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SOMMAIRE

La pomme de terre (Solanum tuberosum L.) occupe une place centrale dans la sécurité
alimentaire mondiale, se classant comme la troisiéme culture vivriere la plus importante apres
le bl¢ et le riz. Sa capacité d’adaptation a divers environnements, sa valeur nutritionnelle élevée
et son role économique majeur dans de nombreux pays en font une culture stratégique pour
répondre aux défis d’une population croissante et aux pressions environnementales liées aux
changements climatiques. Toutefois, la culture de la pomme de terre est confrontée a plusieurs
contraintes majeures : la pression constante de maladies dévastatrices telles que le mildiou
(Phytophthora infestans) ou le virus Y (PVY), ainsi que la variabilité¢ de rendement associée

aux évenements météorologiques extrémes causés par les changements climatiques.

Face a ces défis, I’amélioration génétique de la pomme de terre joue un role fondamental pour
le développement de nouveaux cultivars répondant aux demandes des producteurs.
Historiquement, les approches d’amélioration variétales se sont appuyées sur la sélection
phénotypique traditionnelle, et plus récemment, ’introduction de genes venant d’especes
sauvages, mais ces méthodes se heurtent a des limites dues a la complexité génétique de I’espece
(polyploidie, propagation clonale). Le développement des biotechnologies modernes (sélection
assistée par marqueurs, sélection génomique, édition du génome par CRISPR/Cas9) a permis
de lever partiellement ces obstacles, en facilitant I’introgression de genes de résistance et en
réduisant le temps nécessaire a I’obtention de nouveaux cultivars. Parmi ces genes, le gene Rb
issu de Solanum bulbocastanum illustre a la fois le potentiel et les difficultés liés a I'utilisation
de geénes de résistance provenant de variétés sauvages : il confére une forte résistance au mildiou
mais peut engendrer des effets de liaisons défavorables sur le rendement ou la qualité

agronomique.

Dans ce contexte, la présente these évalue de maniere comparative deux schémas de sélection —

le schéma standard (STD) et le schéma accéléré (ACC) — appliqués a des populations clonales



de pomme de terre au Québec, et ce sur deux sites distincts (Université Bishop’s et CRPTQ).
L’étude, menée sur trois ans avec la participation de plusieurs sélectionneurs, visait trois
objectifs spécifiques : (1) analyser 1’efficacité relative des deux schémas en termes de sélection
de clones supérieurs, (2) évaluer la capacité¢ de chaque schéma a identifier des clones résistants
et productifs de manicre stable, (3) mesurer I’impact du géne Rb sur la population de clone
utilisé. Le schéma standard repose sur une sélection phénotypique sévere, alors que le design
accéléré multiplie le nombre de clones évalués par sélectionneur dés les premicres étapes en
plus d'utiliser de nouvelles techniques telles que les marqueurs moléculaires comme méthode

de pré-sélection.

Les résultats obtenus démontrent que le schéma accéléré favorise la capture d’un plus grand
nombre de clones performants, notamment dans la catégorie des 15 % supérieurs en termes de
rendement. De plus, ce schéma a montré une meilleure capacité a aider les sélectionneurs a
garder des clones porteurs du géne Rb, ce qui laisse entrevoir un potentiel intéressant pour la
résistance au mildiou. Cependant, la comparaison a également mis en évidence des défis : le
schéma accéléré peut introduire davantage de variabilité inter-sélectionneurs et requiert une
normalisation rigoureuse pour comparer équitablement les performances. A I’inverse, le schéma
standard apparait plus conservateur et stable, mais risque de limiter le progres génétique en

réduisant le bassin de clones retenus.

Sur le plan méthodologique, la thése mobilise une approche robuste combinant analyses
statistiques (régressions logistiques, tests du chi-carré), matrices de transition et visualisations
comparatives. Ces outils ont permis de mettre en évidence les tendances générales, d’évaluer la

cohérence des choix de sélection et de vérifier si les hypothéses initiales étaient confirmées.

En conclusion, les résultats valident partiellement les hypothéses de départ : le schéma accéléré
se révele plus efficace pour identifier rapidement des clones prometteurs, notamment pour la
résistance au mildiou et le rendement, mais il doit étre encadré par des analyses rigoureuses pour

¢éviter des biais liés a la variabilité des choix humains. Ces constats apportent une contribution

xi



significative a la réflexion sur les stratégies d’amélioration variétale de la pomme de terre, en
proposant des pistes concretes pour optimiser les programmes de sélection. Au-dela du cadre
scientifique, les retombées de ce travail concernent directement les producteurs et la sécurité
alimentaire, en favorisant I’émergence de variétés plus résistantes, productives et adaptées aux

conditions changeantes des systémes agricoles contemporains.

Mots clés : pomme de terre, amélioration génétique, sélection participative, mildiou,
Phytophtora infestans, sélection par marqueurs moléculaires, résistance, géne Rb, sécurité

alimentaire.
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CHAPITRE 1
INTRODUCTION

1.1 Contexte et importance de la culture de la pomme de terre

1.1.1. Importance mondiale de la pomme de terre

1.1.1.1 Roéle dans la sécurité alimentaire

La culture de la pomme de terre est depuis trés longtemps une culture vivriere essentielle a la
sécurité alimentaire mondiale (Ortiz et Mares, 2017). Présentement, elle est la troisiéme culture
la plus importante au monde et la premicre culture qui n’est pas une graminée (Devaux et al.,
2020). La culture de la pomme de terre offre plusieurs avantages qui s’entrecoupent bien avec
les quatre dimensions de la sécurité alimentaire, soit I’accessibilité, la disponibilité, ’utilisation
et la stabilité (Devaux et al., 2020). En 2014, plus de 374 Mt de pommes de terre ont été
produites et cette culture se positionne dans un role vital de la consommation de plus d’un

million de consommateurs. (Devaux et al., 2020).

La pomme de terre a aussi un role important au niveau des ressources offertes en énergie pour
I’étre humain. 11 a été établi en 2018 que les pommes de terre offrent environ 50% de
l'approvisionnement énergétique alimentaire et que sa consommation a augmenté de 70% en
Asie et en Afrique depuis 1961 (Ramani Wijesinha-Bettoni, 2018). Cette montée de popularité
et de I’accessibilité de la pomme de terre est partiellement due a ses propriétés nutritionnelles.
Il s’agit d’une importante source de vitamine C et de vitamine B6 et elle est faible en gras. Ces
richesses nutritives, en plus de sa facilité de s’adapter a plusieurs climats différents, explique sa
montée en popularité, surtout dans les communautés sous le seuil de développement en Afrique
et en Asie. A la suite de I’adaptation de la pomme de terre dans plusieurs climats variés, la

culture de la pomme de terre pourrait étre encore plus améliorée afin de subvenir aux besoins



d’une population en croissance, surtout dans les pays d’Asie et d’Afrique. Des études menées
en Chine démontrent qu’un changement dans la culture de la pomme de terre conventionnelle
vers une culture qui répond aux critéres d’une culture alimentaire durable pourrait offrir
plusieurs avantages dans la lutte contre les changements climatiques, tout en subvenant aux
besoins d’un grand bassin de population (Zhang et al., 2024). D’autres études démontrent aussi
I’importance de la recherche et de I’innovation de la culture de la pomme de terre suite a son
potentiel encore inexploré. Il est méme suggéré que la culture de la pomme de terre pourrait
fortement améliorer I’accés a la nourriture au niveau mondial de fagcon durable pour répondre
aux difficultés causées par I’enjeu de produire plus de nourriture avec moins d’intrants et de

ressources (Devaux et al., 2021).

1.1.1.2 Historique de culture et dissémination

Historiquement, la pomme de terre est soupgonnée d’avoir été domestiquée dans la région des
Andes, au sud du Pérou et au nord-ouest de la Bolivie. Les premicres traces archéologiques de
la domestication de la pomme de terre datent de 2500 av. J-C., découvertes sur le site de Ancon
au Pérou (UN Today, 2024). Lors de I’age de I’exploration entamé par 1’Europe et débuté par
Christophe Colomb, les pays européens comme I’Espagne via les iles Canaries, ont pu acquérir
la pomme de terre native de I’Amérique du Sud vers la fin du 16i¢me siécle (de Haan, 2016).
L’introduction de la pomme de terre chez les grandes puissances européennes comme la Grande
Bretagne, I’ Allemagne et la France, et vers les pays d’Asie comme I’Inde et la Chine s’est
principalement déroulée lors des 17ieme et 18iéme siecles. La pomme de terre est devenue un
aliment de base incontournable de ces pays des le 19ieme sieécle (Nunn, 2010). Lors de
I’expansion de la culture de la pomme de terre, il a été démontré que les régions propices a la
culture de ce nouvel aliment ont eu une grande croissance démographique et une urbanisation
accélérée comparée aux régions moins propices a cette culture (Nunn et Qian, 2009). Il serait
donc trés probable que 1’expansion urbaine et la montée en densit¢ de population soient
étroitement liées au succes de ’introduction et de la culture de la pomme de terre. Pour certains

pays européens, la culture de la pomme de terre était si importante pour 1’approvisionnement



soutenue de nourriture aupres de leurs populations que des décrets royaux a propos de la
production et du savoir reli¢ a la pomme de terre furent émis, principalement dans les pays
nordiques comme la Su¢de (Bodensten, 2020). En résumé, a partir du 17iéme siecle, des forces
culturelles, politiques et sociétales ont poussé vers 1’adoption de la pomme de terre comme

source importante de nourriture pour les pays Européens.

1.1.2. Importance et vulnérabilité de la pomme de terre au Québec

La filiere québécoise de la pomme de terre constitue un systeme agroécologique intensif
fortement structuré, caractérisé par une interaction complexe entre facteurs climatiques
dynamiques, environnementaux, phytosanitaires et organisation technique et économique. En
2022, les 743 exploitations recensées occupaient environ 18,4 milliers d’hectares, générant un
volume annuel d’environ 648 milliers de tonnes, équivalant a un rendement moyen de 35,9 t/ha.
Cette performance est compatible avec les plages optimales observées dans les zones tempérées
humides, ou la culture de Solanum tuberosum est particuliérement sensible aux bilans hydriques
excédentaires et aux fluctuations thermiques en période de tubérisation (Gouvernement du
Québec, 2022). L’année 2023 illustre toutefois la vulnérabilité¢ du systeme aux perturbations
abiotiques. Cette saison a été caractérisée par une variabilité interannuelle marquée par une
répartition des précipitations anormale et par une inconsistance au niveau de la température. Ces
facteurs ont conduit a une réduction de la surface récoltée (16,7 milliers d’hectares), une chute
du rendement moyen a 31,8 t/ha et un volume total limité a 529 milliers de tonnes, soit une
réduction de 18,4 % par rapport a ’année précédente (Statistique Québec, 2023). La baisse de
rendement suggére un stress hydrique combiné a une augmentation de la pression
phytopathologique, notamment des oomycétes tels que Phytophthora infestans, dont la

dynamique épidémiologique est intensifiée par des épisodes d’humidité foliaire prolongée.



Sur le plan spatial, la distribution géographique de la production refléte la présence de terroirs
offrant une qualité de sols favorables, soit des sols sableux a loams bien drainés. Ceux-ci sont
concentrés dans les régions de la Capitale-Nationale, de Chaudiere-Appalaches, du Saguenay—
Lac-Saint-Jean et de Montréal-Laval-Lanaudiére (Gouvernement du Québec, 2022). La
diversité variétale, comprenant plus d’une centaine de cultivars, répond a une segmentation
poussée des usages (fritabilité, taux de matiere séche, résistance aux nématodes, aptitude a
I’entreposage). La filiere semencicre, structurée autour d’environ 30 entreprises, constitue un
maillon critique en raison de I’importance des seuils d’inoculum initial dans les dynamiques de
maladies systémiques ou virales, et s’appuie sur des rotations de plusieurs années visant a limiter

les pressions sélectives exercées par les pathogenes provenant du sol.

De plus, la production biologique de pomme de terre au Québec est en expansion depuis une
dizaine d’années. Celle-ci a augmenté de 50 ha en 2012 a prés de 180 ha en 2022 (Gouvernement
du Québec, 2022). La production biologique demeure contrainte par la difficulté a gérer les
bioagresseurs tel que le P. Infestans. La culture biologique n’a aucun recours aux fongicides
systémiques, et a une nécessité a maintenir des rotations longues pour réduire la charge
pathogene. Malgré cette complexité agronomique, la filiecre a démontré une résilience
économique notable en 2023, le prix moyen a la tonne ayant augmenté de plus de 20 %

(Statistique Québec, 2023).

1.1.3.  Valeur nutritionnelle et importance économique

1.1.3.1 Nutriments clés offerts par la pomme de terre

Une grande raison de la popularité de la pomme de terre, a travers le monde et a travers le temps,
est la grande quantit¢é de nutriments clés offerts par celle-ci. Elle contient plusieurs
macronutriments comme de la vitamine C, du potassium, des fibres ainsi que la vitamine B6, du
magnésium, du fer, du phosphore, du cuivre, du sodium et de la thiamine/niacine (Agarwal et

Fulgoni, 2021). Cependant, une surconsommation de pommes de terre est aussi liée a des



problémes de santé comme le surpoids et le diabete de type 2 (Beals, 2018). La pomme de terre
est aussi connue pour sa richesse en carbohydrate et en protéine de qualité comme la patatine
(Burgos et al., 2020). Certaines variétés ayant une chaire colorée peuvent aussi contenir un
nombre ¢levé d’antioxydants comme la lutéine, la zéaxanthine et I’anthocyane (King et Slavin,
2013). Ces antioxydants peuvent aider a prévenir certaines maladies de vieillesse et cela
demeure important dans un contexte de population vieillissante. Une analyse sur la
consommation du nutriment chez les adultes, publiée en 2022, a démontré que les pommes de
terre sont responsables de plus de 5% de la consommation recommandée par jour pour plusieurs
nutriments : potassium, fibre, vitamine C, vitamine B6, magnésium, cuivre, thiamine (B1),
niacine et phosphore. En addition, la pomme de terre contient peu de valeur énergétique et de

sodium (Fulgoni et Fulgoni III, 2022).

I1 existe plusieurs fagons de consommer la pomme de terre, mais certaines techniques peuvent
étre bénéfiques pour la rétention de nutriments. Une des méthodes de cuisson la plus simple est
de la faire bouillir. Lorsque cette technique est appliquée en gardant la peau de la pomme de
terre, celle-ci peut aider a la rétention de nutriments et posséde des avantages au niveau de la
santé du systeme digestif (Li et al., 2024). Par exemple, une seule portion de 150g de pomme
de terre bouillie avec la peau peut contenir 25% de la quantité recommandée par jour de vitamine

C, en plus de fibres, acides et antioxydants (Li et al., 2024).

1.1.3.2 Impact économique sur [’agriculture conventionnelle et a petite échelle

La pomme de terre joue aussi un role important dans 1’agriculture conventionnelle ainsi que
dans ’agriculture a petite échelle, soit de superficie de 0.25 ha et moins. Tout d’abord, chez les
producteurs a petite échelle, faire pousser des pommes de terre avec d’autres cultures en utilisant
des pratiques durables peut augmenter la quantité et la qualité de la pomme de terre. Cette étude
menée en Arménie démontre que ce modele de pratique agricole durable augmente 1’efficacité
de production de la pomme de terre de 20% a 25% en comparaison aux techniques

conventionnelles utilisant des produits chimiques (Galstyan et al., 2024). Ces résultats



corroborent avec d’autres études qui ont identifiés que I’adoption de pratiques agricoles durables
optimisées peut permettre aux producteurs biologiques de s’approcher a un rendement similaire
a celui des producteurs conventionnels (Zarynska et al., 2023). L’intégration d’un systeme
organique optimis¢ pour la pomme de terre peut donc permettre aux agriculteurs de petite

échelle a avoir un rendement similaire aux producteurs conventionnels.

Cependant, il existe plusieurs défis liés a la production biologique de la pomme de terre. En
premier lieu, lorsque le rendement est comparé entre une agriculture biologique contre une
agriculture conventionnelle de méme taille, entre autres, dans la principauté de Bhoutan, les
agriculteurs biologiques ont un rendement plus faible que ceux provenant d’une culture
conventionnelle (7.5 t/ha vs 19.2 t/ha) (Lepcha et al., 2021). De plus, les agriculteurs biologiques
font face a des pertes économiques tandis que les producteurs conventionnels font des profits.
Les pertes économiques sont expliquées par un manque de prix équitables sur le marché pour
les pommes de terre biologiques. Cette ¢tude de cas démontre que malgré les avantages
environnementaux que peut offrir la pomme de terre biologique, tant que le marché n’est pas
prét a payer davantage pour le biologique, les petits producteurs biologiques auront de la
difficult¢ a faire des profits. Malgré un manque de profits généré sur le court terme, une
diversification faite de fagcon biologique a long terme peut rapporter des dividendes. Une analyse
faite sur des données recueillies sur 40 ans conclut que les pommes de terre, en tant que produits
principaux dans un systéme biologique diversifié en rotation, ont un rendement similaire que le
conventionnel (Bowles et al., 2020). Cette technique de rotation permet aux agriculteurs de
petite échelle d'avoir un rendement plus ¢élevé que les agriculteurs conventionnels et augmente
la rentabilit¢ de la production de la pomme de terre biologique. De plus, les techniques
biologiques offrent plusieurs avantages environnementaux aux agriculteurs, par exemple:
amélioration de la santé du sol et une réduction des colits d’intrants. Apres 40 ans, le retour
financier d’un systéme biologique diversifi¢ qui accorde de I’importance a la rotation des
cultures était trois fois plus élevé qu’apres une période de 20 ans en systéme de monoculture

conventionnel.



Bien que les pommes de terre soient bien intégrées aux systeémes biologiques de petite échelle,
elles ne sont pas aussi populaires et importantes pour 1’économie d’une région ou d’un pays en
comparaison & 1’agriculture conventionnelle. Par exemple, aux Etats-Unis (E-U), I’industrie de
la pomme de terre aurait un impact de 100.9 milliards usd. Au niveau agricole seulement, la
pomme de terre rapporterait aux agriculteurs américains 10.8 milliards usd (Potato National
Council, 2023). L’industrie de la pomme de terre américaine soutient aussi plus de 714 000
emplois a travers la production, la transformation et la vente. Cela démontre I’ampleur du
secteur de la pomme de terre aux Etats-Unis. Suite & I’importance de ce secteur, des études a
travers quelques états des E-U ont démontré que certaines pratiques agricoles pourraient encore
plus améliorer la rentabilité¢ de 1’agriculture de la pomme de terre. L’utilisation de plants de
moutarde comme culture de couverture en ajoutant du compost et en respectant les rotations de
culture pourrait améliorer la qualité des sols, et de ce fait, pourrait augmenter la profitabilité de
la cultivation de la pomme de terre (Fuller et al., 2025). Une longue rotation de trois ans et plus
est notée comme une des techniques qui offre le plus de bénéfices a la production de la pomme
de terre. Cela serait dii a une réduction de la pression des maladies et une augmentation du
rendement chez la pomme de terre. Une étude plus régionale menée par Ghosh et Perez en 2016
présente aussi I’importance de la cultivation de la pomme de terre dans les Etats de Washington
et de I’Oregon. La culture de la pomme de terre dans ces Etats aurait directement contribué a
plus de 3 milliards usd au niveau agricole et aurait atteint 7.4 milliards usd en incluant le
domaine de transformation. Cette étude par Ghosh et Perez démontre que 1’industrie de la
pomme de terre est un secteur économique tres important de la région du nord-ouest pacifique

et offre plusieurs milliers d’emplois a sa population.

Autre que les Etats-Unis, la pomme de terre occupe un role important dans I’économie des Pays-
Bas. Malgré sa petite taille comparée a d’autres pays producteurs de pommes de terre (PDT),
les Pays-Bas dans les derniéres années produisent au-dessus de 6 millions de tonnes de pommes
de terre par an et se classent comme 10ieéme plus grand producteur au monde (Louwaars, 2023).
Au total, plus de 164 400 hectares de terres agricoles sont consacrés a la cultivation de pommes

de terre, et 26.5% de ces terres sont utilisés pour la production de semences de pommes de terre.



Cela permet aux Pays-Bas d’occuper une place trés importante dans le marché de la semence de
pommes de terre au niveau mondial en se trouvant au premier rang d’exportateur (Louwaars,
2023). Au niveau de la ferme, les indicateurs économiques démontrent que dans certaines
régions comme Flevoland et Zeeland, la production de la pomme de terre contribue directement
a la prospérité de la région. Par ailleurs, ces régions ont été affectées par des événements
météorologiques extrémes en 2015 et 2020 qui ont entrainé des pertes de rendement chez la
pomme de terre variant entre 13% et 36% (Nuijten et Almekinders, 2025). Ces événements ont
eu un impact substantiel sur les revenus annuels de ces régions durant ces périodes de stress
environnementaux. Pour résumer, la production de la pomme de terre aux Pays-Bas demeure
une partie trés importante de leur économie et de leur agriculture. La production de PDT et de
semences de PDT demeure encline vers 1’exportation au niveau international. Cependant, ce
secteur demeure en fluctuation a la suite des évenements météorologiques qui peuvent

influencer directement les rendements et revenus agricoles de certaines régions productrices.

1.1.4. Difficultés présentes dans la culture de la pomme de terre

1.1.4.1 Pression provenant de maladies

Plusieurs maladies peuvent affecter la pomme de terre et certaines posent un des problémes tres
importants sur la production de PDT au niveau mondial. En premier lieu, le mildiou causé par
I’oomycete Phytophtora Infestans est la maladie la plus destructive économiquement dans le
domaine de la production de la pomme de terre, et ce au niveau mondial. Le mildiou est bien
reconnu pour avoir caus¢ la famine Irlandaise du 19iéme siecle. Présentement, ce dernier serait
estimé a causer des pertes économiques de plus de 10 milliards usd annuellement (Rhouma et
al., 2024). Le mildiou peut infecter chaque partie de la plante, soit les feuilles, la tige et les
tubercules. Cette maladie se développe principalement sous des conditions fraiches et humides
et peut se transporter d’un champ a 1’autre via le déplacement aérien de spores ainsi que durant
le transport de tubercules contaminés. Malgré 1’utilisation de fongicide, le Phytophtora Infestans

peut développer une résistance au fongicide ce qui force I'utilisation d'éléments chimiques



encore plus forts année aprés année (Rhouma et al., 2024). Dans certains pays comme les Pays-
Bas, le Pérou et 1’Inde, le mildiou s’est établi comme maladie la plus destructrice au niveau
économique chez les producteurs de pommes de terre (Rhouma et al., 2024). La perte de
pommes de terre peut atteindre les 100% dans certains cas de propagation majeure. Pour contrer
cette maladie destructrice, les producteurs utilisent plusieurs fongicides chaque année, jusqu’a
atteindre de 15% a 25% de leur cott de production total. En revanche, I’utilisation constante de
fongicides a chaque année cause d'importants problémes environnementaux et de santé. Les
fongicides ne sont pas la seule solution pour contrer le mildiou. Plusieurs variétés de PDT
possedent des genes de résistance a cette maladie. Cependant, il s’agit d’une course entre
I’évolution des genes de résistance de la plante contre I’évolution de variants de Phytophtora
Infestans (Cooke et al., 2011). Ce dernier évolue pour contrer les génes de résistance provenant
de la plante. De plus, les événements météorologiques extrémes peuvent aussi augmenter les

risques de mildiou (Birch et al., 2013).

En deuxieme lieu, le Ralstonia solanacearum, autrement appelé flétrissement bactérien, est une
autre maladie importante chez la pomme de terre. Cette maladie posséde une large variété
génétique et un large spectre d’hotes pour contribuer a sa propagation. Ce trait unique permet a
cette maladie de se propager facilement, ce qui contribue a sa réputation de maladie destructrice
¢conomiquement chez la pomme de terre (Okiro et al., 2024). De plus, le R. solanacearum
posséde une habilité a s’adapter a plusieurs conditions environnementales différentes. Ces
caractéristiques contribuent aux pertes économiques chez la pomme de terre, et celles-ci peuvent
atteindre 1 milliard usd par an. Pour contrer cette maladie, plusieurs approches sont étudiées,
soit des projets d’amélioration génétique utilisant des genes de résistance ainsi que

I’amélioration des conditions sanitaires des tubercules (An et Zhang, 2024).

Une autre maladie affectant la pomme de terre ayant augmenté en importance durant les
dernieres décennies est le virus Y de la pomme de terre (PVY). Le PVY est transmis par des
pucerons ainsi que via la contamination de semences et de tubercules. La propagation se fait de

facon tres rapide rendant 1’utilisation de pesticides inefficace (Schramm et al., 2011). Ce virus



peut causer une mort cellulaire et entrainer une perte de rendement chez la plante. En Europe,
les pertes annuelles causées par le PVY peuvent atteindre 187 millions d’euros (Dupuis et al.,
2023), et peut atteindre 20 millions usd par an dans les grands états producteurs des E-U comme
I’Idaho et le Wisconsin (Schramm et al., 2011). Le plus grand probléme pour contrer la
propagation du PVY demeure la contamination de semences par les engins mécaniques puisque

les tubercules peuvent s’avérer asymptomatiques et échappent aux inspections visuelles.

L’alternariose (Alternaria solani) est une maladie affectant aussi la pomme de terre. Cette
maladie se développe sous conditions chaudes et humides et peut entrainer des pertes de
rendement jusqu’a 50% si les conditions sont favorables (van der Waals, 2001). Le dépistage et
le traitement de I’alternariose peuvent étre compliqués par le fait que plusieurs especes
d’Aalternaria contribuent a 1’éclosion de la maladie. De plus, la sur-application de contrdles
chimiques a causé une perte de I’efficacit¢ de ces produits a la suite de I’émergence de la

résistance aux fongicides, en plus de causer des problémes environnementaux (Naba et al.,

2024).

Plusieurs autres maladies comme la rhizoctonie, la pourriture molle (Pectobacterium spp.,
Dickeya spp.) et différentes variétés de gales sont aussi présentes chez la pomme de terre et
peuvent causer une variété de symptomes importants ont un impact dans le rendement, mais de
facon mineure (10%-30%), affectant principalement 1’apparence de la pomme de terre (Sneh et
al., 1996). Ces maladies peuvent étres limitées en respectant les protocoles de mesures sanitaires

et I’application d’une rotation de cultures.

1.1.4.2 Changements climatiques

Les conditions météorologiques demeurent un facteur important dans la production de la pomme
de terre, mais ceux-ci font face a des transformations dues aux changements climatiques et cela
pourrait avoir un impact fort chez les producteurs de pomme de terre. Une augmentation de la

température, un changement dans 1’occurrence et la sévérité des précipitations, une
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augmentation du taux de CO2 dans 1’atmosphére ainsi que la présence de froids hatifs ou tardifs
sont tous des facteurs pouvant affecter la pomme de terre (Adekanmbi et al., 2023). Selon des
¢tudes utilisant plusieurs modeles, il est estimé que d’ici 2050, le rendement global de culture
de la pomme de terre pourrait décliner entre 18% et 32% si aucune adaptation n’est faite dans
nos systémes utilisés présentement. Il est estimé qu’une réduction de rendement de 8 % a 18%
est possible dans les scénarios ou les producteurs s’adaptent en changeant leurs dates de récolte
et de plantation ou bien en changeant de variétés (Adekanmbi et al., 2023). Certaines régions
comme 1'fle du Prince-Edouard au Canada n'irriguent pas leur cultivation et restent dépendantes
du cycle de I’eau pour I’approvisionnement d’eau a leur culture de pommes de terre. Les
producteurs de cette région sont trés sensibles aux changements causés par une variation en
précipitations. Une réduction de précipitations durant les phases de croissance pourrait entrainer
une importante réduction du rendement chez la pomme de terre, malgreé la fertilisation du terrain
agricole par CO2 (Adekanmbi et al., 2023). En Europe, une étude sur 553 producteurs de
pommes de terre a travers 22 pays européens révele que ces producteurs subissent déja des
événements de sécheresse, de chaleurs extrémes et d'intenses précipitations. Selon les
producteurs, ces événements causent déja des impacts négatifs sur la cultivation de la pomme
de terre. Cela entraine une demande sur le marché de nouvelles pommes de terre possédant une
résistance a la chaleur et a la sécheresse ainsi que des résistances aux maladies (von Gehren et

al., 2023).

De fait, les pommes de terre demeurent extrémement sensibles aux changements climatiques.
Elles demandent entre 400 et 800 mm de précipitation par an. Lorsque les précipitations ne sont
pas atteintes, le systéme racinaire reste en surface et devient trés susceptible a I’humidité,
pouvant entrainer davantage de perte (Handayani et al., 2019). Une exposition a des
températures au-dessus de la normale peut entrainer un retard de ’initiation dans le tubercule,
et résulte ultimement a des tubercules plus petits et un rendement plus faible (Handayani et al.,
2023). De plus, des conditions plus seéches et chaudes ont un impact sur la capacité
d’entreposage de la pomme de terre. Ces conditions causent une période de dormance plus

courte et accélére le stade de germination. Ces conditions peuvent aussi entrainer I’éclosion et
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la propagation de maladie durant I’entreposage, compliquant la gestion post-récolte de la

pomme de terre (Zhang et al., 2024).

1.1.4.3 Variété du rendement et production inconsistante

Plusieurs études démontrent une production inconsistante au fil des années souvent causée par
des maladies ou par des événements météorologiques extrémes. Tout d’abord, des essais sur les
fermes sur I'fle du Prince-Edouard au Canada de 2019 a 2022 ont permis de comparer des
régimes approvisionnés par la pluie et d’autres régimes ayant différents systémes d’irrigation
supplémentaires (SI). Les résultats ont démontré que les systémes SI ont augmenté les
rendements durant les années de sécheresse. Cependant, les impacts des systémes SI ont eu un
impact minime lors des années ou les précipitations de pluie étaient suffisantes pour la pomme
de terre (Jiang et al, 2024). Pour stabiliser le rendement en fonction des conditions
météorologiques changeantes, il devient donc de plus en plus important de régulariser la gestion

de I’eau dans la production de la pomme de terre.

En Finlande, les événements météorologiques extrémes et leurs impacts sur le rendement de la
pomme de terre ont aussi été étudiés. Ces événements météorologiques extrémes, par exemple
des précipitations extrémes au-dela de la normale et regues en quelques jours ou méme heures,
ont été responsables d’une variation de 38% dans le rendement de la pomme de terre chez les
agriculteurs (Ahrari et al., 2023). Une augmentation de I’intensité des précipitations est notée
pour avoir réduit le rendement de 2,085 kg/ha par jour de précipitations extrémes au-dessus de
la normale (Ahrari et al., 2023). De plus, les extrémes de température ont aussi eu un impact sur
le rendement de la pomme de terre soit de 10% et ce, de facon positive. Dans ce cas-ci, les
événements météorologiques extrémes sont la source principale de la variation du rendement

chez la pomme de terre.

En plus de la gestion de 1’eau, I’acces aux technologies et aux connaissances est aussi important

pour obtenir un rendement stable. Une analyse faite sur 178 fermes pendant cinq ans en
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Indonésie a démontré que leur rendement était beaucoup plus faible en comparaison aux
estimations provenant du modele LINTUL-POTATO-DSS. Ce mod¢le est utilis¢ pour aider les
producteurs a prendre des décisions en simulant le rendement et la qualité des tubercules sous
différentes conditions environnementales et agronomiques. En moyenne, 1’écart de rendement
entre le modele et les fermes a été évalué a 54%, avec 26% attribu¢ au manque de technologies
chez les agriculteurs, et 26% directement li¢ au manque de connaissances en lien avec la gestion
de la pomme de terre (Pronk et al., 2025). Il est noté que les agriculteurs avaient un manque de
connaissances en lien avec la gestion de maladies importantes comme le mildiou. L’étude de
Pronk et al. démontre que la variabilité¢ du rendement de la pomme de terre peut provenir d’un
manque de connaissances des pratiques agricoles en lien avec la gestion de pomme de terre, et

aussi d’un manque d’approvisionnement adéquat de semences de bonne qualité.

Pour résumer, il y a donc trois sources importantes causant une variation dans le rendement de
la pomme de terre : I’approvisionnement en eau et la météo, la gestion de champ et la qualité de

la semence utilisée, et I’occurrence d’événements météorologiques extrémes.

1.2 Apercu de I'amélioration génétique de la pomme de terre

1.2.1. Contexte historique et avancement de 1’amélioration génétique

1.2.1.1 Evolution des techniques de croisement

Les cultivars de pomme de terre a travers le monde sont pour la plupart tétraploides et utilisent
une propagation clonale et ce, sur plusieurs décennies. Le croisement pour de nouvelles variétés
dépendait seulement d’une sélection récurrente a partir des traits phénotypiques (Jansky et
Spooner, 2018). A cause de la polyploidie chez la pomme de terre, les sélectionneurs de pommes
de terre ont de la difficulté a éliminer les pommes de terre possédant des génes défavorables et
aprocéder a un empilement génétique de génes favorables (Jansky et Spooner, 2018). Il est donc

suggéré de faire un retour a des lignées diploides pour étre en mesure de prédire plus facilement
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les combinaisons génétiques possibles d’un croisement. Faire un retour vers une pomme de terre
diploide est possible, mais I’'utilisation du savoir génomique de la pomme de terre est aussi

actuellement utilisée pour concevoir de meilleurs cultivars.

Un principe €tabli par les généticiens de la pomme de terre est que les pommes de terre cultivées
sont tétraploides avec hérédité tétratomique (Bradshaw, 2022), c’est-a-dire que 1’appariement
chromosomique se fait a partir de quatre chromosomes, rendant la combination de géne durant
la méiose extrémement aléatoire. A la suite du caractére aléatoire de I’appariement, des tests de
descendance ont été ¢€tablis afin de pouvoir estimer le dosage de gene et d’évaluer le potentiel
de combinaison pour les traits quantitatifs comme le rendement et qualitatifs comme la couleur
de la peau et de la chaire (Bradshaw, 2022). L’adoption de marqueur moléculaire durant les
derniéres décennies a permis de procéder a des sélections faites avec marqueur (Marker Assisted
Selection, MAS) pour des genes d’importance. Ce travail est reconnu comme le pilier pour la
sélection génomique moderne réalisé pour la sélection d’all¢les ayant des effets plus petits. Les
variétés consommées depuis plusieurs décennies et les plantes de pomme de terre sauvages ont
augmenté en importance suite a ces découvertes et sont devenues des ressources essentielles
pour la découverte et la propagation de nouveaux traits. Ceux-ci sont donc tres utilisées dans la

découverte des nouveaux traits contribuant a la résistance au mildiou (Bradshaw, 2022).

Suite a 1’accélération des changements climatiques, les agriculteurs de pommes de terre
réclament et demandent urgemment de nouvelles variétés résistantes aux maladies comme le
mildiou et résilientes face aux fluctuations climatiques particuliérement a la sécheresse. De
nouveaux outils biotechnologiques de sélection comme la manipulation de genes reproductifs
ayant pour fin de franchir les barriéres biologiques telles que la polyploidie et la reproduction
clonale deviennent de plus en plus utilisés (Hojsgaard et al., 2024). Ces outils ont permis de
créer des méthodes de croisement et de sélection hybride, une technique utilisée pour faire un
croisement entre deux parents génétiquement €loignés pour produire un hybride ayant des traits
supérieurs et d’accélérer les programmes de croisement (Hojsgaard et al., 2024). Ces outils

provenant de la génomique moderne, 1’édition du génome et des connaissances approfondies de
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la biologie de la reproduction des plantes permettent donc de transformer les cycles de
croisement traditionnels (Hojsgaard et al., 2024). Ces transformations se démontrent en

amélioration génétique plus précise et plus rapide chez la pomme de terre.

1.2.1.2 Etapes clés dans le développement variétal au fil du temps

Depuis I’introduction et la popularisation de la pomme de terre en Europe et en Asie, I’évolution
des méthodes de croisement et d’amélioration variétale s'est faite de fagon exponentielle, ayant
énormément évolué durant les derniéres décennies. Selon une étude provenant des Pays-Bas, un
pays reconnu pour ses connaissances et son investissement dans la production de pommes de
terre, quatre ¢res distinctes ont été identifiées dans 1’évolution des techniques et des
connaissances d’amélioration variétale de la pomme de terre. Avant 1888, 1’amélioration
variétale et la sélection de croisement se faisait sous sélection informelle, ¢’est-a-dire que les
agriculteurs de petite échelle, les jardiniers de 1'époque, sélectionnaient de nouvelles variétés
selon leurs propres critéres (van Loon et al., 2024). De 1888 a 1940, une montée en popularité
en génétique a travers I’ Europe entraine plusieurs amateurs des Pays-Bas a créer des croisements
de facon manuelle en croisant directement deux variétés distinctes afin de créer de nouvelles
variétés désirables (van Loon et al., 2024). De 1940 a 1967, un mouvement de privatisation au
Pays-Bas entraine plusieurs compagnies a créer leur propre variété. Finalement, de 1967 jusqu’a
présent I'industrie de la pomme de terre devient de plus en plus institutionnalisée avec un
partenariat privé-public (van Loon et al., 2024) avec plusieurs investissements provenant

directement du gouvernement des Pays-Bas (Almenkinders et al., 2014).

Malgré que ces eres aient été établis pour les Pays-Bas, le début des programmes d’amélioration
variétale et de la sélection phénotypique avec des essais manuels sont reconnus pour avoir
débuté a la fin du 19iéme siecle / début 20ieme siécle (Bradshaw, 2021), tout comme les Pays-
Bas. Vers le milieu du 20ieme siecle, I’avancée de la science permet aux biologistes travaillant
sur la pomme de terre de débuter les premiers tests sur la descendance ; a évaluer I’aptitude a la

combinaison ; & introduire les premiers caractéres de résistance provenant de variétés sauvages.
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Ces découvertes et nouvelles techniques développées a partir du milieu du 20iéme siecle
s'averent étre les piliers de la sélection assistée par marqueur moléculaire développée a la fin du
20iéme siécle (Bradshaw, (2021). A partir du début du 2liéme siécle, la recherche et le
développement de nouvelles variétés de pommes de terre utilisent de nouvelles technologies
comme |’édition génomique. De plus, 1’édition de génes (CRISPR) est maintenant possible
accompagnée du développement de I'hybridation de la pomme de terre au niveau diploide, ainsi

que le contrdle des génes de reproduction (Hojsgaard et al., 2024).

1.2.2. Buts des programmes d’amélioration variétale

1.2.2.1 Augmentation du rendement

Les nouvelles techniques moléculaires telles que CRISPR, TALENS, I’interférence par ARN et
la sélection génomique sont utilisées dans des programmes d’amélioration génétique afin
d’améliorer la qualité¢ des tubercules, ainsi que le rendement des pommes de terre (Ahmad et
al., 2022). L’approfondissement des connaissances de la carte génétique de la pomme de terre
rend plus facile de choisir les génes désirables pour une augmentation du rendement utilisant
ces techniques (Ahmad et al., 2022). Ces stratégies d’édition du génome ainsi que 1’utilisation
de sélection par marqueur moléculaire permettent aux programmes d’amélioration variétale
d’introduire des alléles bénéficiaires de fagon précise et efficace (Ahmad et al., 2022).
Cependant, avant le développement de nouvelles techniques d’amélioration génétique
mentionnées précédemment, une analyse sur le rendement de nouveaux cultivars démontre que
I’augmentation du rendement chez la pomme de terre était limitée (Agha, 2025). Certains des
cultivars les plus productifs sont sur le marché depuis le début du 20iéme si¢cle et malgré une
croissance des connaissances en amélioration variétale au cours du 20iéme siécle, peu de
nouveaux cultivars ont un rendement supérieur ainsi qu’une résistance aux maladies. (Agha,
2025). D’autres études démontrent aussi que des cultivars populaires ayant été sur le marché
depuis plusieurs décennies demeurent difficiles a surpasser (Eriksson et al., 2016). Il serait donc

suggéré a la suite des résultats produits par ces études que les techniques de sélection
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phénotypique traditionnelles ainsi que les tests de descendance soient restreints en raison des

contraintes biologiques fondamentales de la pomme de terre (Muhinyuza et al., 2025).

Pour résumer, les nouvelles technologies du 2 1iéme siecle permettent donc de créer de nouvelles
variétés ayant des caractéres spécifiques tels que 1’amélioration du rendement de fagon plus
efficace et précise. En revanche, les efforts faits avant ’arrivée de ces nouvelles technologies

ont seulement eu des gains de rendement incrémentiel (Muhinyuza et al., 2016).

1.2.2.2 Résistance aux pestes et maladies

Le développement variétal vers de nouveaux cultivars résistant aux maladies telles que le
mildiou, tout en conservant le rendement, la qualité et ’aptitude a la conservation a été entrepris
depuis longtemps (Jansky, 2016). Puisqu’il existe une génétique réduite chez les cultivars
commerciaux, les programmes d’amélioration variétale vont souvent se tourner vers les plantes
de type sauvage comme sources de nouveaux genes de résistance (Jansky, 2016). Encore une
fois, I’utilisation de méthodes de sélection phénotypique traditionnelle a des résultats mitigés a
la suite de la présence de barrieres biologiques (Jansky, 2016). Récemment, ['utilisation de
sélection assistée par marqueur moléculaire a permis une avancée critique vers 1'établissement
de nouveaux cultivars commerciaux étant résistants a certaines maladies (Armstrong et al.,
2018). Le développement de nouveaux marqueurs moléculaires ainsi qu’une amélioration de la
tracabilité des genes et de l'avancée du domaine transgénique ont eux aussi démontré leurs
habiletés a améliorer la résistance aux maladies chez la pomme de terre (Uhrig et al., 1992). Par
ailleurs, 1’utilisation d’outils génomiques modernes tels que ’utilisation de puce a SNP (Single
Nucleotide Polymorphism), Kompetitive Allele-Specific PCR (KASP) et les études
approfondies sur 1’association génomique ont permis d’identifier et de suivre les génes R
importants ainsi que les loci de caractéres quantitatifs (QTL) dans le germoplasme de la pomme
de terre (Islam et al., 2024). Le développement de ces nouvelles techniques a permis d’accélérer
de fagon significative la sélection de cultivars résistants aux maladies, permettant aux

programmes d’amélioration variétale d’intégrer de nouveaux geénes de résistance complexes de
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facon plus rapide et précise (Islam et al., 2024). En somme, I’évolution de techniques
scientifiques a exponentiellement contribué¢ a I’intégration de génes de résistance dans les

programmes d’amélioration variétale.

1.2.2.3 Amélioration nutritionnelle

Les programmes d’amélioration variétale visant une amélioration nutritionnelle ont pour
objectif précis d’augmenter les quantités de vitamine C, les vitamines de type B, de fer, de zinc,
de protéines et d’antioxydants bioactifs (Agrawal et al., 2024). Encore une fois, la source
principale de geénes appropri€s pour cet objectif se retrouvent chez les variétés sauvages
(Agrawal et al., 2024). Par ailleurs, certaines techniques agronomiques de biofortification telles
que le prétraitement de tubercules avec de nutriments minéraux peuvent augmenter
temporairement les niveaux de micronutriments durant la saison de croissance (Singh et al.,
2021). Toutefois, plusieurs efforts utilisant des techniques conventionnelles ainsi que I’approche
moléculaire rencontrent les mémes difficultés liées a I’inhérence tétraploide ainsi qu’a I’hérédité
faible des traits affectant les valeurs nutritionnelles de la pomme de terre (Li et al., 2024).
Cependant, malgré les barriéres biologiques de la pomme de terre, des approches provenant du
génie génétique utilisant des expressions transgéniques ainsi que des croisements moléculaires
ont réussi a créer des pommes de terre plus riches en nutriments (Patil et al., 2016). Plus
important encore, ces nouvelles variétés de pomme de terre pourraient s’avérer intéressantes

pour augmenter la sécurité alimentaire dans certains pays.

1.2.3. Importance de la diversité génétique et ressources de germoplasmes

1.2.3.1 Role des variétés sauvages

Chez la pomme de terre, les variétés sauvages jouent un role trés important dans I’amélioration
génétique de celle-ci depuis quelques décennies. Les pommes de terre commerciales cultivées

depuis longtemps souffrent d’une génétique réduite causée par leur domestication au fil des
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années (Machida-Hirano, 2015). L’utilisation d’un nombre limit¢ de parents (variétés
commerciales) cause un goulot d’étranglement génétique chez la pomme de terre (Machida-
Hirano, 2015). Cependant, 'utilisation de parents sauvages ainsi que de cultivars primitifs
offrent un réservoir riche de génes en demande au courant des 20 et 21ieme si¢cles (Machida-
Hirano, 2015). L'introduction de ces geénes est trés importante pour I’amélioration de la
résistance des pommes de terre aux maladies et pour renforcer leur résilience environnementale.
La conservation de variétés sauvages demeure trés importante pour la création de nouvelles
variétés de pomme de terre puisque les programmes d’amélioration variétale sont passés d’une
sélection phénotypique a une sélection génomique. Cette sélection génomique se spécialise en
transfert d’alléles spécifiques pour certains génes et une accélération de 1’introgression de traits
complexes tels que les résistances aux maladies, la tolérance au stress ainsi que I’aptitude a la

transformation (Bethke et al., 2019).

1.2.3.2  Conservation et utilisation des ressources genétiques

Comme mentionné précédemment, les variétés sauvages sont trés importantes pour le
développement de nouveaux cultivars répondant aux demandes émergentes de cultivars
résistants aux maladies et a certains stress. Pourtant, certaines variétés sauvages demeurent sous-
représentées dans les importantes banques génétiques de pomme de terre situées en Amérique
du Sud (Castaneda-Alvarez et al., 2015). Il est donc recommandé de procéder a une conservation
de variétés de type sauvages et patrimoniales in situ, sur la ferme, ainsi que ex situ, soit dans les
banques génétiques (Tuttle et al., 2017). Dans les programmes d’amélioration génétique
modernes, 1’acceés aux banques génétiques est trés important encore une fois en raison des
demandes de certains génes et traits précis. Ces demandes ont pour but d’intégrer ces geénes vers
de nouvelles variétés commerciales utilisant les techniques génomiques développées au cours

des dernieres années (Bethke et al, 2019).
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1.3 Difficultés présentes et amélioration variétale chez la pomme de terre

1.3.1. Maladies clés affectant la production de pomme de terre

1.3.1.1 Mildiou (Phytophtora Infestans)

Le mildiou causé par I’oomycéte Phytophtora Infestans (P. Infestans) est la maladie la plus
destructrice chez la pomme de terre. Malgré d’importants efforts faits dans le domaine de
I’amélioration variétale au cours des dernicres années, le développement de variétés résistantes
au mildiou reste trés difficile a accomplir (Berindean et al.,2024). Cette difficulté a créer de
nouveaux cultivars vient du fait que le pathogéne P. Infestans s’adapte trés facilement et
rapidement aux genes de résistance de la pomme de terre et posséde un génome trés complexe
(Berindean et al.,2024). Au fil des années, une surutilisation de fongicides afin de prévenir
I’éclosion de P. Infestans a mené a I’émergence de variétés de pathogenes étant résistantes a ces
fongicides (Angmo et al., 2023). A la suite de cette adaptation du pathogéne, le développement
variétal de cultivars résistants est devenu une alternative durable aux fongicides en utilisant les
genes de résistance de type R provenant de variétés sauvages, ainsi que de loci de résistance
quantitative (QRLs) (Angmo et al., 2023). Les techniques d’édition génomique qui ont émergeé
au cours des dernieres années permettent de faciliter ’empilement de génes de résistance et
d’effecteur du pathogéne (Paluchowska et al., 2022). A leur tour, ’empilement de génes de
résistance et d'effecteur permet aux nouvelles variétés de pomme de terre de posséder une
résistance a large spectre a P. Infestans et offre une solution durable a la surutilisation de

fongicides (Paluchowska et al., 2022).

Pour résumer, le pathogeéne P. Infestans s’adapte trés rapidement et surmonte les stratégies de
résistance fondées sur un seul géne de résistance. L’accessibilité aux ressources génétiques de
variétés sauvages demeure limitée, posant un probléme pour les nouvelles techniques
d’amélioration génétique telles que MAS, cis-genics, I’hybridation, la sélection génomique ainsi

que I’édition génétique (Berindean et al., 2024). Malgré les difficultés rencontrées dans la
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création de nouvelles variétés de résistance, 1’utilisation de cultivars résistants reste une solution
beaucoup plus durable que la surutilisation de fongicides causant I’adaptation du pathogene a

ces fongicides ainsi que des dommages environnementaux.

1.3.1.2 Cyste nématode (Nematode doré)

Le cyste nématode, aussi nommé nématode doré est une peste importante qui peut mener a une
perte allant jusqu’a 80% du rendement chez la pomme de terre, et ce, méme avec une population
de petite quantité (Evans et al., 1975). Le nématode doré peut aussi persister dans le sol
contaminé jusqu’a une vingtaine d’années (Minnis et al., 2002). Cette peste est d’ailleurs
considérée comme type de quarantaine en Europe, ¢’est-a-dire qu’un champ contaminé doit étre
mis en quarantaine pour une certaine période avant de pouvoir planter a nouveau des pommes
de terre (EPPO, 2017). Le nématode doré n'affecte pas seulement le rendement, mais réduit la
taille des tubercules, de la matiere seche étant une qualité importante dans la transformation de

pomme de terre, et de la qualité générale de la pomme de terre lors de 1’étape de transformation

(Orlando, 2022).

Comme chez P. Infestans, I'utilisation de produits chimiques comme les pesticides afin de traiter
et de prévenir une infestation cause des problémes environnementaux importants. De plus, le
nématode doré a la capacité de développer une résistance a ces pesticides (Spychalla et De Jong,
2024). Encore une fois, la méthode la plus durable est de créer de nouvelle variété résistante a
I’aide de programmes d’amélioration variétale. Compte tenu que le nématode doré posséde une
capacité similaire a P. Infestans a s’adapter facilement aux geénes de résistance R, les sources de
genes provenant de variétés sauvages restent limitées (Spychalla et De Jong, 2024). Les
nouvelles technologies utilisant le MAS ainsi que I’utilisation de la carte de QTL afin
d’identifier des régions génomiques controlant la résistance permettent donc la possibilité
d’avoir de nouveaux cultivars possédant un empilement de génes de résistance contre le

nématode doré (Asano et al., 2012).
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1.3.1.3 Virus PVY

Bien que le virus Y (PVY) de la pomme de terre soit I’un des virus les plus vieux chez les
plantes, ce dernier a de nouveau émergé a la fin du 20iéme siccle (Karasev et Gray, 2013), plus
particuliérement aux Etats-Unis. PVY contient plusieurs souches génétiquement diverses
provoquant une variété de symptomes foliaires et dans les tubercules, pouvant entrainer une
réduction du rendement (Karasev et Gray, 2013). Le PVY est aussi reconnu pour pouvoir
évoluer trés rapidement di a ses mutations et recombinaisons génétiques rapides, ce qui permet
au pathogene de s’adapter rapidement a de nouveaux cultivars. Présentement, les cultivars
commerciaux n’ont pas de résistance a large spectre pour les différentes souches de PVY
(Valkonen, 2015). De plus, de nouvelles variantes de souches existantes se croisent avec des
recombinants émergeants comme le PVY NTN, rendant le développement de nouveaux
cultivars résistants tres complexe et difficile (bisity of Idaho, 2025). Afin de mieux comprendre
le développement du PVY, un plus grand approfondissement des connaissances des interactions
hoétes-virus est requis afin de guider les programmes d’amélioration variétale vers un plus grand
taux de succes (Valkonen et al. 2015). Par ailleurs, une autre difficulté causée par le PVY est sa
méthode de propagation par les aphides. Ceux-ci n’ont besoin que de quelques secondes pour
infecter les plantes de pomme de terre, rendant un traitement chimique peu efficace (University
of Idaho, 2025). Toutefois, a travers ’utilisation de techniques MAS, certaines nouvelles
variétés telles que la Payette Russet provenant des Etats-Unis ont démontré une immunité
complete a une grande somme de souches de PVY durant des essais expérimentaux (University

of Idaho, 2025).

1.3.2. Limitation génétique et sources d’effet d'entrainement génétique

1.3.2.1 Difficultés avec le gene de résistance Rb

Parmi tous les génes de résistance a P. Infestans, un des plus connus et utilisés est le gene Rb.

Ce géne provenant de la variété sauvage Solanum bulbocastanum a été introduit, depuis sa

22



découverte au début du 21lieme siecle, dans des lignées de pommes de terre cultivées (Song et
al., 2003). Le géne Rb est reconnu pour donner a la plante une défense forte contre le pathogeéne
P. Infestans. Cependant, il demeure difficile d’utiliser ce géne puisqu’il possede de grandes
différences au niveau de la structure génomique et peut aussi causer un effet de liaisons
défavorables (Song et al., 2003). Par ailleurs, le géne Rb est souvent utilisé lors de la création
d’un nouveau cultivar possédant une pyramide de geénes de résistance puisque celui-ci a
tendance a avoir des résultats positifs lors des tests de résistance (Zhu et al., 2011). En revanche,
le gene Rb, en plus d’avoir des effets de liaisons défavorables, a une réponse variée face au P.

Infestans dépendamment du fond génétique de la pomme de terre (Shadil et al., 2017).

Malgré les difficultés rencontrées lors de la manipulation du géne Rb, celui-ci s'avere étre 'un
des meilleurs génes de résistance contre P. Infestans. Ce dernier a démontré lors d’essais qu’il
est tres difficile pour le pathogene de s'adapter a ce gene et de le contrer. De plus, les plantes
ayant une réponse positive a la présence du geéne ont démontré un ralentissement de la

progression du pathogeéne (Halterman et Middleton, 2012).

L’utilisation du géne Rb dans des programmes d’amélioration génétique demeure donc trés
importante a la suite de ses habilités a ralentir la progression de P. Infestans, tout en étant une
barriere difficile a franchir pour ce pathogene. Ces caracteres positifs sont assez importants pour

contrebalancer les difficultés provenant du maniement de ce gene.

1.3.2.2 Balancer la résistance avec performance agronomique

Comme mentionné précédemment, la présence de certains genes de résistance peut entrainer
des effets de liaisons défavorables a la plante. Ces effets peuvent affecter I’apparence, le
rendement, etc. Il a donc été établi chez les producteurs qu’un cultivar étant résistant au mildiou
identifié a partir de carte QTL est souvent étroitement lié aux régions génomiques en lien avec
la croissance, la vigueur, la maturité et d’autres traits en lien avec la croissance de la pomme de

terre (Haggard et al., 2014). Chez les variétés sauvages, les alleles de résistance localisés sur
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certains loci peuvent aussi avoir un effet sur la qualité des traits agronomiques de fagon positive
ou négative (Haggard et al., 2014). Il est d’ailleurs reconnu que 1’introgression provenant des
parents de cultures sauvages peut avoir plusieurs effets bénéfiques sur la résistance aux maladies
et aux pestes, ainsi que sur la tolérance au stress, mais reste tres affecté par les effets de liaisons

défavorables affectant la performance agronomique du cultivar (Bohra et al., 2022).

Pour réduire les effets causés par des liaisons défavorables, les nouvelles techniques de MAS et
d’outils moléculaires fondés sur I’ADN permettent aux programmes d’amélioration génétique
d’isoler plus précisément les loci de résistance. Encore une fois, I’avancée de la science et des
outils génomiques facilite donc I’intégration de génes R de grande importance vers de cultivars
¢lites sans avoir d’effets secondaires négatifs dans les traits phénotypiques de la pomme de terre

(Ortiz et al., 2020).

1.3.3.  Stress lié a ’environnement et adaptabilité climatique

1.3.3.1 Tolérance a la sécheresse

A 1la suite de I’amplification des événements météorologiques extrémes due aux changements
climatiques, il y a une demande grandissante de la part des producteurs de pommes de terre a
avoir des variétés résistantes au stress environnemental dont la sécheresse. De plus, les pommes
de terre sont reconnues pour étre vulnérables aux chaleurs extrémes a cause de leur systéme
racinaire peu profond et a leurs réponses variées au stress environnemental provenant de leur
génotype (Nasir et Toth, 2022). Ces effets environnementaux ont un effet sur le rendement,
pouvant affecter la grosseur, le nombre et la qualité des tubercules (Nasir et Toth, 2022). Dans
I’absence de variétés résistantes, il est possible de procéder a quelques traitements tels que
I’application de paillis et 1’utilisation de bonnes techniques d’irrigation afin de protéger les

plantes face a ces stress environnementaux (Nasir et Toth, 2022).
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Cependant, de nouvelles recherches ont trouvé certains génes pouvant affecter la tolérance a la
sécheresse chez la pomme de terre tels que le géne StDHN-2 and StERF79 (Wei et al., 2025).
Lors de période seche, une surexpression du gene StERF79 déclenche une suractivité d’enzymes
antioxydants et d’accumulation de proline tout en réduisant les dommages d’oxydation (Wei et
al., 2025). Ces découvertes récentes permettent donc une avenue moléculaire pour augmenter la

résistance a la sécheresse chez la pomme de terre.

1.3.3.2 Température extréme et résilience au stress

Bien que la sécheresse soit une contrainte pour la pomme de terre, d’autres stress
environnementaux tels que les températures extrémes affectent aussi la pomme de terre. En
Nouvelle-Zélande, des tests ont été faits avec des températures supra-optimales (>25 °C) et les
résultats démontrent une chute du rendement de 43-45% ainsi que 1’émergence de troubles
physiologiques tels que des malformations et le craquement de la pomme de terre (Siano et al.,
2024). Des chaleurs extrémes n’affectent pas seulement les pommes de terre au champ, mais
aussi celles en entreposage. Des températures élevées sont aussi reconnues pour altérer
fortement la tubérisation de la pomme de terre, affectant négativement la qualité de conservation

et la durée de vie commerciale, et pour réduire la viabilité des semences (Sonnewald, 2015).

Peu de travail a ét¢ accompli dans la recherche de génes spécifiques affectant la résistance aux
stress environnementaux, mais certains enzymes comme la kinase SSMAPKKS ont été identifiés
comme jouant un role important dans la tolérance aux chaleurs extrémes (Zhu et al., 2024). 1l
serait donc possible de créer une route via le génie génétique ayant pour but d’améliorer la

résistance aux chaleurs extrémes chez la pomme de terre.
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1.4 Stratégies d’amélioration variétale et méthodologie

1.4.1. Méthodes d’amélioration variétale conventionnelles

1.4.1.1 Stratégies de croisement

I1 existe plusieurs stratégies ayant pour but de réaliser le meilleur croisement possible. En
premier lieu, il s’agit de bien prédire le succes d’un croisement a la suite des informations
relevées a partir des essais de performance provenant des parents et grands-parents (Brown et
al., 1988). En utilisant les préférences des sélectionneurs de pomme de terre dérivées d’essais
préliminaires sur les clones de premicre année en plus des informations disponibles sur les
parents et grands-parents, les sélectionneurs sont donc en mesure de prédire de maniere fiable
les performances de chacun des croisements (Brown et al., 1988). Ces prédictions et évaluations
préliminaires lors des deux premiéres années permettent aux sélectionneurs d’avoir une bonne

estimation de la performance de chaque croisement dés la troisiéme année d'essais au champ.

Complémentairement a cette technique, d’autres méthodes accordent encore plus d’importance
au choix des parents pour chacun des croisements, principalement dii aux risques de dépressions
de consanguinité. Ces stratégies donnent donc plus d’importance sur I’aptitude de croisement
des parents, le lien de parenté et I’aptitude a la combinaison pour chacun des parents choisis
pour le croisement (Mbugua et al., 2012). De nouvelles techniques telles que 1’avancée dans la
cartographie génomique de la pomme de terre permettent d’informer les sélectionneurs de
I’aptitude générale a la combinaison (GCA) ainsi que 1’aptitude spécifique a la combinaison
(SCA) pour chacun des parents. Cela permet donc d’optimiser le temps requis pour identifier
des croisements ayant du potentiel malgré la complexité génétique de la pomme de terre

(Mbugua et al., 2012).

D’autres méthodes telles que le croisement en demi-dialléle peuvent aussi fournir de

I’information supplémentaire aux sélectionneurs a propos de la transmission de certains traits
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autres que le rendement tels que le temps a maturité et la qualité¢ (Ruiz et al., 2022). Plus
précisément, le croisement en demi-dialléle est un schéma de croisement ou chaque parent est
accouplé a un sous-ensemble d’autres parents, tout en excluant les croisements réciproques et
I’autofécondation. En utilisant cette méthode, il a ¢t¢ démontré que le GCA et SCA peuvent
influencer de facon significative certains caracteres tels que la maturité et la couleur de la chaire

(Ruiz et al., 2022).

1.4.1.2 Sélection phénotypique

Traditionnellement, la sélection de pomme de terre a travers un programme d’amélioration
variétale s’appuie trés souvent sur un systetme de pointage évalué a partir des traits visuels
phénotypiques tels que le rendement, la qualité et I’apparence visuelle (Bradshaw et al., 2022).
Ces sélections se font souvent a partir des essais faits en serre et dans les essais préliminaires au
champ. Malgré son c6té pratique, cette méthode de sélection est reconnue pour avoir une pauvre
efficacité dans I’amélioration des traits quantitatifs chez les nouveaux croisements (Bradshaw
et al., 2022). Puisque ces traits ont souvent une faible hérédité et que les traits phénotypiques
sont reconnus pour étre influencés par 1’environnement, les programmes d’amélioration
variétale s’appuyant fortement sur une sélection phénotypique ont une longue durée et limite les
gains génétiques a chaque année (Bradshaw et al., 2022). Malgré ses faiblesses, 1’évaluation et
la sélection de pomme de terre a partir de traits phénotypiques demeurent grandement utilisées
dans les premiceres étapes de sélection, et demeure une technique efficace pour la sélection d’un
nombre ¢élevé de plantules (Selga et al., 2021). Cette technique de sélection est aussi simple a
suivre et efficace sur le plan des cotits. Cependant, la sélection phénotypique manque
d’efficacité pour la sélection de traits plus complexes. En combinant une sélection phénotypique
avec des tests de descendance chez les parents, I’utilisation de CSA/GSA et les outils
génomiques disponibles, il est possible d’optimiser I’étape de sélection lors des premieres étapes

d’un programme d’amélioration variétale (Ruiz de Arcaute et al., 2022).
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1.4.1.3 Evaluation des essais au champ

Il existe plusieurs types d’essais au champ utilisé a travers les programmes d’amélioration
variétale. En premier lieu, le Augmented Block Design (ABD) est utilisé dans les premiers
stages de sélection lorsque plusieurs nouveaux clones sont testés mais la quantité de tubercules
est limitée (Gopal et al., 1992). Les parcelles sont non-répliquées, mais plusieurs cultivars sont

utilisés comme contrdle.

Lors du stade intermédiaire jusqu’au stade avancé d’un programme, un essai de type
Randomized Complete Block Design (RCBD) est utilis€¢ puisqu’il reste peu de clones en
comparaison au début d’un programme et le nombre de tubercules est suffisant pour faire
plusieurs répétitions au champ. Un RCBD consiste a avoir un génotype par chaque bloc, et
chaque bloc consiste de réplications réparties dans un champ afin de nullifier les effets
environnementaux sur les pommes de terre. Cette technique est souvent utilisée aussi afin de
comparer des génotypes sous des conditions uniformes en réduisant la variation causée par
I’environnement (Love et al., 1997). Elle permet aussi I’utilisation de variétés controles pour
I’évaluation de la variation de I’environnement ainsi que Il’utilisation de techniques de

comparaison statistique telles que ANOVA.

Lorsque les champs utilisés possédent une grande variation causée par I’environnement et que
la méthode RCBD n’est pas suffisante pour contrer ces variations, la méthode Alpha Lattice
peut donc étre utilisée. Au lieu d’utiliser tous les génotypes pour chaque répétition, cette
technique utilise des blocs incomplets ne possédant pas tous les génotypes, par exemple tester
100 génotypes différents avec deux réplications plantées par bloc de 10 génotypes localisés a
deux endroits différents (Bradshaw et al., 1998). Cette technique fonctionne bien avec une

grande quantité¢ de génotypes et lorsque le champ est considéré extrémement hétérogene.

Des essais multi-environnements sont aussi utilisés au cours des derni¢res étapes d’un

programme. Ces essais ont consist¢é a évaluer les génotypes et les interactions
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environnementales ainsi que la stabilité de chaque génotype dans plusieurs environnements
(Sleper et al., 1984). Les essais multi-environnements vont souvent utiliser une structure RCBD.
Malgré les cofits logistiques, cette technique d’évaluation au champ permet d’obtenir des
données stables et d’évaluer 1’adaptabilité de chaque génotype ce qui est essentiel pour prendre

des décisions éclairées sur quel génotype pourrait étre disponible sur le marché commercial.

De plus, le schéma d’évaluation split-plot est utilisé principalement pour des essais a propos de
différents traitements tels que 1’irrigation et ses effets sur les génotypes. Deux parcelles d'essai
sont donc utilisées afin d’obtenir de I’information sur le traitement ou bien pour une évaluation
de la tolérance aux stress environnementaux (Mahmood et al., 2008). Chaque parcelle principale

est donc divisée en plus petite parcelle contenant une variété de génotypes mis a I’essai.

1.4.2.  Approches biotechniques modernes

1.4.2.1 Sélection avec marqueurs moléculaires (MAS)

L’utilisation de MAS est devenue au cours des dernieéres décennies une pierre angulaire des
techniques d’amélioration génétique de la pomme de terre. Dés le début des années 2000, plus
de 350 marqueurs moléculaires avaient déja été cartographiés a travers les 12 chromosomes de
pomme de terre, et plus de 25 genes majeurs tels que des genes de résistance ont été localisés

(Barone, 2004).

De plus, I'utilisation de marqueurs pour test par réaction en chaine par polymérase (PCR), plus
précisément des marqueurs spécifiques aux 11 alleéles ont démontré leur habileté a identifier les
clones ayant une meilleure qualité telle que la couleur, la teneur en amidon et le rendement (Li
et al.,, 2013). Les clones possédant une combinaison d’alleles favorables démontrent des
performances significativement supérieures comparés aux combinaisons d’alléles défavorables,
démontrant les habilités du systéeme MAS pour des traits quantitatifs et polygéniques (Li et al.,

2013).

29



L’utilisation de MAS a aussi eu comme effet ’augmentation de I’efficacité de la sélection de
clones résistants des les premiéres années d’un programme d’amélioration variétale. Lorsque
des marqueurs caractérisant une s€quence génétique sont utilisés, il est possible d’identifier des
genes de résistance Rpi afin de pouvoir identifier hativement la présence de génes de résistance
complexe (Beketova et al., 2021). Cette identification hative permet de réduire de moitié¢ le

travail en éliminant les lignées non-résistantes (Beketova et al., 2021).

L’application de MAS pour la sélection de clones ayant une résistance aux maladies telles que
PVY et le mildiou permet aussi de réduire les colts reliés a la main d’ceuvre, aux essais
d’inoculation et aux essais sur feuilles détachées (Felcher et al., 2019). En plus, I’identification
de genes par MAS permet d’identifier les parents nécessaires pour réaliser un bon croisement

possédant un empilement de génes bénéfiques (Felcher et al., 2019).

De nouvelles techniques combinant I’utilisation de MAS avec des outils génomiques telles que
les essais Kompetitive Allele Specific PCR (KASP), puce a SNP, I’étude d’association
pangénomique et le séquencage génomique permettent le tracage de genes R et QTL a travers

une lignée et ses descendants (Islam et al., 2024).

Pour résumer, I’utilisation de marqueurs moléculaires permet d’identifier certains traits affectant
la sélection d’un clone ou d’une lignée treés rapidement, efficacement et précisément tres tot

durant la progression d’un programme d’amélioration variétale.

1.4.2.2 Sélection génomique (GS)

Similairement au MAS, la sélection génomique utilise les informations recueillies a partir de
I’utilisation de marqueurs d’ADN pour sélectionner les meilleurs clones ou lignée et ce, a travers
tout le génome de la pomme de terre. La méthode de GS utilise un systéme de valeurs compilant
les données provenant du génome de la pomme de terre s’appelant valeurs de reproduction

estimées par génomique (GEBVs). De récents tests utilisant GS et GEBVs ont permis
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I’évaluation au fil des années de pres de 400 clones pour des traits spécifiques tels que la couleur,
la gravité spécifique et la maturité de la plante. En utilisant les valeurs GEBVs, les données
recueillies ont permis 1’identification de clones performants selon les criteres énumérés
précédemment de manicere précise et constante (Pandey et al., 2023). Malgré sa récente
introduction dans le domaine d’amélioration variétale chez la pomme de terre, 1’utilisation de la
sélection génomique a démontré un certain potentiel pour la sélection de traits liés a la

transformation.

Cependant, la sélection génomique en pomme de terre présente certaines limites lorsqu’elle est
appliquée de manicre intergénérationnelle. Par exemple, Selga et al. (2021) ont montré que
I’utilisation de données issues de clones avancés pour prédire la valeur génétique de clones
précoces donne une précision limitée, car les générations tardives ont déja subi une forte
sélection réduisant la diversité allélique disponible. En revanche, la précision des valeurs
génétiques estimées (GEBVs) s’améliore nettement lorsqu’on applique la GS au sein de familles
complétes, ou la parenté élevée et les fréquences alléliques similaires permettent une meilleure
prédiction. De méme, Pandey et al. (2023) soulignent que la GS est particuliérement efficace
lorsqu’elle cible des groupes apparentés et qu’elle peut accélérer I’amélioration de caracteres
complexes comme la qualité¢ de friture et la maturité. Par ailleurs, Aalborg et al. (2024) ont
confirmé que, méme avec un nombre limité de marqueurs, la GS peut offrir une prédiction
robuste pour des caracteres a forte héritabilité, a condition que les modeles soient entrainés dans
des populations proches de celles ou la sélection est appliquée. Ensemble, ces résultats suggerent
que la SG est plus performante lorsqu’elle est mise en ceuvre de fagon ciblée dans les familles
ou aux étapes intermédiaires/avancées des schémas de sélection, plutdt que comme outil

généralisé a ’ensemble des générations.

1.4.2.3  Technique de modification du génome (CRISPR/Cas9)

L’édition du génome, en particulier grace au systtme CRISPR/Cas9, constitue aujourd’hui une

avancée majeure pour I’amélioration génétique de la pomme de terre. En raison de la complexité
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de son génome a hétérozygotie élevée et hérédité tétrasomique, les méthodes conventionnelles
de sélection restent lentes et limitées. Les approches CRISPR permettent des modifications
ciblées et rapides, réduisant ainsi le recours a de longs cycles de rétrocroisements et évitant les
problémes d’hérédité de génes indésirables (Chincinska et al., 2023). Des travaux récents ont
montré que cette technologie peut renforcer la résistance aux stress environnementaux, comme
la sécheresse et la salinité, par 1’édition de geénes de sensibilité tels que StDMR6-1 (Karlsson et

al., 2024).

D’autres études mettent en évidence son role dans I’amélioration de la qualité nutritionnelle et
industrielle, notamment par la modification du profil en amidon ou la réduction de composés
toxiques et du brunissement enzymatique (Sapakhova et al., 2025). En parallele, 1’édition
génétique accélere le développement de variétés plus résistantes aux maladies et mieux adaptées
aux changements climatiques, tout en ouvrant la voie a des lignées sans transgeéne, favorables a
I’acceptabilité réglementaire et sociétale (Hofvander, 2022). Ainsi, CRISPR/Cas9 s’impose
comme un outil essentiel pour surmonter les limites biologiques et accélérer la modernisation

des programmes de sélection de la pomme de terre.

1.5 Objectifs de recherche et hypothéses

1.5.1. Buts spécifiques de la recherche

1.5.1.1 Analyse comparative de schémas d’amélioration génétique

Cette ¢tude cherche a comparer deux différents schémas de sélection, plus spécifiquement le
schéma standard utilisé au Centre de Recherche de la Pomme de Terre du Québec (CRPTQ) et
le schéma accéléré. L’objectif est d’évaluer la performance de chaque schéma dans
I’identification de clones potentiels, en prenant compte des ressources disponibles. Cette
approche comparative cherche a savoir si le schéma accéléré peut égaler ou surpasser le schéma

conventionnel utilis¢ par le CRPTQ en termes de précision et d’efficacité.
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1.5.1.2 Evaluation de [’efficacité de la sélection

Un des objectifs principaux est I’évaluation de I’efficacité de la sélection chez les sélectionneurs
a identifier les meilleurs clones selon les statistiques recueillis a travers deux sites et deux
schémas. Cela inclut I'examen de la consistance des sélections de la part des sélectionneurs a
travers plusieurs répétitions et les chances que les meilleurs clones soient sélectionnés de fagon
constante pendant deux ans et dans quel schéma ont-ils été sélectionnés. Cette étude utilise ces

¢valuations afin d’observer si le schéma accéléré améliore ou nuit au procédé¢ de sélection.

1.5.1.3 Analyse des traits génétiques et de la stabilité du rendement

Un autre but de cette étude est d’observer les traits agronomiques clés, plus particuliérement le
rendement et ’apparence du matériel génétique utilisé (pommes de terre). Une stabilité¢ du
rendement a travers les sites est considérée comme une mesure clé puisque celle-ci représente
I’adaptabilité des clones sélectionnés et la robustesse de la méthode de sélection. De plus, cette
étude souhaite observer les différences potentielles au niveau du rendement et de I’apparence
pour chaque famille utilisée lors de I’étude, plus spécifiquement I’impact du géne Rb sur

I’apparence et le rendement.

1.5.2. Hypothése a propos de I’efficacité de sélection

1.5.2.1 Résultats attendus des méthodes d'amélioration génétique

Dans le cadre de cette étude comparative, nous nous attendons a ce que le schéma accéléré
permette une amélioration de la précision des sélections par rapport au schéma standard. Plus
spécifiquement, 1’augmentation du nombre de clones disponibles pour la sélection finale et la
diminution de la pression de sélection devraient conduire a une meilleure représentation des

clones statistiquement supérieurs parmi les sélections retenues.

33



Nous anticipons également que le schéma accéléré favorise une meilleure stabilité des résultats
entre sites et familles, en réduisant 1’effet des conditions environnementales spécifiques telles
que la position en bordure de champ ou I’hétérogénéité du sol. Ainsi, il devrait offrir une
meilleure capacité a identifier les clones supérieurs, indépendamment de leur localisation au
champ. De plus, le recours a des répétitions supplémentaires et a une évaluation élargie des
clones permettra de limiter les erreurs liées a des conditions locales défavorables, augmentant

la robustesse de la sélection.

Enfin, nous prévoyons que l’utilisation du schéma accéléré se traduira par une meilleure
sélection des clones d’apparence supérieure et potentiellement commercialisables, contribuant
a une sélection plus efficace dans les premicres phases d’un programme d’amélioration variétale

et a un gain de temps global dans ce processus.

1.6 Plan de la structure de la thése

1.6.1. Description du chapitre 2 — article scientifique

La recherche présentée au chapitre 2 s’intéresse a I’amélioration du procédé de sélection de la
pomme de terre dans un contexte de culture organique et de lutte contre le mildiou (P. infestans).
L’étude compare deux schémas de sélection : le schéma standard, actuellement en utilisation au
CRPTQ et un schéma accéléré congu pour accroitre la précision des choix des sélectionneurs
lors des premiers stades de sélection au champ. Le schéma accéléré a aussi été concu afin de

réduire de quelques années le temps requis pour un clone a se rendre sur le marché.

Le projet s’est déroulé sur deux sites et a mobilis¢ des producteurs et sélectionneurs
d’expérience variée. Ces quatre participants ont été utilisés comme sélectionneurs lors de
I’étude. Les clones porteurs du géne de résistance Rb ont €té évalués en parallele avec des clones
non résistants dans le schéma standard afin d’analyser les effets potentiels de I’hérédité de genes

indésirables. Dans le schéma accélére, la méthode de MAS a été utilisée afin de faire une pré-
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sélection de clones possédant le géne de résistance Rb. Les données recueillies incluent le
rendement, le nombre de tubercules, la qualité¢ visuelle (apparence, couleur, présence de

maladies secondaires) et les préférences exprimées par les sélectionneurs.

Les résultats montrent que le schéma accéléré améliore la cohérence des sélections et met a
disposition un plus grand nombre de clones de qualité lors de 1’étape finale, bien que les
différences statistiques marquées aient été limitées a certaines catégories comme 1’apparence.
Concernant le géne Rb, son efficacité en maticre de résistance est confirmée par la littérature,
mais son intégration peut réduire le rendement selon les familles étudiées, confirmant la

présence possible d’un effet de liaisons défavorables.

En conclusion, I’étude démontre que I’intégration de certains attributs provenant du schéma
accéléré, comme 1’utilisation d’un systéme s’inspirant du RCBD ainsi que 1’utilisation de MAS
comme méthode de pré-sélection constitue une voie prometteuse pour renforcer la précision des
programmes de sélection et soutenir le développement de variétés résistantes, durables et

adaptées aux besoins des producteurs, notamment en agriculture biologique.

1.6.2. M¢éthodes, résultats et analyses

1.6.2.1 Schémas expérimentaux

Comme mentionné précédemment, I’étude a reposé sur la comparaison de deux schémas de
sélection de la pomme de terre : le schéma standard, actuellement utilis¢ au CRPTQ, et un
schéma accéléré congu pour améliorer la précision de la sélection dans les premieres années de
sélection en plus de réduire la durée d’un programme d’amélioration variétale. Dans le schéma
standard, un tubercule par clone était planté a un metre d’intervalle lors de la premicre année de
culture, puis dix tubercules par clone étaient cultivés a intervalles standards (20-30 cm) lors de
la deuxieme année. Ce dispositif correspond a la pratique courante dans les programmes de

sélection, qui privilégie un grand nombre de clones évalués rapidement mais avec peu de
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répétitions initiales. A I’inverse, le schéma accéléré repose sur la plantation de plusieurs
individus du méme clone, disposés en répétition dés la premicre année, avec un schéma en blocs
aléatoires. Cette approche visait a augmenter la représentativité des clones, réduire 1’effet de la
variabilité environnementale et permettre une sélection plus fiable dés les premiéres années. Les
deux dispositifs ont été implantés simultanément sur deux sites contrastés : la ferme
expérimentale de 1’Université Bishop’s (sol argileux et compact) et le site du CRPTQ a Baie-

Comeau (sol sableux avec certaines maladies telles que la rhizoctonie).

La sélection des clones a été réalisée par quatre évaluateurs ayant des niveaux d’expérience
différents, dans le cadre d’une démarche participative. La premi¢re année, la pression de
sélection imposée était forte, soit environ 80% dans le schéma accéléré et 90 % dans le schéma
standard. La deuxi¢me année, la sélection a été plus souple, avec un objectif de 50 % des clones
retenus, évalués cette fois sur plusieurs criteres : rendement, nombre de tubercules, poids moyen
par tubercule et apparence visuelle. Une étape finale a permis aux sélectionneurs d’identifier
leurs dix meilleurs clones par site et par schéma, sur la base des données cumulées des deux

années de suivi.

1.6.2.2 Analyse statistique

L’ensemble des données récoltées a fait 1’objet d’analyses statistiques adaptées a la nature des
variables mesurées. Les comparaisons de rendement, du nombre de tubercules et des notes
d’apparence entre les différents dispositifs et sites ont été réalisées au moyen d’analyses de
variance (ANOVA), complétées par des tests t pour comparer des moyennes spécifiques lorsque
la distribution des données le permettait. Des tests du chi-carré ont également été utilisés pour
¢évaluer la fréquence de sélection de certains clones, notamment les variétés témoins, et vérifier

si celles-ci étaient choisies plus souvent que ce qui serait attendu par hasard.

Afin de prendre en compte la structure hiérarchique des données et la variabilité entre sites,

entre familles et sélectionneurs, des modéles mixtes généralisés ont été employés. Ces modeles
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permettaient d’intégrer des effets aléatoires (par exemple, liés aux évaluateurs ou aux répétitions
de blocs) tout en testant I’effet fixe des schémas expérimentaux. Des modeles de régression
linéaire ont aussi été utilisés pour identifier des tendances associées aux criteres qualitatifs (tels
que I’apparence) et leur relation avec les performances agronomiques. Enfin, des représentations
graphiques telles que des cartes de chaleur ont été générées pour visualiser la répartition spatiale
du rendement et des notes dans les champs, et pour mieux détecter les effets de structure

environnementale.
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CHAPITRE 2
ETUDE COMPARATIVE ENTRE DEUX SCHEMAS DE SELECTION DANS
L’AMELIORATION VARIETALE CHEZ LA POMME DE TERRE

Comparative study between two selective methods in potato breeding programs
En attente de publication dans Agroecology and Sustainable Food Systems
Auteurs : Guillaume Ravel, Peter Moffett and Darren Bardati

2.1 Résumé de I’article

La pomme de terre (Solanum tuberosum L.) constitue la troisiéme culture vivriere la plus
importante au monde et joue un réle central dans la sécurité¢ alimentaire. Sa production est
cependant menacée par des maladies dévastatrices comme le mildiou (Phytophthora infestans),
particuliérement problématique en agriculture biologique ou peu de traitements sont
disponibles. L ’introgression du géne Rb, issu d’especes sauvages, offre une forte résistance mais
peut induire des effets défavorables sur le rendement. Dans ce contexte, I’amélioration
génétique et I’optimisation des méthodes de sélection apparaissent essentielles, en particulier au
Québec ou les conditions climatiques variables et 1’absence de semences locales résistantes

accentuent la vulnérabilité des producteurs.

Ce chapitre compare deux schémas de sélection : le schéma standard (STD), utilisé¢ au CRPTQ,
et un schéma accéléré (ACC), concu pour accroitre la précision des sélections des les premieres
étapes. L’étude, menée sur deux sites avec quatre sélectionneurs et quatre familles clonales, a
évalu¢ le rendement, I’apparence des tubercules et les effets du trainage génétique associ¢ au

gene Rb.

Les résultats montrent que I’ACC favorise la capture d’un plus grand nombre de clones
performants, notamment parmi les 15 % supérieurs, tout en conservant davantage de clones

porteurs du geéne Rb. Toutefois, il génere une plus forte variabilité inter-sélectionneurs,
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nécessitant une normalisation statistique. Le STD, plus conservateur et stable, limite le progres
génétique en restreignant le bassin de clones retenus et n’est pas aussi précis pour la sélection

de clones statistiquement supérieurs.

En conclusion, I’ACC se révele plus efficace pour identifier rapidement des clones prometteurs
et résistants, mais son utilisation doit étre encadrée par des analyses rigoureuses. Cette approche
offre des perspectives méthodologiques prometteuses pour développer des variétés adaptées aux

systémes agricoles durables et renforcer la sécurité alimentaire régionale.

2.1.1.  Originalité du travail publié

Cette recherche apporte plusieurs contributions a la communauté travaillant sur I’amélioration
génétique de la pomme de terre. Elle propose d’abord une évaluation du schéma accéléré,
démontrant son potentiel a accroitre la précision des sélections tot dans les programmes et a
optimiser leur efficacité, en particulier pour ceux disposant de ressources limitées. L’étude
fournit en outre de nouvelles connaissances sur le géne Rb, confirmant son role dans la résistance
au mildiou tout en soulignant ses limites potentielles liées au /inkage drag, ce qui encourage le
recours a des stratégies combinant plusieurs sources de résistance. Enfin, en comparant deux
environnements contrastés, elle met en évidence I’importance d’essais multi-sites et multi-
années pour garantir la robustesse et la stabilité des résultats, contribuant ainsi a la réflexion

globale sur la durabilité des programmes de sélection et leur impact sur la sécurité alimentaire.

2.1.2. Apport des auteurs

G. R. est premier auteur de cette étude. L’¢étude a été concue par G.R. et G.R. a réalisé toutes
les prises de données, analyses statistiques et création de tableaux et figures. G.R. a rédigé le

manuscrit avec le soutien de P.M. et D.B.
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2.1.3. Référence compléte de ’article

En attente de publication

2.2 Comparative study of breeding methods in potato breeding in Quebec

2.2.1. Abstract

This study presents a comparative analysis of two potato breeding schemes: a standard design
used at the CRPTQ (Centre de Recherche de la Pomme de Terre du Québec) and an accelerated
design aimed at improving early-stage selection. Trials were conducted at two sites with the
participation of four selectors in a participatory framework. Th trial included xx clones that were
the result of crosses between germplasm containing the late blight resistance (Rb gene) and were
evaluated for yield and tuber appearance. Results show that the accelerated (ACC) design
enhanced consistency and broadened the pool of quality clones in contrast to the standard design
(STD), although linkage drag effects from Rb were observed. Overall, the ACC offers promising
methodological advantages for developing resistant, high-performing varieties suited to

sustainable agriculture.

2.2.2. Introduction

The development of potato cultivars that are resistant to diseases is desirable to reduce the use
of chemicals used in conventional agriculture and to ensure a sufficient yield of desirable
potatoes for organic producers. Since very few treatments are available to organic farmers to
address potato diseases, there is a need for studies that test and evaluate breeding methods to
identify resistant clones and breed for those resistant clones as early as possible. This can
potentially help farmers grow desirable potatoes under organic management and to do so under

a reasonable amount of time (Ghorbani et al., 2004).
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This paper discusses a three-year study focused on late blight—a common disease afflicting
potato cultivation worldwide—where both potato producers and breeders participated in the

selection and evaluation of late blight-resistant potato cultivars for desirable yields and traits.

Late blight is caused by the oomycete Phytophthora infestans and can cause important damage
to potato crops (Haverkort et al., 2016). Late blight can have an important impact on food
security since potato crops are the third most important crop and the most important non-grain
crop grown around the world (Devaux et al., 2021). To counter late blight, potato producers
often spray their fields with chemicals (Fry et al., 2015), but very little can be done for organic
producers. Over the years, breeders have used resistant cultivars to breed new varieties of potato
for both organic and conventional producers. The use of resistance genes coming from wild
species has been proposed in the past by Dempewolf et al. as a method of improving food
security (Dempewolf et al., 2014). Among others, the Rb resistance gene has been introduced
into breeding programs (Song et al., 2003), such as breeding research from the Centre de
Recherche de la Pomme de Terre du Québec (CRPTQ). This resistance gene originates in the

wild species Solanum bulbocastanum found in Central and South America.

In Quebec, the yield of potatoes under organic management is reduced compared to
conventional production. Nitrogen availability is considered the main source of variance in yield
at 48%, while the presence of Phytophthora infestans is responsible for 26% of the variance
found in yield (Moller et al., 2006). For the province of Quebec, the ever-changing
meteorological conditions during summers can lead to an increase in the presence of
Phytophthora infestans, as was observed during the summer of 2023 (Cook et al., 2011).
Furthermore, late blight is known to rapidly adapt to resistance genes (Birch et al., 2013) as well
as to build resistance to fungicides (Rhouma et al., 2024). In addition, Quebec has very little
choice when it comes to resistant cultivars for both conventional and organic production. The
province must does import resistant cultivars for both seed and tuber production from other

provinces and countries, which impacts Quebec’s potatoes producers’ revenues.
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Organic producers remain the most affected by the presence of late blight, as very few resistant
cultivars suite specifically for organic production are available in the province and few
treatments are possible for destructive pathogens such as P. Infestans. Producers must import
seeds from other parts of Canada or from other countries to fill their demands. As stated by
Winter et al., (2021) strategies such as an increase in organic seed production can be put in place
to overcome the many obstacles organic breeders face. This is especially true for organic potato

producers in the province of Quebec.

As Winter et al., (2021) outline in their strategies to improve the organic breeding and seed
production sector, more importance should be place on the breeding of varieties amenable to
organic production. The Netherlands has succeeded in creating a program where resistant
potatoes are being bred for organic growers and made available to many seed producers
(Almekinders et al., 2017). Potato breeding methods have been heavily studied in the past, and
it has been reported that phenotypic selection in the early years of a program is not as accurate
as has been previously thought (Bradshaw, 2008). Although current breeding practices are
known to lack accuracy, Bradshaw notes that it was efficient to use phenotypic selection in the
early years to discard as many clones as possible early in a program (Bradshaw et al., 2017).
Current selection methods in Quebec use the widely adopted PPM system (Plant per Meter),
which consists of a phenotypic evaluation of each new clone based on one potato plant planted

at one-meter intervals during the first year or two in the field.

The tools available to selectors in breeding programs are important to make accurate and
efficient selections of clones to be kept in a program and which ones to discard, especially in
the early years of a breeding program (Tai et Young, 1984). Large-scale programs, which can
include hundreds of crosses with thousands of new clones, can often tolerate the inaccuracies of
current breeding methods in the early years of a program (Bradshaw, 2022), but small-scale
breeders may not have the luxury of discarding potentially viable clones, especially early during
the first’s selections process. The usage of marker-assisted selection (MAS) has also become an

important tool for the selection of clones during the early stages of a breeding program (Slater
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et al., 2013; Slater et al., 2014). The usage of these new scientific tools may increase the
accuracy of breeders when breeding for new, improved cultivars and shorten the time require to
release new cultivars as it can currently take up to 15 years to do so. These tools can also help

crop productivity and further improve food security (Gebhardt et al., 2013).

The purpose of this study is to evaluate the accuracy of the standard program in use by the
CRPTQ, one of the main potato breeders in Quebec, and compare it to a newly designed
accelerated program that could increase the accuracy of the selection done in the early stages of
a potato breeding program. We think that the changes offered by the proposed accelerated
program can compensate for some of the lack of accuracy in the standard program without
reducing its efficiency. We also suggest having several participatory selectors from different
breeding backgrounds in order to have the best possible results after the selection process. This
project proposes alternatives to the current system by adding replications of trial plots and by
increasing the number of tubers per plot. An increase in selection accuracy could be beneficial
to breeders, especially to small-scale breeders that cannot afford to discard potentially viable
clones in the first few selections of their breeding programs. Some results could also affect

larger-scale programs in their methods used in the early stages of their breeding programs.

2.2.3. Materials and methods

In 2020-2021, seedlings from four different crosses originating from the germplasm bank of the
CRPTQ were rooted directly in 3L pots containing a Pro-Mix substrate. The seedlings were
placed in a greenhouse and the pots were covered for a week to 10 days to maintain the humidity
levels during the time of the rooting of the seedlings. The plants were kept in the greenhouse

until maturity.
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2.2.3.1 Multiplication of family 1-4

A total of 147 seeds from each family (see Table 1) were planted in Grodan (rockwool) and
grown in an immersion table for four weeks. The sheets of grodan were imbued with a fertilizing
solution (115 gr6:11:15, 85 gr CaNO3/100 litres, pH 5.7, E.C. 2.5) once a day. After four weeks,
two stem cutting below two nodes were taken from each seedling and placed in rockwool next
to the original seedling. The original seedling and the cutting were removed from the immersion
table after a duration of two to four weeks. They were transferred to 5-inch pots with a substrate
of Pro-Mix (no soil). Two new cuttings were added from the original seedling and from the
original cutting. The new cuttings were soaked for 5 seconds in an IBA solution of 150ppm and
rooted directly in additional 5-inch pot containing Pro-Mix substrate. Up to 10 plants per
original seed were grown up to maturity in plastic tunnels following the growing conditions of
the CRPTQ. 45 resistant plant and 45 nonresistant plant were selected per family according to
their growth and mini-tubers production as some did not grow enough tubers or did not grow at
all. Nine minitubers in total were needed per resistant clone were needed per site and a single

minituber from nonresistant clone was needed per site.

Table 1. Cross and Family used

Resistance (Parent 1] Characteristic (Parent 2) |Grand-Parent1|Grand-Parent2 | Grand-Parent3| Grand-Parent4| Parent 1 Parent 2 Family#  [Selectable Marker
Late Blight Early RBBCH3 OAC Temagami | Belle d'Aoiit  |Redsen QP15135.x  |QP11059.06 1|Rb
Late Blight Niche RBBC3#  |B1816-5 Inc Inc QP15122/132.16|Nova Scotia Blue 2Rb
Late Blight Early RBBC3#2  |Annabelle  |Belled'Aoitt [Redsen QP14086.x  |QP11059.06 3Rb
Late Blight Red RBBC3#2  |Annabelle  |ZPC80-239  (Impala QP14086.xx  |Red Scarlet 4Rb

2.2.3.2 Testing for resistance

The presence or abscence of the Rb resistance gene (Mdller et al., 2006) was determined using
PCR (Polymerase Chain Reaction) In 2021, all retained plants from family 1-4 were tested for
the presence of Rb. 45 resistant and 45 nonresistant plants were selected per family based on
their growth and production of tubers. Rb-positive plants were subsequently used for the

selection of resistant clones suited for organic producers. The nonresistant plants were used for

45



the comparison between two different designs, and for the evaluation of the presence of potential

linkage drag caused by the Rb gene

To do the PCR tests, the plant DNA was extracted following Herrara et al. 2018. A sample of
100mg from the tuber was extracted in 1.2ml tube and stored at -20°C until the extraction. When
thawed, the tissue was homogenized in QiagenTissueLyser II apparatus for three minutes at
20Hz. The homogenized sample was subject to centrifugal action of 4000rpm for two minutes.
The sample was incubated in 90pul 0.25M NaOH for 1 minute and neutralized with 0.1M Tris-
HCI. The sample was shaken up and down gently for 1 minute and subject to centrifugal action

of 4000rpm for 10 minutes. The DNA extract was stored at -20°C.

For the identification of the presence of Rb, the marker BLBI(F; AAC CTG TAT GGC AGT
GGC ATG, R; GTC AGA AAA GGG CAC TCG TG) was used for PCR analysis. RB BC3-1,
a variety used by the CRPTQ, was used for positive control and Envol, a popular cultivar in
Quebec, was used as negative control. 2l of the DNA extract sample that has been thawed and
frozen at three different occasion was mixed with a solution of 430ul sigma water, 600ul Buffer
(thermoscientific phire plant direct PCR kit) 48ul F primer, 48ul R primer and 12ul TAQ. The
samples were transferred to a MicroAmp 96 plate. The location A1 and B1 were reserved for
the controls and H12 kept empty of DNA extract. The MicroAmp plate was recovered with a
plastic pellicle and inserted into a thermocycler for four stages; Stage 1 (1x) 98°C (5m), Stage
2 (10x); 98°C (20s) to 60°C (15s) to 72°C (10s), Stage 3 (25x); 98°C (5s) to 60°C (5s) to 72°C
(5s), Stage 4 (1x); 72°C (1m). 20ul of the sample were transferred to a 96 e-gel plate (SYBR
Safe Invitrogen, 2% Agarose). We added 3pul of blue dye (0.025g bromophenol blue, 0.025¢g
xylene cyanol, 28ml Sigma water, 12ml glycerol) to 96 sample and distilled water to the most
right-handed side column of the e-gel plate. The sample were put through electrophoris for 8

minutes.
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2.2.3.3 Field design — Standard design

The best tuber from all retained clones was used as a seed for the field trial of the standard
design. Tubers were planted at a 1m interval during the first year on the field. A total of 10% of
the planted tubers during the field trials were control varieties, totalling 40 plants, and five
different cultivars were used as controls for each family. For the second year in the field, 10
tubers per clone were planted at standard (20-30 cm) intervals in the field. Two plots per family
were randomly chosen to have control cultivars. The Keuka Gold cultivar was used as a
recurrent control and was located every 10 plots for every family. The clones were placed in
ascending order according to the number given during the crossing process. At both ends of
each plot, potato plants with tubers of a different color from the research individuals and controls
were placed to prevent misidentification during harvesting and data collection. In both years,
potato cultivars were also planted in lines bordering the field boundaries to protect the research

plots.

2.2.3.4 Field design — Accelerated design

The accelerated design involved planting four plants per plot, repeated once, for a total of eight
plants from the same clone. Only clones confirmed to carry the Rb gene through PCR testing
were included in the accelerated design. In the first year in the field, clones in the first repetition
were planted in ascending order based on the number assigned during the crossing process. In
the second repetition, clones were planted randomly within their respective families. Five
different cultivars were used as internal controls per family per repetition. In total, 40 control
plots were used for each repetition, with 10 control plots per family, amounting to 80 control
plots for the entire accelerated design. In the second year of the field experiment, two repetitions
of 10 plants per clone were planted. Tubers were planted at a standard interval within each plot
(20-30 cm). The design followed a randomized block design across both repetitions. One
cultivar per family was used as an internal control per repetition. In both years, buffer varieties

were planted on each research plot, and guard cultivars were planted along the field boundaries
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for protection. During both years, border and guard clones were planted following the same

protocol as the standard design.

2.2.3.5 Controls and Sites

The control cultivars for Family one consisted of Red Scarlet, Mozart, OAC Temagami, Keuka
Gold, and Carola. For Family two, the controls used were Ile Michon, Nova Scotia Blue, Purple
Valley, Rode Star, and Russian Blue. The internal controls used for Family three were the same
as those for Family one. For Family four, the controls used were Allians, Ampera, Desiree, Red
Fantasy, and Red Scarlet. Each row of 20 clones in the standard design included two controls.
In the accelerated design, two controls were placed per block of 11 plots. In the second year of
field trials, one variety of internal control was used per family: Family 1 used OAC Temagami,
Family 2 used Russian Blue, Family 3 used Carola, and Family 4 used Red Scarlet. The controls
were planted twice in the standard design and once per repetition—totaling two plots—in the

accelerated design.

Two sites were used for this research, each featuring both the standard and accelerated designs
in their fields. The first site (Site A), located in the Eastern Townships of Quebec at Bishop’s
University Experimental Farm in Lennoxville, consisted of abandoned farmland with clay loam
soil. Potato crops were among the first to be reintroduced to this previously abandoned land.
The second site was situated on the north coast of Quebec, near Baie-Comeau, at the Centre de
Recherche de la Pomme de Terre du Québec (CRPTQ). This site has sandy loam soil and has
been used for several decades by the CRPTQ for potato breeding purposes.

2.2.3.6 Selection process

A total of four selectors, each possessing varying levels of knowledge in potato breeding and
selection, were chosen to participate in a two-year selection study. They were asked to select

clones based on their phenotypic traits, with the highest priority given to appearance during both
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years of trials. The selectors were instructed to maintain their appearance scores within the

standard range of one to nine, as commonly used in potato breeding.

In the first year in the field, clones from the standard design were selected under a 90% selection
pressure, meaning only 10% of the clones were chosen. Selectors were required to pick two
clones per block of 20 plants from the same family within the standard design. Each family
consisted of five blocks, each containing 20 potato plants. If selectors chose cultivars used as

controls, they were asked to select again, and their initial selection of the controls was recorded.

Similar to the standard design, the selectors were required to choose two clones per block of 11
clones from the same family. This corresponded to a lower selection pressure of 80%, meaning
that 20% of the clones in the accelerated design were selected. If the selectors chose a control
clone, it was recorded, and they were asked to select again. It is important to note that the
selectors were never informed which plants were controls. For both designs, selection notes
consisted of a simple yes or no indicating whether a clone was selected.During the second year
of the field trial, selectors for both designs were asked, but not required, to aim for a 50%

selection pressure.

All selections made on site A during the first year were planted on site A for the second year of
trials, and the same procedure was followed for the clones planted on site B. This resulted in
two distinct sets of clones available for selection during the second year of field trials. The
selectors had access to all selections made in year 1 for each site, not just their own. They were
able to select any clones in the field and were not restricted to choosing only from their year 1

selections.

Only in the second year were selectors free to choose any varieties they preferred, using an
appreciation score ranging from 1 to 5, with 5 being the highest and 1 the lowest possible score.
Selectors were provided with a sheet detailing the standardized appearance scores for clones in

potato breeding, as the appearance scores in the first year had been highly variable.
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A final selection exercise was conducted at each site after recording the post-harvest data. All
data collected over the two years of selection were made available to the selectors. Each selector
at each site had their own unique set of highest-ranked clones chosen over the two years,
according to the design used. For the standard design, the final selection consisted of the 15 best
clones based on their appearance and appreciation scores assigned by the selectors during year
2. For the accelerated design, a list of the 40 best clones was provided, with all data from years
1 and 2 made available. For both designs, the selectors were asked to review their respective top
clones and select the top 10 for each design at each site. Only clones selected during both years

of field selection were available to the selectors.

2.2.3.7 Data collection and analysis

Post-harvest data collection was conducted during the first and second years of the accelerated
program and in the second year of the standard program. The data collection involved
photographing all clones available for selection, including the control, recording the total
number of tubers, measuring the total yield (weight) of the clones per plot, assessing flesh and
skin color, and noting the presence of scab or other diseases that could affect appearance, such
as Rhizoctonia. All clones and controls were assigned a standardized appearance score. For the
accelerated design, the average yield and number of tubers across both repetitions were also

calculated.

Various types of data analysis were conducted during the project. The primary analytical tool
used was ANOVA (Kaufmann et Schering, 2014), supplemented by chi-squared tests and t-
tests, depending on the data distribution. Additionally, generalized mixed models and linear
regression models were employed to determine the significance of the differences observed

between the two designs tested.

Prior to conducting the statistical comparisons between the Standard and Accelerated breeding

methods, all analysis were preceded by a rigorous evaluation of the underlying model
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assumptions. For parametric analysis, the assumptions of normality, homoskedasticity, and
independence were assessed. Normality of residuals was examined using the Shapiro—Wilk test
since the sample size was under 5000 for all the selectors. Independence of observations was
ensured through the experimental design, notably by treating each clone or plot as a distinct

experimental unit. Homogeneity of variances across groups was evaluated using Levene’s test.

For mixed-effects models, additional assumptions were verified. Specifically, the distribution
of random effects (selector, genotype, replications, genotype X environment interaction) was
inspected to confirm approximate normality. In multi-environment analysis, assumptions
regarding homogeneity of variances across sites. We also considered how genotypes and
environments combine to influence performance. When comparing proportions or selection
rates between breeding methods, assumptions associated with categorical tests were evaluated.
Furthermore, we verified that expected counts were sufficient and that observations were
independent for the chi-square analysis. In cases where assumptions were not met, alternative

methods such as Fisher’s exact test or Mann—Whitney U test were employed.

2.2.4. Results

2.2.4.1 Selection for resistance

During post-harvest data collection, we measured the yield of all standard and accelerated
design plots located at site B. This was done to assess the potential presence of linkage drag
associated with the Rb gene, which can negatively impact yield (Jo et al., 2014). As shown in
Table 3, only family two exhibited a significant difference in yield between Rb+ and Rb— clones.

Control varieties were expected to outperform the first-year tuber plantings in both designs.
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Table 2.

Yield in Kg per plot for Rb- and Rb+ clones for year 1 site B

Yield (Kg) per plot for Rb+ and Rb- clones in standard design compared with controls (95%

design controls

confidence)

faml fam?2 fam3 fam4
Std design Rb 0.780+0.111 0.883+0.098 0.583+0.104 0.315+0.061
Std design Rb* 0.771+0.101 0.684+0.087 0.578+0.091 0.349+0.093
Std design controls | 1.267+0.234 1.156+0.286  |0.938+0.215 0.558+0.163
Acc design Rb* 0.895+0.116 0.958+0.107 1.088+0.145 0.822+0.142
Acc 1.449+0.279  [1.641£0.319 |1.417£0270  [1.337+0.234

*Estimation of population means and comparison by inspecting overlap of 95% confidence intervals

Appearance can also be affected by linkage drag associated with the Rb gene. During the first

year at site B, we observed differences in appearance scores between Rb+ and Rb— clones in the

standard design. However, because the appearance scores assigned by the selectors were not

standardized and varied among individuals, our analysis indicated that the selectors themselves
had the greatest influence on the variability in appearance scores. No statistically significant

differences were found using a paired t-test within each family concerning the presence of the

Rb gene (p > 0.05).
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Table 3. Average appearance score in year 1

Average appearance scores given by the selectors for each family in year 1 (Both sites

combined)

Family 1 Family 2 Family 3 Family 4

Rb- Rb+ Rb- Rb+ Rb- Rb+ Rb- Rb+
Selector | 4.78 4.53 4.58 4.42 4.55 443 4.46 4.46
1
Selector | 4.63 4.78 4.28 4.47 4.53 4.83 4.20 4.67
2
Selector | 4.72 4.08 5.24 4.46 4.74 4.26 5.09 4.63
3
Selector | 3.71 3.76 3.89 3.37 3.00 2.84 341 3.30
4
average | 4.46 4.29 4.50 4.18 4.21 4.09 4.29 4.27
# plots 350 840 350 840 350 840 350 840

2.2.4.2 Results for selection of control cultivars

The selection of cultivar varieties used as controls during the experiment was analyzed to
determine whether selectors were choosing control varieties that included some of the most
popular cultivars grown in the Province of Quebec. Discussions with experienced breeders
established that a competent selector could identify the best available clones. Since the control
varieties used are among the most popular, we believe that participating selectors should select
the control varieties during the process, even though selectors were not aware of which
individuals were controls. We tested the selection of control varieties during the first year, as

10% of the clones planted in year one were controls.

In Figure 1, we observe the total number of controls selected by the selectors for each tested
design across both sites. Selector 1 selected 47 controls on site A and 48 on site B in the
accelerated design out of 80 control plots. In the standard design, selector 1 selected 17 controls
on both sites out of 40 control plots. Selector 2 selected 51 controls on site A and 24 on site B
out of 80 controls plots. For the standard design, selector 2 selected 16 and 9 controls plots on
site A and B respectively, out of 40 plots. Selector 3 selected 44 controls on site A and 46 on

site B in the accelerated design and 14 and 10 controls in the standard design out of 40 control
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plots. Selector 4 selected 41 controls on site B in the accelerated design and 10 controls in the
standard design. These numbers show that the selectors had a much better accuracy in selecting
for the control’s varieties in the accelerated design over the standard design as the selectors were
selecting around 50% of the controls in the accelerated design and 30% in the standard design.
A linear mixed-effects model was fitted with design and site as fixed effects and selector as a
random intercept. The design had a significant effect on the number of controls picked (p =
0.019), whereas site did not (p = 0.152). These results indicate that selection outcomes differed
significantly between designs but were not influenced by site. Additionally, we found that
Selector 2 selected significantly fewer controls at Site B compared to Site A and to the other
selectors. This statistical anomaly may be explained by the potential impact of online selection,

as Selector 2 conducted the selection exercise online only for Site B.

Controls Picked per Site per Selector by Deasign

BSH o CRFTQ
50
40
40
=
20 .
E 0 Design
n | B
[=]
£, 20 B -
€20
i
10 10
o o
1 2 3 1 2 3 1

Selector

Figure 1. Controls picked per site by design in year 1 of field trials

The figure presents the number of control clones selected by each selector at the BSH (Site A) and CRPTQ (Site
B) sites. Bars represent counts of controls chosen under the accelerated (acc, red) and standard (std, blue) selection
designs. Each panel corresponds to a site, and selectors within panels are displayed along the x-axis. The

visualization enables comparison of selection intensity and design-specific differences in control selection across

selectors and sites.
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2.2.4.3 Frequency of appearance score and yield across the fields

Based on the data collected at site B, we mapped the yield and appearance scores to represent
the location of each plot in the field for both experimental designs. This was done to find out if
the potatoes with the best appearance score were evenly spread out or if they were located within
a certain area of the field, and if so, evaluate the impact of the field on the appearance of the
potatoes. Figure 2 and 3 illustrates a heatmap generated from the yield data of the standard
design at site B. We calculated the median yield for both designs: the standard design, which
used a single plant per plot, had a median yield of 0.632 kg, while the accelerated design,
employing four plants per plot, had a median yield of 0.947 kg. For both designs, a color grading
scheme was applied to identify potential spatial trends across the field. We also observed that
family 4 exhibited lower yields compared to families 1 through 3. The median yield for family
4 was 0.29 kg, whereas families 1-3 had a median yield of 0.724 kg. A Mann—Whitney U test
indicated that this difference was statistically significant (p < 0.05). A similar pattern was
observed for family 4 in the accelerated design (Figure 3), where the median yield for family 4
(0.735 kg) was lower than that of families 1-3 (0.992 kg). This difference was also statistically
significant (p = 0.0034).
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Family 1 row 3

Standard design values vs median (0.632 kg) - 20% threshold
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Family 1 row 5
Family 2 row 1
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Family 2 row 3
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Family 3 row 4
Family 3 row 5
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Family 4 row 2
Family 4 row 3
Family 4 row 4
Family 4 row 5

Family 1 row 4
Family 3 row 1

Heatmap from yield data from year 1 on site B for standard design

Yield data from each plot in standard design on site B. Green plots have yield over 20% of median
value (0.632kg), yellow plots are within 20% of the median value, red plots are below 20% of
the median value. Numbers on the left represent each column, while the x-axis represent the
family and its row, as all families have a total of 5 rows each. Does not include data from the

protective rows.
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Accelerated design values vs median (0.947 kg) — 20% threshold

Figure 3.

VONOUAWNE

Value above 20% of the median

Value within 20% of the median

Value below 20% of the median

Heatmap from yield data from year 1 on site B for accelerated design

Yield data from each plot in the accelerated design on site B. Green plots have yield over 20% of
median value (0.947kg), yellow plots are within +/-20% of the median value, red plots are below
20% of the median value. Numbers on the left represent each column, while the x-axis represent
the family and its repetition, as all families have a total of two repetitions each. Does not include

data from the protective rows around the field
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Despite these statistically significant differences, we further analyzed the yield variation across
individual plots in both designs. Figure 4 depicts the yield variation across rows in the standard
design and across repetitions in the accelerated design. We observed extreme variation in the
accelerated design, whereas the standard design generally showed stable. Although these results
suggest that family 4 may be than the other families, the data also indicate substantial variability,
likely influenced by environmental factors such as certain rows in the accelerated design being
located close to a field edge, on a slight slope, more in the shade or just have poor soil
environment and this specific location. The accelerated design’s yield graph in Figure 4
highlights this pronounced variation across all plots and repetitions as the yield variation
between plots for both repetitions, which were not located next to one another. The accelerated
design shows a variation of 1,24kg (+/- 0.10kg) per plot with a peak of 2.2kg. In contrast, the
standard design which was located within the same area of the field shows a variation of 0,43kg
per plot (+/- 0.05kg). This highlight that, although both repetitions of the accelerated design
were not located next to one another, the variation in yield is much more pronounced when
using a large sample size for each clone, which can not be identified using the standard design.
Although the family 4 has been identified as a weaker family over the other clones for yield, it
was identified after two years as one of the better appearance family, indicating that although
the clones used in family 4 have important variations, most likely due to a mix of environmental
impacts and genetics, the best clones emerging from family 4 can compete with the other family.
This also indicates that clones need to be looked at individually and to not generalize the whole

family according to the data gathered.
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Yield variation of Family 4 by plot number in standard and accelerated designs

STD: Family 4 Yield by Plot Number ACC: Family 4 Yield by Plot Number

Yield (kg)
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Figure 4. Family 4 Plot-by-Plot Yield in Standard and Accelerated Field Trials

Distribution of tuber yield (kg) for Family 4 across plot numbers in two experimental designs. The left panel shows
yields from the standard design (STD), with separate lines representing five field rows (STD rows 1-5). The right
panel shows yields from the accelerated design (ACC), with lines corresponding to the two replicated planting
sequences (ACC reps 1 in blue and 2 in orange). Yield values (kg) are plotted against plot number for each row or

replicate. All colors denote distinct rows as indicated in the legends within each panel.

2.2.4.4 Selection of top statistical clones

During the second year of field trials, we evaluated all Rb+ clones that made the first selection
from both designs at each site. Each clone was assessed across four categories: standardized
appearance score, yield per plant, weight per tuber (tuber size), and tubers per plant. For each
site, the list of top-performing clones consisted of those within the top 15% based on statistical
ranking. Since the number of clones differed between designs at each site during the second
year, the number of clones in the top 15% varied accordingly. Site A had a total of 103 clones
planted; therefore, the top 15 clones in each category were considered the best in their category.
At Site B, 137 clones were planted, so the top 20 clones per category were selected. Combining
data from both designs at each site allowed us to identify the best clones for each of the four
categories and determine from which design they originated. Although some overlap did occur,
especially in the yield categories, we looked at each category individually to observe if the

design had a significant impact on the selection for each characteristic evaluated, such as the
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appearance, yield, tuber size and tuber production (appearance score, yield per plant, yield per

tuber and tuber per plant).

We compared the lists of best clones derived from data collected during the second year of the
field trial with the selections made by the selectors in the same year. As shown in Figure 5, the
accelerated design demonstrated higher medians and upper quartiles, indicating greater
consistency. When comparing the results between designs across the four categories, we found

a significant difference (p < 0.05) between the two designs only in the appearance category.
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Figure 5. Pick percentage comparison across categories for the selection of clones in
year 2 for both design

Boxplots of pick percentages (%) for clones selected under the Standard Design and Accelerated Design across
four selection categories: Appearance, Yield per plant, Yield pet tuber (Tuber size), and Tuber per plant. Each
panel displays the distribution of pick percentages within a category, with medians and interquartile ranges
representing data dispersion for the two designs. Outliers are shown as individual points where present. The plots

allow visualization of differences in selection intensity between designs across the evaluated categories.

60



2.2.4.5 Final selection

For the final selection exercise, each selector chose 10 of their best clones from the past two
years for each site and design. We compiled the data to determine whether the selectors were
selecting the top clones based on post-harvest data for each evaluated category. As shown in
Figure 6, more top clones were available for selection in the accelerated design. Additionally, a
greater number of top clones were selected in the accelerated design. This can be attributed to
the increased number of clones available to selectors in the accelerated design, resulting from
the reduced selection pressure in that design. Overall, selectors were able to identify the best
statistically available clones evaluated in the previous analysis according to the four categories:
appearance, yield, tuber size and tuber production that were available for them to select as final
selection as they had selected them in year one and two of the field trails. The selectors were
able to select the best statistical clones precisely in the standard design; however, in total, more
of the best statistically (best clones according to the previous analysis; appearance, yield, tuber

size, tuber production) clones were selected in the accelerated design.

To complete our analysis, we further examined the final selection exercise conducted by the
four selectors. This stage involved the selectors' final selection of 10 clones for each design and
site. We observed that the clones selected in the standard design generally averaged a rank
outside the top 10 in the accelerated design when both clones were available for final selection
in both designs. In contrast, the clones selected in the accelerated design typically averaged a

rank within the top 10, and sometimes even within the top 5, in the standard design.
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Figure 6. Clones available for final selection and clone selected as final selection by

the selectors

Number of top-performing clones available for field selection (FS) and the number ultimately selected, separated
by experimental design. The top panel presents results from the Standard Design (STD), and the bottom panel
presents results from the Accelerated Design (ACC). Bars represent counts of top clones within each combination
of site, selector, and selection category (appearance, yield per plant, yield per tuber/tuber size, and tuber per plant).
Light orange bars indicate the number of top clones available for FS, while dark orange bars represent the subset
of those clones selected in FS. This visualization enables comparison of selection intensity and availability of high-

performing clones across categories, selectors, and designs.

As shown in Figure 7, all selectors with overlapping selections follow the same pattern:
overlapping selections from the standard design are ranked much lower than the top 10 in the
accelerated design. On average, overlapping selections from the standard design that appear in
the final top 10 are ranked 15th. In contrast, overlapping selections from the accelerated design
have an average rank of 6th in the standard design. In addition to the differing rankings of
overlapping selections between the two designs, we also observe that more overlapping

selections are found in the standard design than in the accelerated design.
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0. Overlap of Top 10 Clones Between STD and ACC Designs (All Selectors & Sites)
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Figure 7. Overlap in the final selection stage in both designs - comparing the average

rank of the overlapping clones.

Number of clones appearing in the top 10 under the Standard Design (STD) for each site—selector combination that
were also found in the top 10 under the Accelerated Design (ACC), and vice versa. Yellow bars represent the
number of STD top 10 clones recovered in ACC rankings, while orange bars represent the number of ACC top 10
clones recovered in STD rankings. Text labels above and within bars report the mean rank of the overlapping clones

in the alternate design. This visualization summarizes the degree of ranking concordance between the two selection

designs across sites and selectors.

2.2.5. Discussion

The Rb gene is known to cause linkage drag (Paluchowska et al., 2022) during breeding.
Therefore, we considered it important to investigate whether linkage drag occurred in the initial
years of a breeding program, even after several years of backcrosses. As shown in Figures 1 and
2, the presence of the Rb gene does not significantly affect the appearance scores assigned by
the selectors which came as a surprise to the research group at the CRPTQ as it indicated that
their 5™ generational backcrosses for the Rb gene seemed to have worked. In contrast, there is a

significant difference in yield between Rb+ and Rb— clones in family 2. It remained difficult to
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pinpoint a single reason for this as this can be explained by a weak parental choice for the cross,
poor environmental conditions and soil conditions, in addition to the possible case of linkage

drag.

Regarding the tested selection designs, the selection of control cultivars conducted in year 1
demonstrated that the accelerated design—with a lower selection pressure of 80% compared to
90%, along with the addition of a replicated selection plot—enabled selectors to select more
control cultivars. The inclusion of control cultivars is crucial because it allows for a
demonstration that under the trial conditions selectors are indeed selecting clones with
commercially desirable traits. If a design allows selectors to consistently select control varieties,
it suggests that the design can also improve the accuracy of selecting desirable clones. With a
p-value of 0.019 for the effect of the design, we observed further the difference in accuracy for
both designs. Accuracy was defined as the proportion of controls selection out of the possible
40 picks for STD and 80 for ACC. The ACC design showed substantially higher accuracy than
the STD design at both sites. At BSH (Site A), the accelerated method increased the proportion
of controls picked from 0.383 to 0.588, representing a 53.3% improvement. Similarly, at
CRPTQ (Site B), accuracy increased from 0.331 to 0.497, corresponding to a 50.0%
improvement. These effect sizes (A =0.204 at BSH and A = 0.166 at CRPTQ) indicate a robust
and biologically meaningful enhancement in selector performance under the accelerated design.
We are confidant that the accelerated design was significantly superior in enhancing selector
accuracy. Although the accuracy improved from a 15-20% control selection rate in the standard
design to 45-50% in the accelerated design, selectors still missed 50% of the control cultivars.
It is unlikely that, during the initial years of selective potato breeding, recently bred clones can
outperform 50% of the controls in the field. Nevertheless, the observed 30% increase in control
selection under the accelerated design highlights a meaningful improvement in selector

accuracy.

We also observed an anomaly with selector 2 at site B. This anomaly was attributed to the online

selection process conducted exclusively by selector 2 at site B for both year one and two. For
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the standard design, the online selection involved presenting the selector with images of the
potato plant alongside the harvested tubers from the same plant during the field selection during
the first year. For the accelerated design, we displayed all harvested potatoes from each of the
two plots per clone in plastic bins. As shown in Figure 1, this method led to a decrease in
accuracy when selecting control cultivars. Therefore, we do not recommend implementing

online selection at this stage.

Several heatmaps were generated based on the yield and appearance scores of each plot. As
shown in Figures 2 and 3, the standard design at site B yielded poor results for family 4.
However, when examining the accelerated design at site B, family 4 performed better than in
the standard design, although it still did not perform as well as the other families in terms of
yield. The accelerated design at site B also showed improved results for family 4 compared to
the rest of the field. These maps underscore the influence of soil ecosystems and environmental
factors surrounding each plot, such as proximity to the field border even with the addition of a
single protective row of potatoes surrounding the area of the field used. In the standard design
at site B, family 4 was located at the edge of the field, whereas the other families were more
towards the center. Both maps suggest an uneven distribution of soil quality and environmental
conditions, which is typical in agricultural fields. This heterogeneity can affect clone selection,
as some clones might have been chosen if planted in more favorable locations—especially since
the individuals from family 4, as shown in Figure 4, are highly variable and environment-
dependent. Although experienced breeders may believe they can select clones regardless of
environmental effects, it is natural for plants near field boundaries to experience different
conditions than those in the field’s interior, such as increased shade and soil compaction. These
factors may disproportionately affect clones that are more sensitive to such conditions. Our
analyses indicate that duplicating each plot (i.e., adding repetitions in different fields) could
assist not only small-scale breeders in making more accurate selections but also enhance the

overall accuracy of selection for all breeders.
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Similar to the selection of control cultivars, the selection of the statistically best clones found in
the field was significantly more effective using the accelerated design, particularly for
identifying the best appearance clones. Since appearance is the primary phenotypic trait
evaluated during the early years of a breeding program, the ability to successfully select a high
percentage of the best appearance clones in the field is crucial. For other categories, the
accelerated design also improves the accuracy of selection, although the differences between
the two designs are influenced by additional factors. Given that appearance is the main selection
criterion in the early stages of breeding programs and considering the significant statistical
improvement in selector accuracy favoring the accelerated design, we conclude that the
accelerated design is better suited for small-scale breeders during the initial phases of breeding

programs.

During the final selection exercise, selectors had access to a greater number of statistically
superior clones (best performing clones according to the four categories analysis) in the
accelerated design compared to the standard design. This was due to reduced selection pressure
in the accelerated design, which allowed selectors to choose more clones during the early years
of the selection process. The increased availability of statistically superior clones also resulted
in a larger number of these clones being selected as part of the final selection (the selectors’ top
10) in the accelerated design than in the standard design. Generally, selectors found it easier to
identify the statistically best clones in the standard design; however, the total number of
statistically superior clones selected as final choices was higher in the accelerated design. This
suggests that increased clone availability during the final selection phase led to a greater number
of statistically superior clones being chosen. This outcome is attributed to the reduced selection

pressure starting from the first year of field selection.

Furthermore, the average rank of each clone available for final selection is higher in the
accelerated design compared to the standard design. In the standard design, selectors ranked the
available clones from Ist to 15th, whereas in the accelerated design, they ranked from 1st to

40th. For clones that appeared among the 15 available in the standard design and the 40 available
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in the accelerated design, we analyzed their rankings across both systems. As shown in Tables
3 and 4, clones selected in the top 10 of the standard design were, on average, not chosen as part
of the final top 10 in the accelerated design. Instead, these clones were ranked around 15th on
average in the accelerated design, where 40 clones were available for the final top 10 selection.
Conversely, clones selected in the final top 10 of the accelerated design that were also present
among the 15 clones in the standard design had an average rank of 5th. This observation
demonstrates that the final top 10 clones selected in the standard design—considered the best
over two years by the selectors—did not appear within the top 10 in the accelerated design. This
suggests that the clones chosen as final selections in the standard design were not necessarily

the best possible, as they were generally not ranked within the top 10 in the accelerated design.

2.2.6. Conclusion

Our findings align with previous research highlighting inaccuracies in standard potato breeding
programs that base selection primarily on phenotypic traits, such as appearance, during the early
years (Bradshaw et al., 2017). While large-scale breeders have the flexibility to discard clones
that may have potential or were inaccurately eliminated early on in a program, this is not feasible
for small-scale breeding programs, where breeders face pressure to succeed with their initial
selections. The usage of MAS as a pre-selection method to specifically target disease resistance,
combined with increased replication in the field, has yielded positive results after two years of
field trials and selection. Selectors were able to improve their accuracy in identifying desirable
control cultivars as well as the best statistical clones within the proposed accelerated design.
Our results demonstrated a beneficial effect of transitioning to a four-plant-per-plot selection
method from the first year in the field, along with the addition of plot replication. We believe
that this accelerated design could positively impact the organic breeding industry by enabling
more accurate breeding programs, potentially leading to the earlier availability of marketable
varieties compared to standard programs, due to the inclusion of more plants in the field from

the first year.
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CHAPITRE 3 DISCUSSION ET CONCLUSION

3.1 Constats, limites et recommandations

3.1.1. Avantages observés

Un premier constat majeur est que le schéma accéléré a permis une sélection plus cohérente et
représentative des meilleurs clones au niveau statistique que le schéma standard. En offrant aux
sélectionneurs un plus grand nombre de clones de qualité lors de 1’étape finale, le schéma
accéléré contribue a renforcer la fiabilité¢ de la sélection lors des premiéres années, un stade
souvent identifié comme un point faible des programmes d’amélioration génétique du Québec.
Cet apport méthodologique constitue un avantage, en particulier pour les petits programmes de
sélection qui ne peuvent se permettre de perdre des clones potentiellement intéressants des les
premieres €tapes. L’addition de répétitions et d’un passage a quatre plantes par parcelle des la
premiere année permet aussi aux programmes de sauvegarder beaucoup plus de tubercules,

permettant 1’utilisation d’essais multisites beaucoup plus tot.

L’intégration d’une démarche participative représente également un point fort. Elle a permis de
diversifier les perspectives en impliquant des sélectionneurs d’expériences variées et de
rapprocher la recherche scientifique des besoins des producteurs. Dans un contexte ou la culture
de pomme de terre souffre d’un manque d’options de lutte contre le mildiou, cette approche
s’avere particulierement pertinente pour orienter la sélection vers des critéres pratiques et

adaptés.

3.1.2. Limites identifiées

Malgreé les difficultés rencontrées au cours de 1’étude, tel qu’une réduction du nombre de famille

utilisée de 20 a 4 ainsi que I’inhabilit¢ de pouvoir utiliser les données offertes par des
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producteurs de pomme de terre participant, celle-ci a mis en évidence certaines limites
importantes. L’évaluation des clones porteurs du géne Rb s’est révélée positive, sauf pour la
famille 2. Celle-ci a montré des effets de trainage génétique avec une baisse significative de
rendement pour certains clones Rb+. Cependant, les sélectionneurs ont eu de la difficulté a
identifier et sélectionner les clones témoins de cette famille. Ceci pourrait indiquer que, malgré
la présence de trainage génétique, certains clones se sont avérés supérieurs aux variétés
contrdles selon les sélectionneurs. Cela signifie que les clones de la famille 2 sélectionnés lors
de I’exercice de sélection finale pourraient avoir un potentiel supérieur a celui des variétés
commerciales utilisées pour cette famille lors de 1’étude. A propos de Rb, ce résultat souligne
que I’intégration de ce geéne ne garantit pas systématiquement des performances agronomiques
adéquates pour la vente et la consommation et que son effet dépend fortement du contexte

génétique.

Par ailleurs, les analyses ont montré que les sélectionneurs ne choisissaient pas toujours les
variétés contrdles, pourtant reconnues pour leur performance tel que démontré par le
sélectionneur 2 qui a rarement choisi certaines variétés controles tel que 1’lle-Michon. Ce
constat met en évidence les limites de la sélection visuelle seule, fortement influencée par la
subjectivité et ’expérience individuelle. Enfin, ’impact marqué de I’environnement et du site
de culture (sols différents, conditions climatiques variables) rappelle que les résultats obtenus

dans un lieu donné ne peuvent étre généralisés.

3.1.3. Recommandations pour la suite

A la lumiére de ces constats, plusieurs recommandations émergent. Premiérement, 1’adoption
du schéma accéléré devrait etre considérée comme une stratégie a privilégier dans les premieres
étapes de sélection, notamment lorsqu’il s’agit de programmes limités en ressources.
Deuxiemement, I’utilisation du géne Rb doit étre poursuivie, mais en combinaison avec d’autres
sources de résistance, tels que d’autres genes R, afin de réduire les effets indésirables et

d’assurer une durabilité face a I’évolution du pathogéne.
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De plus, la sélection participative pourrait étre renforcée par 1’intégration d’outils
complémentaires, tels que des données de rendement issues de plusieurs environnements, des
analyses moléculaires ou encore des outils de phénotypage numérique, afin de réduire la part de
subjectivité des choix. Enfin, les résultats suggerent I’importance de poursuivre 1’évaluation
multisites et multi-années afin d’identifier les clones les plus stables, capables de maintenir de

bonnes performances dans des environnements contrastés.

Cette étude d’évaluation participative des programmes de sélection de la pomme de terre
s’inscrit directement dans le cadre global présenté en introduction de la these, ou la pomme de
terre est décrite comme une culture d’importance mondiale pour la sécurité alimentaire, mais
aussi particulierement vulnérable aux maladies et aux changements climatiques. Le recours a
des approches participatives dans 1’évaluation des clones résistants au mildiou répond ainsi a un
double défi : maintenir des rendements stables et réduire la dépendance aux intrants chimiques,

enjeu particuliérement crucial en agriculture biologique.

L’étude montre que I’implication des producteurs, des sélectionneurs et des consommateurs
dans le processus de sélection permet d’augmenter la pertinence et I’applicabilité des résultats.
Dans un contexte ou la résistance au mildiou demeure 1’un des obstacles majeurs de la culture
de la pomme de terre a I’échelle mondiale, I’expérimentation de nouveaux schémas de sélection,
tels que le schéma accéléré, apporte une réponse concréte aux limites des méthodes classiques.
Comme le soulignent Bradshaw et d’autres chercheurs, la sélection phénotypique réalisée tot
dans un programme, bien que peu précise, reste une étape essentielle dans 1’élimination des
clones indésirables (Bradshaw & al., 2022). Le schéma accéléré proposé¢ démontre qu’il est
possible d’améliorer cette étape, ce qui rejoint les objectifs globaux de modernisation des

programmes de sélection présentés dans la these.

Enfin, les résultats relatifs a la présence du géne Rb et aux possibles effets d’hérédité de traits
indésirables apportent une dimension critique au débat sur 1’utilisation de génes de résistance

issus d’especes sauvages. Si ce gene reste un pilier de la résistance au mildiou, son intégration
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peut parfois affecter négativement le rendement, ce qui rejoint les limites évoquées dans
I’introduction concernant les barri¢res biologiques et les effets défavorables liés a certains génes
de résistance. Cela souligne la nécessité de stratégies d’amélioration combinant une bonne
utilisation des outils génomiques modernes et diversification des sources de résistance pour

limiter les compromis entre rendement et résistance.

3.2 Validation des hypothéses et des buts de recherche

Les hypotheses et les buts formulés au départ de ce projet portaient a la fois sur 1’efficacité du
schéma accéléré et sur les conséquences possibles de I’adoption du géne Rb dans le matériel
génétique évalué¢. La premiere hypothése stipulait que [’utilisation du schéma accéléré
permettrait d’augmenter la précision de la sélection dés les premicres €étapes du programme,
sans réduire ’efficacité globale du processus. Les résultats obtenus confirment cette hypothese
de maniere générale. En effet, ’approche accélérée a montré une augmentation de précision
chez les sélectionneurs pour la sélection de clones supérieurs, statistiquement. Bien que des
différences statistiques significatives n’aient été observées que dans la catégorie de 1’apparence,
la tendance générale suggere que ce schéma de sélection offre une amélioration tangible par
rapport au schéma standard et constitue une option méthodologique intéressante pour augmenter

la fiabilité des sélections faites tot lors d’un programme d’amélioration variétale.

Un des buts de I’étude concernait la présence du géne Rb et I’impact de son intégration, pouvant
entrainer un effet d’hérédité de traits indésirables susceptibles d’affecter le rendement et la
qualité des clones. Les résultats valident cette hypothése de manicre partielle. En effet, une
diminution significative du rendement a été observée pour les clones de la famille 2 porteurs du
geéne Rb, tandis que les autres familles n’ont pas montré de différences notables entre clones
Rb+ et Rb-. Ces observations suggerent que I’impact du trainage génétique n’est pas
systématique, mais dépend fortement du contexte génétique dans lequel le gene est intégré. Cette

variabilité rejoint les constats de la littérature, qui souligne la complexité de 1’utilisation de
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genes de résistance issus de variétés sauvages et les risques associés a des effets indésirables

liés a la structure génomique.

Dans ’ensemble, les hypothéses de recherche trouvent donc une confirmation partielle et
nuancée. L’¢étude démontre que le schéma accéléré constitue une amélioration méthodologique
pertinente pour renforcer la précision de la sélection, tandis que 1’utilisation du geéne Rb, bien
qu’indispensable pour conférer une résistance efficace au mildiou, doit étre envisagée avec
prudence et accompagnée d’une diversification des sources de résistance afin de limiter les

compromis entre rendement et durabilité agronomique.

33 Conclusion

L’évaluation de deux méthodes de sélection d’un programme d’amélioration variétale de la
pomme de terre présentée dans cette étude permet de tirer plusieurs enseignements qui résonnent
directement avec les enjeux exposés dans I’introduction de la these. D une part, les résultats
montrent que le recours a un schéma expérimental accéléré offre une amélioration
méthodologique en augmentant la précision et la cohérence des choix réalisés des les premicres
étapes du programme de sélection. En rendant disponible un plus grand nombre de clones de
qualité lors des phases ultérieures, ce dispositif contribue a rendre le processus plus robuste et
plus précis, ce qui constitue un atout majeur dans un contexte ou les programmes de sélection
demeurent longs et coliteux. D’autre part, ’approche participative intégrée a cette recherche
illustre I’importance de mobiliser les producteurs et les sélectionneurs dans le processus
d’évaluation. Cette implication favorise non seulement une meilleure adoption des innovations,
mais elle permet également de rapprocher les objectifs de recherche des réalités du terrain, en
particulier dans le cas de I’agriculture biologique ou les options de lutte contre le mildiou sont

limitées.

Par ailleurs, 1’analyse des clones porteurs du gene Rb a confirmé a la fois les avantages et les

limites de son utilisation. Si ce géne demeure une ressource essentielle pour développer des
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variétés résistantes au mildiou, les résultats suggerent qu’il peut, dans certains contextes
génétiques, entrainer des effets indésirables sur le rendement, illustrant ainsi la complexité des
compromis entre résistance et productivité. Ce constat rejoint les difficultés évoquées dans
I’introduction, ou la polyploidie, la diversité réduite des cultivars commerciaux et les risques de
tralnage génétique sont identifiés comme des freins structurels a I’amélioration variétale.
L’étude souligne donc la nécessité de stratégies combinant 1’utilisation de génes de résistance
issus de variétés sauvages, le recours aux outils génomiques modernes et 1’évaluation
participative, afin de développer des cultivars a la fois résistants, productifs et adaptés aux

besoins des producteurs.

Enfin, ces résultats doivent étre replacés dans le cadre global de la sécurité alimentaire et de la
durabilité de la production agricole. Comme le rappelle 1’introduction, la pomme de terre joue
un role vital dans 1’approvisionnement alimentaire mondial tout en demeurant fortement
menacée par les maladies et les changements climatiques. Les approches méthodologiques
contribuent a renforcer la résilience des systémes de production, a réduire la dépendance aux
intrants chimiques et aux importations de semences, et a offrir des solutions durables pour
sécuriser les rendements. En ce sens, 1I’étude confirme que I’avenir de I’amélioration génétique
de la pomme de terre repose sur une articulation étroite entre innovations scientifiques et
actualisation des outils traditionnels, tels que la sélection phénotypique, afin de répondre aux

défis croissants de sécurité alimentaire et de durabilité agricole.
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