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Introduction  

Le miscanthus est une graminée cellulosique pérenne en C4, native de l’Est et du Sud-Est de 

l’Asie. Cette plante produit de la biomasse, une ressource biologique synthétisée par 

photosynthèse grâce à l’énergie solaire. Cette biomasse est directement valorisable pour la 

bioéconomie, définie comme « l’économie de la photosynthèse » et qui englobe « l’ensemble 

des activités de production et de transformation de la biomasse d’origine agricole, forestière et 

aquacole, pour la production alimentaire, l’alimentation animale, les matériaux biosourcés et 

l’énergie » (Ministère de l’Agriculture, 2019). L’utilisation de cette biomasse renouvelable 

permettrait de remplacer les ressources fossiles, réduire les émissions de gaz à effet de serre 

dans l’atmosphère et limiter les impacts négatifs des activités humaines sur le changement 

climatique (Committee on Climate Change, 2018).   

Actuellement, un seul clone de l’espèce Miscanthus × giganteus (M. × giganteus) est cultivé 

au champ en Europe, sur une surface de 20,000 ha environ (Lewandowski et al., 2018). En 

France, la production de miscanthus s’étendait sur environ 6,500 ha en 2019 et 7,500 ha en 2021 

d’après une estimation de France-Miscanthus (2021).   

Les débouchés actuels du miscanthus sont la combustion qui constitue un débouché majeur 

en Europe pour la production de chaleur et d’électricité (Brancourt‐Hulmel et al., 2014), la litière 

animale qui représente le premier débouché en France (France-Miscanthus, 2021), le paillage 

horticole (France-Miscanthus, 2021), l’utilisation en tant que plante ornementale (Stewart et al., 

2009) ainsi que la production de papier (Cappelletto et al., 2000). Les débouchés émergents sont 

la production de biocarburants de seconde génération (Heaton et al., 2008; Belmokhtar et al., 

2017), de matériaux composites et de biomatériaux comme le béton allégé (Johnson et al., 2005; 

Acikel, 2011; Girones et al., 2016). Le projet national français « Biomass For the Future » (BFF, 

2012-2020) dans lequel s’inscrit cette thèse, s’intéressait à ces deux derniers débouchés et avait 

pour but de développer de nouvelles variétés et des systèmes de culture de miscanthus et sorgho, 

associés à de faibles impacts environnementaux et avec une composition adaptée à ces 

débouchés.   

Le miscanthus est une plante pérenne qui dispose d’un rhizome à partir duquel une partie 

aérienne se développe annuellement. L’implantation au champ se fait généralement par rhizome. 

La première année, quelques tiges se développent en mars-avril puis la production de cette 

biomasse va augmenter au cours du printemps et de l’été, pour s’achever lors de la floraison en 

été. La récolte de cette partie aérienne peut être effectuée « en vert » à l’automne, ou alors à la 

fin de l’hiver, en février-mars, suite à la sénescence de la plante. Après la récolte, de nouvelles 

pousses vont se développer lors du cycle annuel suivant (Arnoult & Brancourt- 

Hulmel, 2015). Lors des premiers cycles annuels faisant suite à l’implantation, le rendement 

en biomasse aérienne s’accroît au cours du temps : cela correspond à la « phase d’élaboration 

du rendement », qui s’étend de trois à cinq années en moyenne et varie suivant l’espèce, l’âge 

de la culture, les conditions pédoclimatiques, l’utilisation de fertilisants, la date de récolte, voire 

encore l’irrigation (Lesur et al., 2013). Suite à cette phase, survient la « phase plateau », 

correspondant à une stabilité du rendement durant plusieurs années, avant une phase de déclin 

au bout d’une vingtaine d’années (Lesur et al., 2013).  Le rendement de M. × giganteus varie de 

10 à 30 t MS ha-1 an-1 suivant ces différents facteurs, selon une étude réalisée sur plusieurs sites 

à travers l’Europe (Lesur et al., 2013).   
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Différents caractères clés ont été identifiés en vue de l’amélioration génétique du miscanthus 

et concernent la production de la biomasse et sa composition. Les principaux caractères étudiés 

pour la production de biomasse aérienne sont la hauteur de canopée, la hauteur totale de la plante 

(qui inclut la panicule), le nombre de tiges, le diamètre de tige et la circonférence de la plante : 

le fait d’améliorer les performances de ces caractères, identifiés comme composantes du 

rendement, vont permettre d’améliorer la production de biomasse aérienne (Clifton-Brown et 

al., 2001; Jezowski, 2008; Zub et al., 2010; Robson et al., 2013). En ce qui concerne les 

caractères de composition de la biomasse, il est d’abord intéressant de savoir que la biomasse 

de miscanthus est constituée de 60 à 90% de paroi cellulaire végétale pour une plante récoltée 

en fin d’hiver (Allison et al., 2011). Au sein de cette paroi, la cellulose, les hémicelluloses et la 

lignine représentent une ressource importante pour les différents débouchés visés (Rubin, 2008), 

sachant que chaque débouché nécessite une composition de biomasse adaptée.   

Les espèces du genre Miscanthus au sens « strict » ont un nombre de chromosomes de base 

égal à 19, noté x = 19 (Hodkinson et al., 2015a). Le miscanthus présente une autoincompatibilité 

qui l’empêche de s’autoféconder et qui est associée à un haut niveau d’hétérozygotie (Głowacka, 

2011). M. × giganteus est un hybride interspécifique stérile issu du croisement entre les espèces 

M. sacchariflorus et M. sinensis. Le réservoir de diversité génétique du miscanthus et de ses 

différentes espèces se situe principalement dans l’Est de l’Asie, avec de nombreuses accessions 

sauvages. En 1935, M. × giganteus a été importé du Japon vers l’Europe (Greef & Deuter, 1993), 

puis aux Etats-Unis, tout comme certains génotypes de M. sinensis, d’abord utilisés en tant que 

plantes ornementales dans ces nouveaux pays avant d’être étudiés dans des programmes de 

recherche. M. × giganteus est triploïde et présente certains freins pour le développement de la 

culture : i) un manque de diversité génétique (Greef et al., 1997), ce qui peut limiter les besoins 

relatifs aux débouchés visés, l’adaptation à une diversité de milieux et également poser problème 

pour la survie de la culture en cas de pression de nouveaux bioagresseurs ; ii) une faible tolérance 

à la sécheresse et au gel, ainsi que de faibles rendements dans les climats froids (Jones & Walsh, 

2001) et iii) un coût d’implantation élevé en raison des coûts de multiplication végétative élevés, 

sa stérilité empêchant la multiplication par graine (Clifton-Brown & Lewandowski, 2002). En 

revanche, l’espèce M. sinensis qui est le plus souvent diploïde, présente des caractéristiques 

intéressantes :  

i) une diversité génétique naturelle et élevée (Clark et al., 2014, 2015) ; ii) un haut potentiel de 

rendement suivant différentes conditions climatiques (Anzoua et al., 2015) et iii) une 

multiplication par graine possible (tout en s’assurant de la stérilité de la descendance). Ainsi, 

M._ sinensis pourrait permettre d’élargir l’offre variétale à destination des agriculteurs.   

Il est important de considérer la variabilité génétique à disposition, en regard de la variabilité 

relative à l’âge de la culture et aux facteurs environnementaux. Pour les caractères de production 

de biomasse, de meilleures performances ont été mises en évidence avec l’âge (Arnoult & 

Brancourt-Hulmel, 2015). De plus, la composition va également varier entre des plantes jeunes 

et des plantes plus âgées (Arnoult & Brancourt-Hulmel, 2015). En ce qui concerne les conditions 

pédoclimatiques, de meilleurs rendements en biomasse ont été mis en évidence en Europe 

centrale et au sud de l’Europe, par rapport au nord de l’Europe, en raison des précipitations et 

des températures associées (Clifton-Brown et al., 2001). La composition de biomasse varie 

également suivant les conditions pédoclimatiques en un lieu donné (Hodgson et al., 2010b; Van 

der Weijde et al., 2017a). Cependant, dans ces études précédentes, les dispositifs expérimentaux 
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utilisés ne permettaient pas de séparer les effets de l’âge et du climat qui sont confondus au sein 

de l’effet année chez une plante pérenne comme le miscanthus.   

Les objectifs de la thèse étaient d’évaluer et de comprendre le déterminisme génétique des 

caractères relatifs à la production de biomasse et adaptés à différents débouchés. L’hypothèse 

principale était que la variabilité génétique de M. sinensis pouvait permettre d’améliorer les 

caractères clés de production et de composition de la biomasse, tout en considérant l’âge des 

plantes et les conditions climatiques. Pour cela, un suivi des plantes a été effectué durant cinq 

années, à partir d’un staggered-start design, un dispositif expérimental permettant de séparer 

l’effet de l’âge et du climat, et qui a été implanté en deux lieux contrastés. La thèse était 

structurée en trois étapes :   

• Estimation des paramètres génétiques des différents caractères, en évaluant leurs 

héritabilités et corrélations   

 Cela a permis d’évaluer la possibilité d’amélioration génétique pour chacun des 

caractères   

  

• Construction d’une carte génétique intégrée (i.e. construite à partir de marqueurs SNP 

présentant différents types de ségrégation).   

 Pour obtenir des marqueurs génétiques et réaliser la détection de QTL (i.e. région 

plus ou moins grande d’ADN étroitement associée à un caractère quantitatif).   

  

• Détection de QTL pour les caractères de production et de composition de la biomasse  

 Afin de comprendre le déterminisme génétique de chacun des caractères étudiés  

  

Cadre expérimental  

Deux génotypes de M. sinensis, Silberspinne et Malepartus, ont été croisés afin d’obtenir une 

descendance F1 par  multiplication in vitro. Au total, 248  individus ont été séquencés et  106 à  

159 ont été implantés au champ dans les unités expérimentales de l’INRAE (à Orléans et Estrées-

Mons respectivement). Les deux parents précédemment cités ont été croisés du fait de leur 

nombre de tiges contrasté : cela a engendré une variabilité génétique importante au sein des 

descendants de la population par rapport aux performances des parents, pour le nombre de tiges 

et les autres caractères de production de la biomasse mais également pour les caractères de 

composition. Ainsi, des individus transgressifs ont été obtenus pour chacun des caractères 

étudiés.   

Un staggered-start design a été implanté dans chacun des lieux étudiés, sur un sol limoneux 

profond (Orthic Luvisol, WRB) à Estrées-Mons (Somme, 49°53’N, 3°00’E) et sur un sol sableux 

(Dystric Cambisol, WRB) à Orléans (Loiret, 47°49’N, 1°54’E). Ce dispositif consiste à réaliser 

différentes implantations d’une culture pérenne de façon échelonnée dans le temps. A Estrées-

Mons, un premier lot (G1) de 110 génotypes a été implanté en 2014 et un second lot (G2) de 

130 génotypes a été implanté en 2015. A Orléans, le premier lot de 2014 (G1) était constitué de 

64 génotypes et le second lot de 2015 était constitué de 106 génotypes. Dans chacun des lieux, 

des génotypes étaient communs à G1 et G2, tandis que des génotypes étaient également 
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communs entre lieux (Fig. 1). Pour un lot de génotypes implanté (par exemple G1 à Estrées-

Mons), les génotypes étaient organisés en cinq blocs incomplets randomisés (Dagnelie, 2012) et 

répétés quatre fois en moyenne. La densité de plantation était d’une plante par m2. Une irrigation 

au goutte à goutte a été réalisée durant la durée de l’expérimentation de 2014 à 2019, sans 

appliquer de fertilisants et en réalisant un désherbage manuel lorsque nécessaire.   

 

 

 

 Fig. 1 Un staggered-start design a été implanté dans chacun des deux lieux : Estrées-Mons et Orléans. Le nombre total de 

génotypes de M. sinensis (incluant les deux parents) est indiqué pour chaque staggered-start design. Le nombre de génotypes pour 

chacun des groupes (G1 et G2) et les génotypes communs entre les deux groupes (à l’intersection entre les cercles bleu et rouge) 

sont également spécifiés pour chaque lieu. Un total de 57 génotypes était commun aux deux sites.     

 

 

Différents caractères relatifs à la production de la biomasse ont été phénotypés : la hauteur 

de canopée, la hauteur totale, le nombre de tiges, la circonférence de plante mesurée à une 

hauteur de 50 cm et le rendement en biomasse aérienne déterminé après une récolte en février. 

Des caractères relatifs à la composition de la biomasse ont également été phénotypés : le taux 

de paroi (%MS), appelé « cell wall » ou « Neutral Detergent Fiber » (NDF), le taux de cellulose 

et de lignine, aussi nommé « Acid Detergent Fiber » (ADF), la cellulose, les hémicelluloses, la 

lignine (ou ADL pour « Acid Detergent Lignin ») et les cendres. Pour ces caractères 

biochimiques, des mesures ont été réalisées à partir de la méthode Van Soest (Van Soest & 

Wine, 1967) sur un échantillon représentatif de génotypes de la population et des prédictions par 

spectrométrie proche infra-rouge (SPIR) ont été obtenues pour l’ensemble des génotypes de la 

population.    
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Estimation des paramètres génétiques pour les caractères de 

production et de composition de la biomasse  

L’estimation des paramètres génétiques a permis d’évaluer la possibilité d’amélioration 

génétique pour chacun des caractères étudiés, en faisant l’hypothèse que cela dépendait de la 

variabilité génétique à disposition au sein de la population, de l’âge de la plante et des conditions 

climatiques. Ces paramètres génétiques, incluant les héritabilités au sens large, les corrélations 

génétiques et phénotypiques, ont été évalués durant quatre années consécutives, en considérant 

les effets de l’âge et du climat, et dans deux lieux contrastés.   

Pour un staggered-start design dans un lieu donné, deux modèles linéaires mixtes ont permis 

de séparer l’effet année en effet de l’âge et du climat (Fig. 2). Le package breedR a été utilisé 

(Muñoz & Sanchez, 2019).   

 

Pour modéliser l’effet de l’âge (Modèle 1), un modèle linéaire mixte a été utilisé pour chaque 

caractère étudié, en considérant chaque lieu et chaque année (i.e. condition climatique) 

d’expérimentation (Fig. 2). Ce modèle a permis d’estimer les composantes de la variance 

correspondantes et était paramétré comme suit :   

 𝑌𝑖𝑗𝑘 = 𝜇 + 𝛼𝑖 + 𝛽𝑗 + (𝛼𝛽)𝑖𝑗 + ε𝑖𝑗𝑘 (1)  

où Yijkl représente la valeur phénotypique mesurée sur la plante k de génotype i et à l’âge j ; 

µ est la moyenne générale ; αi est l’effet aléatoire du génotype i ; βj est l’effet fixe de l’âge j ; 

(αβ)ij est l’interaction aléatoire entre le génotype i et l’âge j et εijk est la résiduelle aléatoire pour 

la plante k de génotype i à l’âge j. Une composante spatiale autorégressive a été incluse dans le 

modèle, à partir des coordonnées x et y de l’essai : cela a permis de décomposer la résiduelle 

aléatoire εijk en un paramètre spatialement dépendant, θik, pour la plante k du génotype i, et un 

résidu indépendant restant (Costa e Silva et al., 2001).  

 

Pour considérer l’effet du climat (Modèle 2), le modèle mixte linéaire suivant a été appliqué 

pour chaque caractère étudié, en considérant chaque lieu et chaque âge d’expérimentation 

(Fig._2).   

 𝑌𝑖𝑘𝑙 = 𝜇 + 𝛼′𝑖 + 𝛾𝑙 + (𝛼′𝛾)𝑖𝑙 + ε′𝑖𝑘𝑙 (2)  

où chaque terme est similaire au modèle 1, sauf que l’effet de l’âge βj est remplacé par l’effet 

du climat γl de l’année l, et l’interaction entre le génotype i et l’âge j (αβ)ij par l’interaction entre 

le génotype i et l’effet du climat de l’année l (α’γ)il. Il est à noter que les termes 𝛼′𝑖, ′𝑖𝑘𝑙 et θ’ik 

étaient différents des effets modélisés dans le modèle 1 précédent, puisqu’ils étaient estimés à 

partir de jeux de données différents, d’où la notation différente de ces paramètres entre les deux 

modèles.  
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Fig. 2 Pour chaque lieu considéré séparément, le staggered-start design correspondant a été analysé suivant deux modèles 

statistiques : (a) l’effet de l’âge modélisé pour chaque année (i.e. condition climatique) pour le Modèle 1 et (b) l’effet du climat 

modélisé pour chaque âge pour le Modèle 2. Ces modèles étaient basés sur deux jeux de données différents. Par exemple, le cas 

(a) était basé sur l’année 2016 en considérant G1 et G2, avec l’effet de l’âge modélisé suivant les génotypes âgés de 2 ans pour 

G1 et de 1 an pour G2. Dans ce cas, les plantes d’âges différents se sont développées dans la même condition climatique 

survenue pendant une année donnée. Tandis que le cas (b) était par exemple basé sur les génotypes d’un même âge de 2 ans, 

suivant les génotypes de G1 qui s’étaient développés durant l’année 2016 et les génotypes de G2 durant l’année 2017. Dans ce 

cas, les plantes d’un même âge se sont développées dans deux conditions climatiques différentes, associées à l’année considérée 

pour chaque groupe. En dessous de chaque nom de groupe, l’année d’implantation du groupe de génotypes est spécifiée entre 

parenthèses.   

 

L’héritabilité au sens large (Gallais & Poly, 1990) a ensuite été estimée à partir de chacun des 

deux modèles précédents. Elle permet de connaître la part de variabilité phénotypique d’un 

caractère qui est due aux différences génétiques entre les individus de la population étudiée.   

L’héritabilité au sens large (𝐻𝑠𝑙2 ) a été calculée comme suit pour le modèle 1, considérant la 

modélisation de l’effet âge pour chaque année (i.e. condition climatique) :   

  

où 𝜎𝛼2 est la variance attribuée au génotype, 𝜎𝛼𝛽2 est la variance d’interaction génotype × âge  

et 𝜎𝜀2 est la variance résiduelle.   

Pour l’effet du climat modélisé pour chaque âge (Modèle 2), la formule était la suivante :   

  



Résumé - thèse R Raverdy – 2021 

 

7 

 

Ici, chaque terme est similaire à la formule précédente, sauf que 𝜎𝛼2′𝛾 est la variance 

d’interaction génotype × climat. Ainsi, la possibilité d’amélioration génétique de chacun des 

caractères, grâce à la sélection, a été quantifiée.   

En se concentrant sur les estimations du modèle 2 pour différents âges successifs, il a été 

observé que les caractères de production de biomasse étaient modérément (0,3 < 𝐻𝑠𝑙2 < 0,5) à 

fortement héritables (𝐻𝑠𝑙2 > 0,5), tandis que les caractères de composition étaient modérément 

héritables (Fig. 3). Ainsi, les caractères relatifs à la production de biomasse étaient plus 

héritables que les caractères de composition, suggérant une amélioration génétique plus rapide 

et plus efficace pour ces premiers. Pour l’ensemble des caractères, une augmentation des 

héritabilités a été observée pour les différents âges successifs (Fig. 3) : cela indique donc que 

l’amélioration génétique par la sélection sera plus efficace pour les plantes plus âgées (par 

exemple à 3 ans) que pour les plantes jeunes (par exemple à 1 an). Des résultats similaires ont 

été obtenus à partir des estimations du modèle 1 pour différentes années (i.e. conditions 

climatiques). L’ensemble des variations de ces héritabilités dépendaient de l’ampleur des 

variances génétiques et des variances d’interaction génotype × âge ou génotype × climat (suivant 

le modèle considéré).   

Les corrélations génétiques ont permis de mettre en évidence des corrélations élevées au sein 

des caractères de production de biomasse et au sein des caractères de composition de la biomasse 

(Fig. 4). Cela démontre donc une possibilité d’amélioration génétique conjointe des caractères 

de production de biomasse ou des caractères de composition. Cependant, des corrélations 

modérées ont été observées entre les caractères de production et les caractères de composition 

(Fig. 4) : cela indique une possibilité d’amélioration génétique conjointe de ces deux types de 

caractères, mais de façon moins aisée. Les corrélations négatives entre les hémicelluloses et 

l’ensemble des caractères de 

production et de composition (Fig. 

4), a permis de conclure que 

l’amélioration génétique des 

hémicelluloses se fera au détriment 

des autres caractères : cela sera à 

considérer suivant les débouchés 

visés, pour lesquels des compromis 

devront être faits afin de favoriser 

une composition de biomasse par 

rapport à une autre. Ces corrélations 

ont été observées à l’âge de 3 ans à 

Estrées-Mons (Fig. 4), mais étaient 

identiques au fil des âges et entre 

lieux.    

   

 

Fig. 3 Valeurs des héritabilités au sens large (𝐻𝑠𝑙2 ) pour les caractères de production et de composition de biomasse suivant 

différents âges successifs (Modèle 2), à Estrées-Mons et Orléans.  
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Fig. 4 Corrélations génétiques des caractères de production et de composition de la biomasse (à l’âge de 3 ans à Estrées-Mons).   

Construction de la carte génétique intégrée  

Les 248 génotypes de la population de cartographie disponibles pour la construction de la carte 

génétique ont été séquencés et génotypés suivant la méthode Genotyping-By-Sequencing ou 

GBS (Elshire et al., 2011; Cormier et al., 2019). Ensuite, des marqueurs « Single-Nucleotide 

Polymorphism », dits SNP, ont été identifiés grâce au logiciel TASSEL 5 GBS (Glaubitz et al.,  

2014) et à partir de l’alignement sur le génome de référence de M. sinensis qui est disponible 

depuis 2017 (Mitros et al., 2020). Ces marqueurs SNP ont ensuite été filtrés afin d’obtenir des 

marqueurs de haute qualité pour la cartographie, en utilisant le programme vcf2pop.1.0.py 

(Garsmeur et al., 2018). Trois types de marqueurs distincts ont été obtenus : les marqueurs « 

Malepartus », hétérozygotes chez Malepartus et homozygotes chez Silberspinne (codés ab × aa 

et qui ségrégent en 1:1) ; les marqueurs « Silberspinne », homozygotes chez Malepartus et 

hétérozygotes chez Silberspinne (codés aa × ab et qui ségrégent en 1:1) et les marqueurs ponts 

ou « Bridge », hétérozygotes chez les deux parents (codés ab × ab et qui ségrégent en 1:2:1).   

Ces  marqueurs ont  ensuite été  analysés  en utilisant le  logiciel Onemap  (Margarido et al.,  

2007, 2020). Après l’élimination des marqueurs redondants et l’identification des marqueurs 

distordus, i.e. présentant une distorsion par rapport à la ségrégation attendue, la fraction de 

recombinaison ou rf entre chaque paire de marqueurs a été estimée. Puis, les marqueurs ont été 

groupés en 19 groupes de liaison ou LGs qui présentaient chacun une homologie avec chacun 

des 19 chromosomes du génome de référence de M. sinensis : par exemple, les marqueurs du 

LG1 ont tous été identifiés sur le chromosome 1 du génome de référence, par rapport aux 

informations fournies par l’alignement.   

Suite au groupement des marqueurs en groupes de liaison, les marqueurs distordus ont été 

éliminés pour effectuer l’ordonnancement des marqueurs non distordus au sein de chaque 

groupe de liaison. Trois méthodes d’ordonnancement ont été testées, en appliquant une 
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probabilité d’erreur de génotypage de 5% (Taniguti, 2021), afin de considérer l’inflation des 

distances inter-marqueurs et donc de la taille de carte due à ces erreurs (Hackett & Broadfoot, 

2003; Cartwright et al., 2007; Bilton et al., 2018; Mollinari & Garcia, 2019). Les deux premières 

méthodes étaient basées sur des algorithmes d’ordonnancement (Margarido et al., 2007, 2020; 

Preedy & Hackett, 2016) et n’ont pas permis d’obtenir des résultats satisfaisants. Ensuite, une 

méthode d’ordonnancement basée sur les positions physiques des marqueurs selon l’alignement 

sur le génome de référence, a permis d’obtenir un ordre très satisfaisant pour chacun des groupes 

de liaison, en vue de la détection de QTL (Fig. 5).    

  

Fig. 5 Représentation de la qualité de l’ordonnancement des marqueurs au sein des 19 groupes de liaison (LGs). Une 

diagonale rouge indique que les marqueurs sont correctement ordonnés de proche en proche car génétiquement liés entre 

eux avec une faible fraction de recombinaison (rf).   

Détection de QTL pour les caractères de production et de 

composition de la biomasse   

La détection de QTL pour les caractères de production et de composition de la biomasse a permis 

de comprendre le déterminisme génétique de chacun des caractères. Elle a été réalisée sur cinq 

années d’étude, en séparant l’effet année en effet de l’âge et en effet du climat, sur deux lieux 

contrastés. L’hypothèse sous-jacente était que le nombre, la position et les effets des  

QTL d’un caractère étaient déterminés suivant la variabilité génétique disponible au sein de la 

population, la carte génétique utilisée, l’âge des plantes et les conditions climatiques associées.   

Les prédictions des valeurs génétiques ou « Best Linear Unbiased Predictions » (BLUP) des 

différents génotypes ont été utilisées pour réaliser la détection de QTL. Elles sont issues des 

modèles mixtes présentés précédemment : dans un premier temps, à partir des prédictions du 

modèle 1 pour l’effet génotype 𝛼𝑖 relatif à chaque année (i.e. condition climatique) sur un lieu 

donné ; et dans un second temps, à partir des prédictions du modèle 2 pour l’effet génotype 𝛼′𝑖 

relatif à chaque âge dans un lieu donné.   

Un total de 260 QTL et 283 QTL de production et de composition de la biomasse a été détecté. 

La stabilité d’un QTL a été définie lorsqu’un QTL détecté dans une condition donnée, était 
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détecté à nouveau dans une autre condition : par exemple, un QTL détecté en 2016 et en 2017 

était stable suivant les conditions climatiques ; un QTL détecté à l’âge de 2 ans et à l’âge de 3 

ans était stable suivant les âges et un QTL détecté en 2016 et à l’âge de 3 ans était stable suivant 

les conditions climatiques et l’âge. La stabilité était également observée entre lieux, que ce soit 

suivant les conditions climatiques et/ou les âges. Pour les caractères de production de la 

biomasse, 40 à 60% de QTL stables ont été détectés pour différents âges et différents conditions 

climatiques dans chacun des lieux, tandis qu’environ 30% de QTL stables ont été détectés entre 

les différentes conditions climatiques ou entre les différents âges. Pour les caractères de 

composition de la biomasse, 30% de QTL stables ont été détectés pour différents âges et 

différents conditions climatiques dans chacun des lieux, contre 3% à 15% pour les différents 

âges ou les différentes conditions climatiques. En considérant les deux lieux, 10 à 15% de QTL 

stables ont été détectés pour les deux types de caractères. De manière générale, davantage de 

QTL stables ont été mis en évidence pour les caractères de production que pour les caractères 

de composition de la biomasse.   

 

Par ailleurs, les QTL les plus stables ont été mis en évidence suivant les 13 conditions 

étudiées, c’est à dire différentes conditions climatiques et différents âges pour les deux lieux  

(Fig. 6). Parmi ces QTL les plus stables, ceux l’étant pour différentes conditions climatiques 

et/ou différents âges sont intéressants pour l’amélioration génétique du miscanthus grâce à la 

sélection, en particulier ceux stables à l’âge de 3 ans et à l’âge de 4 ans. En effet, cela permettrait 

une sélection précoce en réalisant de la sélection assistée par marqueurs ou SAM à partir de ces 

QTL, en vue de l’amélioration génétique du matériel futur.   

 

 Différents groupes de QTL ou clusters ont également été mis en évidence : un cluster de  

QTL était défini lorsqu’un QTL, détecté pour un caractère donné, co-localisait avec deux autres 

QTL détectés pour deux autres caractères. Douze clusters de QTL ont été détectés : cinq clusters 

composés de QTL relatifs à la production de biomasse, six clusters composés de QTL relatifs à 

la composition de la biomasse et un cluster composé à la fois de QTL de production et de 

composition de la biomasse (Fig. 7). Ces clusters peuvent être expliqués par des gènes 

pléïotropes (i.e. exerçant une influence sur plusieurs caractères à la fois) ou par l’existence d’un 

déséquilibre d’association entre des locus gouvernant un caractère donné et d’autres locus 

gouvernant un autre caractère. Cela a été confirmé par les corrélations génétiques élevées (Fig. 

4) entre les caractères identifiés au sein des différents clusters. Ainsi, cela confirme la possibilité 

d’amélioration génétique conjointe des caractères de production de biomasse. Cela était 

également confirmé pour les caractères de composition de biomasse, sauf pour les 

hémicelluloses, du fait des corrélations génétiques négatives avec les autres caractères. Par 

ailleurs, certains clusters de QTL ont été observés comme étant stables suivant différentes 

conditions climatiques et/ou différents âges (Fig. 7), ce qui est une nouvelle fois bénéfique en 

vue de l’amélioration génétique par SAM.   
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Fig. 6 Représentation de 12 LGs sur 19. Les QTL ont été détectés suivant 13 conditions. Seuls les QTL les plus stables, qui co-

localisent pour au moins trois conditions différentes, sont présentés. La longueur de chaque groupe de liaison est spécifiée sur la 

gauche de celui-ci (en cM).  
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À partir des clusters de QTL mis en évidence, l’identification de gènes sous-jacents à ces 

QTL, et relatifs à la composition de la biomasse, a été réalisée. Un total de 62 gènes de M.  

sinensis ont été ainsi identifiés sur la base d’une orthologie à des gènes de sorgho et de maïs 

relatifs à l’élaboration de la paroi (Virlouvet et al., in prep). Douze de ces gènes (Tableau 1) 

appartenaient à des familles de gènes pour lesquelles certains gènes ont été identifiés comme 

étant impliqués dans la biosynthèse de la paroi secondaire chez le miscanthus (Hu et al., 2017; 

Zeng et al., 2020). Dans les douze gènes identifiés (Tableau 1), la majorité codait pour des 

enzymes ou des facteurs de transcription et était impliquée dans la biosynthèse des lignines 

(Vanholme et al., 2010) et la biosynthèse des polysaccharides (i.e. cellulose et hémicelluloses 

principalement).   

 

   
Fig. 7 Représentation de 8 LGs sur 19. Les QTL ont été détectés suivant 13 conditions. Seuls les groupes de QTL ou clusters 

sont représentés. La longueur de chaque groupe de liaison est spécifiée sur la gauche de celuici (en cM). 
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Tableau 1 Liste de 12 gènes de miscanthus orthologues à des gènes de sorgho et de maïs relatifs à la biosynthèse de la paroi.  En noir : gènes orthologues au sorgho et au maïs ; en bleu : gènes orthologues au 

sorgho et en vert : gènes orthologues au maïs.    

  

  

 

  

  

           

  

Cluster & (Condition)  
Type de stabilité  

  

Miscanthus Gene 

ID:  

Misin-  

Gene ID du sorgho 

ou du  

maïs : Sobic.0- or 

Zm00001d-  

Gene ID du maïs ou du sorgho 

correspondant :  

Zm00001d- or Sobic.0-  

Catégorie  Fonction  Famille de gènes  

LG4_Cluster2 (EM_Age3)  -  

04G129500  02G139900  

005305; 043716; 043714; 043719  

Polysaccharides  Synthase  CslAL  

04G144200  02G158900  019957  

Voie de biosynthèse des 

phénylpropanoïdes  4-coumarate-CoA ligase  4CL  

04G147100  02G154600  019994  Cell wall protein  Arabinogalactanprotein  FLA  

04G152300  02G175600  NA  

Voie de biosynthèse des 

phénylpropanoïdes  Transférase  HCT  

LG7_Cluster1 (EM_Age2)  -  

07G479100  04G235900  NA  

Voie de biosynthèse des 

phénylpropanoïdes  Laccases  LAC  

07G453800  017712  04G271800  

Régulation de la transcription  

Facteur de transcription  TFWRKY  

LG13_Cluster1 (ORL_2018) -  

13G113600  07G137400  050406; 032188  Polysaccharides  Synthase  CslAL  

13G118000  07G141200  050417  

Voie de biosynthèse des 

phénylpropanoïdes  Cinnamoyl-CoA reductase  CCR  

13G118600 07G142200 050455 

Voie de biosynthèse des 

phénylpropanoïdes Hydroxycinnamoyltransferase  HCT 

LG15_Cluster1;  

LG15_Cluster3 (ORL_2017 ;  

ORL_Age2)  
Condition 

climatique  

& Âge  

15G174600*  08G166100  041299  Polysaccharides  Transférase  GT  

15G175500*  08G164800  041472  Régulation de la transcription  Facteur de transcription  TFNAC  

LG15_Cluster2 (ORL_2018)  -  

15G174600*  08G166100  041299  Polysaccharides  Transférase  GT  

15G175500*  08G164800  041472  

Régulation de la transcription  

Facteur de transcription  TFNAC  

LG18_Cluster1; 

LG18_Cluster2; 

LG18_Cluster3 (EM_2018; 

EM_Age2; 

EM_Age4) 

Condition 

climatique  

& Âge  

18G260800  10G256400  014721  Polysaccharides  Transférase  GT  
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Conclusion  

L’estimation des héritabilités au sens large des caractères de production et de composition de la 

biomasse a permis de mettre en évidence que la sélection des plantes au champ sera plus efficace 

pour des plantes âgées (à partir de l’âge de 3 ans) par rapport à des plantes plus jeunes (c’est-à-

dire à l’âge de 1 an). Cet âge de 3 ans correspondait à la période de fin de la phase d’élaboration 

du rendement qui précède la phase de plateau. Cela dépendait également des conditions de 

climat et de sol, comme cela a été mis en évidence suivant les deux lieux étudiés. Au vu des 

valeurs de ces héritabilités, la sélection sur les caractères de production de la biomasse 

semblerait plus aisée que sur les caractères de composition de la biomasse.     

Les corrélations génétiques et phénotypiques nous ont renseignés sur le fait que 

l’amélioration conjointe des caractères de production de la biomasse est possible : en améliorant 

les performances pour la hauteur de canopée, le nombre de tiges et la circonférence des plantes, 

le rendement en biomasse sera également meilleur. L’amélioration conjointe de la cellulose et 

de la lignine sera également bénéfique en vue des débouchés qui en nécessite davantage. Par 

contre, l’amélioration conjointe des hémicelluloses avec les autres caractères ne sera pas 

possible : il sera donc nécessaire de faire des compromis en termes de sélection selon les 

débouchés visés.   

La détection de QTL a mis en évidence des QTL stables suivant différentes conditions 

climatiques et différents âges, en particulier dans un lieu donné. Les QTL les plus intéressants 

étaient ceux pour lesquels une stabilité était observée à la fois à l’âge de 3 ans et à l’âge de 4 

ans, en vue d’une sélection précoce par sélection assistée par marqueurs. La majorité des QTL 

stables concernaient les caractères de production de la biomasse, confirmant ainsi une 

possibilité d’amélioration génétique plus aisée que pour les caractères de composition de la 

biomasse. Les clusters de QTL ont permis de confirmer que l’amélioration conjointe des 

caractères de production de la biomasse ou des caractères de composition de la biomasse est 

possible, sauf pour les hémicelluloses. Ces clusters de QTL représentent des cibles à viser dans 

le génome, pour l’amélioration génétique du miscanthus. D’autant plus que des gènes 

sousjacents à ces QTL et relatifs à la biosynthèse de la paroi cellulaire ont été mis en évidence, 

ce qui représente également de nouvelles cibles intéressantes en sélection.   

Perspectives  

Il sera ensuite intéressant d’explorer les individus de la population présentant les meilleures 

combinaisons alléliques, dans le but de les utiliser en croisements pour créer de nouveaux 

M._sinensis triploïdes stériles. Par ailleurs, de nouveaux génotypes de M. sinensis pourraient 

aussi être créés et ensuite utilisés en tant que géniteurs pour produire de nouveaux génotypes 

de M. × giganteus.   

En plus des gènes sous-jacents aux QTL déjà identifiés, il pourrait être intéressant d’en 

identifier de nouveaux, à partir de nouvelles analyses transcriptomiques qui seront réalisées au 

sein du genre Miscanthus.   
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Enfin, une détection de QTL pourrait être réalisée sur de nouveaux types de caractères : par 

exemple, sur l’anatomie des tiges, puisque des tiges partiellement remplies ont été démontrées 

comme étant plus adaptées pour l’élaboration de matériaux composites, par rapport à des tiges 

pleines (Brancourt‐Hulmel, Raverdy et al., 2021). Une détection de QTL relative à la teneur en 

azote des parties aériennes pourrait également permettre de caractériser les régions du génome 

impliquées dans la remobilisation de l’azote des parties aériennes vers les parties souterraines. 

Il s’agit d’un caractère clé en termes d’impacts environnementaux de la culture de miscanthus, 

mais qui n’a cependant pas encore été étudié dans les programmes d’amélioration génétique.   
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