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Résumé]

Le pin maritime (Pinus pinaster Ait.) est 'une des prin-
cipales espéces forestiéres en France, fournissant preés
d’un quart de la production nationale de bois. Un pro-
gramme d’amélioration, mis en place dans les années
1960, propose des variétés génétiquement améliorées
pour la croissance et la rectitude du tronc. Cette thése
explore la possibilité d’introduire les marqueurs molé-
culaires dans les stratégies damélioration génétique du
pin maritime en Aquitaine. Les marqueurs sont utilisés
afin de reconstituer a posteriori les pedigrees au sein
d’un test de descendance « polycross », pour d’'une part
vérifier les hypothéses sur lesquelles repose la sélection
backward, et dautre part, pour proposer une stratégie
de sélection innovante. Tout d’abord, la reconstitution
du pedigree de 984 individus a l'aide de 63 marqueurs
SNPs permet de valider les hypotheses de la sélection
backward, et montre que les estimations des parameétres
génétiques et des valeurs génétiques maternelles, basées
sur I'information d’'un pedigree partiel ou complet, dif-
férent peu. Puis, les meilleurs descendants du test poly-
cross sont présélectionnés et génotypés pour évaluer la
faisabilité d’une stratégie de sélection forward. Enfin,
des vergers a graines sont simulés selon différentes stra-
tégies de sélection (backward, forward, mixte) afin de
comparer les gains génétiques des variétés améliorées
ainsi obtenues. Une stratégie de sélection forward chez
le pin maritime permettrait d’accélérer les cycles de
sélection et daugmenter la fréquence des sorties varié-
tales. De plus, le jeu de marqueurs SNPs développé dans
cette étude est en cours de valorisation dans différentes
étapes du programme d’'amélioration.
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[Abstract

Maritime pine (Pinus pinaster Ait.) is one of the main
economical forest species in France, providing about
twenty five percent of the national round wood produc-
tion. A breeding program, implemented since the 605,
offers genetically improved varieties for growth and
stem straightness. This PhD explores the use of molecu-
lar markers in breeding strategies for maritime pine in
Aquitaine. Molecular markers were used for pedigree
recovery in a polycross progeny trial to test assumptions
of backward selection on one hand, and to evaluate the
feasibility of a new breeding strategy on the other hand.
First, the pedigree of 984 progeny was recovered with 63
SNPs allowing to verify the assumptions of backward
selection. We also showed that genetic parameters and
maternal breeding value estimates were not much modi-
fied by inclusion of full pedigree information. Then, the
best progenies in the polycross trial were preselected and
genotyped to investigate the possibility of carrying out a
forward selection strategy. Finally, establishment of clo-
nal seed orchards were simulated from various breeding
strategies (backward, forward, mixed) in order to com-
pare genetic gains from the improved varieties obtained
thereby. This study opens new perspectives towards an
implementation of forward selection in the French mari-
time pine breeding program, to speed the selection cycles
up and to increase the frequency of variety renewal.
Moreover, the set of SNP markers developed is now used
in different steps of the breeding program.
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