, F-31790 Saint-Sauveur, France 
3INRA, UMR 759 LEPSE, 2 place Viala, F-34060 Montpellier, France 
 
E-mail: jeremie.lecoeur@syngenta.com 
 

Abstract

Drought conditions commonly occur in sunflower cropping areas, greatly limiting the yield of this 

crop. Improving plant productivity in conditions of water deficit is a key challenge for sunflower 

breeders. Yields in such conditions are dependent on the ability of the plant to explore soil profile and 

its water uptake capacity per unit volume of soil. In this study, we evaluated the value of soil water 

extraction properties for use in sunflower breeding. Five experiments were carried out in pots, in 

greenhouses, from 2005 to 2009, in Montpellier. Thirteen elite sunflower cultivars and 25 

experimental hybrids obtained from a factorial cross between five female and five male inbred lines 

were grown. The soil water extraction performance of the plants was characterized by determining soil 

water content at minimal stomatal conductance (SWCgs=0) and the index of water extraction (IEgen), 

which was estimated at the end of a drying cycle. Heritability (H2), in its broadest sense, was estimated 

for the experimental hybrids. Experiment and genotype had significant effects on plant performance 

variables. A wide range of SWCgs=0 values was observed, from 0.050 to 0.180 g g-1, and four classes of 

genotypes were identified. This approach was found to be suitable for use in comparisons of the soil 

water extraction performances of different genotypes. It highlighted the improvements in soil water 

extraction in certain current cultivars, such cv Sanbro, a well known cultivar adapted to the drought 

conditions in southern Spain. The high H2 value for SWCgs=0 (0.81 and 0.77) and the significant 

correlation (r² =0.83, p<0.001) between the values obtained for the experimental hybrids and the mean 

values obtained for the parental lines for general combining ability of SWCgs =0 showed that this trait 

could be used in plant breeding programs. However, further investigations are required to elucidate its 

genetic basis and simpler phenotyping methods must be developed. Under soil water deficit 

conditions, higher levels of soil water extraction are likely to favor higher plant yields, or at least the 

maintenance of plant yields, whatever the soil and climatic conditions considered. This trait should 

therefore be maximized, to improve plant adaptation to soil water limitation in the next generation of 

plants. 

Key words: soil water deficit, plant breeding, general combining ability, Helianthus annuus L., 

heritability, hybrids, root 



 

   



 

   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Illustration en couverture : Photos de plates-formes de phénotypage au champ et sous serre avec une 

représentation de la variabilité de la phénologie et de la réponse des plantes au déficit hydrique 

(Radanielson, 2007 ; 2009) 

Illustration en Chapitre 2 : Photos des expérimentations au champ et sous serre (Radanielson, 2007 ; 

2009) 

Illustration en Chapitre 3 : Exemple simplifié de modèle de culture 

Illustration en Chapitre 4 : Photos de parcelles de sélection en pépinière et en évaluation de 

combinaisons d’hybrides (Villenouvelle 2009 et Saint- Sauveur 2009 ; Nicolay, 2009) 



 Novel traits for breeding well adapted sunflower genotypes to water deficit  

A.M RADANIELSON 

   

ABSTRACT

This work was an attempt to assist sunflower breeding program by crop physiology knowledge to 

sustain and to improve productivity under water deficit. The approach was based on using SUNFLO-

CLIMATOR, a biophysical crop modelling to identify the limiting factors to plant productivity. These 

factors were considered as potential new traits for breeding program. Their assessment for this 

objective corresponded to four criteria: genotypic variability, impact on plant productivity, heritability 

and simplified phenotyping method. Thus, traits related to genotypic parameters of three processes 

were analysed: phenology, architecture and soil water uptake.  

 

Their variability was evaluated on field and greenhouse experiments carried out with 19 inbred lines 

and 125 hybrids. Sensitivity analysis of plant yield, simulated with SUNFLO-CLIMATOR model, was 

then done to estimate the impact of the parameter variability among the studied genotypes. 

Quantitative genetic analyses were used to evaluate their heritability and the combining ability of the 

parental inbred lines. 

Large phenotypic variability was observed for each parameter with a significant “genotype” effect.  

 

Thermal time for flowering displayed high heritability about H² = 0.78. Thermal time to physiological 

maturity  (M3) displayed high environmental effect on its variability. Its genotypic variability would 

probably need new way of modelling such as the development of a seed growth module.  

 

Architectural traits related to canopy size and shape presented also lower heritability 

(0.20   H²   0.39) and their impact on plant productivity depends on their interaction.  However the 

trait position of the largest leaf A2gen  and its leaf area A3gen could be yet used to screen the best inbred 

lines for improving radiation interception efficiency of the hybrids during the grain-filling phase. 

 

Root depth is a relevant trait for deeper soil. Its access remains difficult and  time consuming. For 

shallower or medium depth soil, higher water extraction capacity seemed allow higher plant yield with 

linear relationship about 0.8 – 1.5 q ha-1 more per 1% decrease of soil water content minimal for water 

extraction. The index of water extraction (IEgen) displayed high value of heritability (0.77   H²   0.83).  

 

The genotypic parameters A2gen, A3gen, IEgen were confirmed with genetic resources to enhance plant 

productivity under water deficit. Research for their molecular marker would be a next step for this 

work and an issue for a new selection assisted by marker molecular and plant modelling. 

 

Key words : Architecture, crop modelling, environment, genotype, hybrids, heritability, inbred lines, 

phenology, phenotype, root system, water uptake. 
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RÉSUMÉ

Le développement de variétés productives et adaptées aux conditions de déficit hydrique est toujours 

au cœur du défi de l’amélioration variétale chez le tournesol. Pour une nouvelle orientation de la 

sélection, ce travail se propose d’identifier de nouvelles cibles phénotypiques au travers d’une 

démarche couplant le phénotypage écophysiologique, la modélisation biophysique et la génétique 

quantitative.  

Les cibles potentielles ont été identifiées sur la base de leur variabilité génotypique, leur impact sur le 

rendement, leur héritabilité et leur facilité de mesure. Des paramètres génotypiques du modèle 

SUNFLO-CLIMATOR relatifs à la phénologie, l’architecture foliaire et l’accès aux réserves hydriques 

du sol ont été testés. 19 lignées et 125 hybrides ont été phénotypés au champ et sous serre. La structure 

génétique des populations d’hybrides a permis d’évaluer l’héritabilité des paramètres génotypiques et 

leur mode de transmission. 

La date thermique de la floraison a présenté la variabilité génotypique la plus restreinte, mais 

l’héritabilité la plus élevée (H²=0.78). Ce trait est un bon indicateur de la précocité de la floraison, 

mais peu pertinent pour améliorer la précocité à la maturité. La date de la maturité physiologique a 

présenté un déterminisme environnemental important et une amélioration de sa représentation dans le 

modèle est nécessaire.  

Les traits caractéristiques de l’architecture ont présenté la plus grande variabilité génotypique. Leur 

héritabilité était par contre peu élevée (0.20   H²   0.39). L’interaction des traits architecturaux était 

plus importante que leur contribution individuelle dans la variabilité de la productivité. Des 

investigations plus approfondies sur l’interaction des traits d’architecture devraient apporter plus de 

précision sur la stratégie d’intégration de ces caractères en sélection. L’utilisation du trait, position de 

la plus grande feuille, A2gen, et surface foliaire de la plus grande feuille, A3gen, en sélection sur valeur 

propre des lignées, peut cependant déjà permettre une amélioration de l’efficience d’interception des 

hybrides durant la phase reproductive et particulièrement dans des conditions de déficit hydrique en 

fin de cycle.  

Le trait Indice d’extraction de l’eau IEgen caractéristique de la capacité d’extraction de l’eau du sol, 

constitue le trait le plus prometteur. Il présente une héritabilité élevée (0.77   H²   0.83). La réponse 

du rendement à sa variabilité est linéaire, avec un gain de 0.8 à 1.5 q ha-1 pour une augmentation de 

1 % de la teneur en eau minimale d’extraction de l’eau. 

La recherche de marqueurs moléculaires pour ces paramètres génotypiques d’intérêt peut être faite et 

dans le but d’une stratégie de sélection assistée par la modélisation biophysique et le marquage 

moléculaire. 

 

Mots-clés : Architecture, environnement, extraction de l’eau, génotype, héritabilité, lignées, 

modélisation, phénologie, phénotype, système racinaire. 


