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RESUME

La présente recherche a été conduite sur le site expérimental de I’Institut National de la
Recherche Agronomique d'Algérie (INRAA), unité de Sétif, et au laboratoire de biotechnologie
du Centre International pour I’Amélioration du Mais et du Blé (CIMMYT), au cours des
campagnes agricoles 2012/13, 2013/14 et 2014/15. Elle s’est fixée pour objectif de déterminer
le mode d’action des genes, I’efficacité¢ de la sélection précoce et les bases génétiques de
I’adaptation du blé tendre (Triticum aestivum L.) en vue de sélectionner des lignées
performantes et tolérantes des stress abiotiques, hydrique et thermique, qui caractérisent les
zones semi-arides d’altitude. Le matériel végétal est constitué de 600 lignées F2, Fs et F4
appartenant a 20 populations biparentales générées suivant un dispositif de croisements Lignées
X Testeurs entre 9 génotypes parentaux. Les résultats indiquent la prépondérance des effets
géniques de dominance suggérant la complexité du systeme génique impliqué dans la
détermination des caracteres mesurés en F2. Pour améliorer le rendement en grains sous ces
conditions, la sélection sur indice s’est montrée plus efficace que la sélection directe et
indirecte. Le criblage moléculaire des lignées évaluées montre une grande diversité des
haplotypes. Les lignées demi-naines et tardives a I'épiaison présentent un rendement meilleur.
L'idéotype recherché pour les milieux semi-arides est proche de celui matérialise par
I’haplotype [vrn-Al, Claire, vrn-B1, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1a].

Mots clés: Triticum aestivum, stress hydrique, sélection, adaptation, rendement, semi-aride.



ABSTRACT

The present research was conducted at the experimental field of the National Agronomic
Research Institute of Algeria (INRAA), unit of Setif and the biotechnology lab of the
International Maize and Wheat Improvement Center (CIMMYT), during the 2012/13, 2013/14
and 2014/15 cropping season. The objective was to determine the mode of gene action, test the
efficiency of early generation selection and the genetic base of bread wheat (Triticum aestivum
L.) adaptation in order to select high yielding and resilient lines to abiotic stress of the high
altitude semi-arid regions. The plant material comprised 600 F2, Fs and F4 lines belonging to
20 bi-parental populations generated from crosses between 9 parental genotypes in a Line x
Tester mating design. The results indicate the prevalence of the dominance gene effects
revealing the complexity of the genetic system involved in determination of the traits measured
in F2. To improve grain yield under these conditions, selection based-index seems to be more
efficient than direct and indirect selection. The molecular screening of the evaluated lines shows
a great diversity of haplotypes. The semi-dwarf and latest lines are yielder. The ideotype sought
for the semi-arid environments is close to the haplotype [vrn-Al, Claire, vrn-B1, vrn-D1, Ppd-
Blb, Ppd-D1a].

Key words: Triticum aestivum, drought stress, selection, adaptation, yield, semi-arid.
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INTRODUCTION GENERALE

Les céréales constituent, en Algérie, une part importante des ressources alimentaires
humaines et animales. Elles occupent une superficie de 3.3 millions d’hectares, qui s’étalent du
littoral au semi-aride et parfois empiétent sur 1’étage bioclimatique aride, avec une production

qui s’est établie a 37.5 millions de quintaux pour la campagne agricole 2014/15 (INRAA, 2016).

Le blé tendre (Triticum aestivum L.) occupe une place importante dans les habitudes
alimentaires de la population algérienne. Sa culture est confrontée a plusieurs contraintes
d’ordre biotiques et surtout abiotiques (Annichiarico et al., 2005, 2006 ; Nouar et al., 2012 ;
Bendjama et al., 2014 ; Haddad et al., 2016). L’amélioration des performances de cette céréale
passe incontestablement par I’amélioration génétique qui doit cibler un matériel végétal a haut
potentiel et adapté aux conditions agroécologiques du pays (Benmahammed et al., 2010 ;
Adjabi et al., 2014 ; Oulmi et al., 2014 ; Fellahi et al., 2016).

La sélection du blé tendre a débuté vers le début des années 1970, utilisant les
introductions massives du matériel végétal des Centres Internationaux et la variabilité créée par
des croisements réalisés au niveau national (Fellahi, 2013). Cette sélection a produit un nombre
important de variétés dont certaines sont adoptées par la production (Boufenar-Zaghouane et
Zaghouane, 2006).

Parmi les stress abiotiques qui caractérisent les milieux de culture du blé tendre figure les
stress, hydrique et thermique. Ils sont considérés comme les facteurs les plus importants limitant
la production de cette espéce (Chaves et al., 2002 ; Passioura, 2006 ; Tuberosa et Salvi, 2006).
Plusieurs études ont montré que la tolérance a la sécheresse est associee a certaines
caractéristiques d’ordre phénologiques, morphologiques, physiologiques et biochimiques
reflétant différents types d’adaptation (Richards et al., 2002 ; Lopes et al., 2012 ; Reynolds et
Langridge, 2016).

La mise en place d’un programme d’amélioration génétique efficace dépend largement
de la variabilité existante pour les caractéres d’intéréts ciblés et de la facilité¢ de transmission
héréditaire de ces caracteres des lignées parentales a la descendance (Fellahi, 2013 ; Hannachi,
2013 ; Ceccarelli, 2015 ; Rabti, 2015). Pour que la sélection, pour de tels caractéres, soit
efficace, il est nécessaire de connaitre leur déterminisme génétique, notamment ’action des
genes mis en causes, leur degré de détermination génétique et le fond génétique qui en assure

la meilleure expression (Fellahi et al., 2013a ; Hannachi et al., 2013a).



Quoiqu’elle a apporté du progreés dans ce domaine dont le fruit s’est manifesté par la
sélection d’un nombre important de variétés, cette sélection dite classique ou phénotypique
reste codteuse, longue et parfois peu efficace suite a la présence d’interactions genotype x
environnements qui compliquent les efforts de la sélection (Bouzerzour et al., 1998 ;
Annichiarico et al., 2006).

L’utilisation des marqueurs moléculaires renforce la sélection classique. C’est une
approche qui permet d’identifier et d’étiqueter les geénes d’intéréts, et d’améliorer la gestion de
la variabilité génétique afin de développer des génotypes résilients cumulant un maximum de
génes favorables (Gupta et al., 1999 ; Dreisigacker, 2012). Selon Zhang et al. (2010)
I'évaluation des populations de plantes par voie moléculaire et l'utilisation de 1’information qui
en decoule, sont utiles pour gérer efficacement les ressources génétiques dans les programmes
d'amélioration. Plusieurs travaux, publiés récemment, montrent I’existence de QTL
(Quantitative Traits Loci) spécifiques pour I’adaptation de blé a certains milieux (Maccaferri
et al., 2008 ; Acufia-Galindo et al., 2015 ; Li et al., 2015).

L’objectif de cette recherche est d’analyser un croisement Lignée x Testeur pour les
caractéeres morpho-phéno-physiologiques et agronomiques, d’évaluer I’efficacité de la sélection
précoce, mono, multi caracteres et sur indices, pratiquée en F2 de par la réponse en Fs et
d’étudier les bases génétiques de I’adaptation du blé tendre (Triticum aestivum L.) aux

conditions semi-arides.
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CHAPITRE I. REVUE BIBLIOGRAPHIQUE

1. ORIGINES GENETIQUE ET GEOGRAPHIQUE DU BLE TENDRE (TRITICUM AESTIVUM L.)

Selon Harlan (1975), dés les années 1920, Sakamura rapporte que les espéces de céréales
appartiennent au genre Triticum, différent essentiellement pour le nombre chromosomique, qui
est de 14, 28 et 42 chromosomes, respectivement pour les espéces diploides (Triticum
monococcum), tétraploides (Triticum durum) et héxaploides (Triticum aestivum). Le génome
de ces espéces est organisé en une serie basique de 7 chromosomes (X = 7 chromosomes), qui,
au cours de 1’évolution, a gardé une certaine homologie (synténie), malgré la spéciation chez la
famille des Poaceae (Ahn et al., 1993). Les espéces de blé tirent leur origine génétique des
croisements naturels entre Triticum monococcum, Triticum urartu et des espéces sauvages
apparentées appartenant a I’ Aegilops (Aegilops speltoides). Les espéces Triticum monococcum
et Triticum urartu, de constitution génomique 2n = 14, sont les premiéres formes de céréales

cultivées.

Le génome A des formes sauvages et cultivées des blés tetraploides et héxaploides dérive
de I’espéce Triticum urartu, alors que le génome B vient de 1’Aegilops speltoides. Les deux
génomes A et B forment ensemble la constitution génomique du blé tétraploide Triticum
turgidum L. (2n = 28, AABB), dont la diversification a donner naissance a plusieurs groupes
variétaux distincts dont Triticum turgidum var. durum et Triticum turgidum diccocoides
(Feldman et Sears, 1981).

Par contre le génome D du blé héxaploide dérive de I’espece sauvage Aegilops tauschii
(2n = 14, DD). Ainsi, le croisement entre Triticum turgidum diccocoides (AABB) et Aegilops
tauschii (DD) donna naissance a I’espéce Triticum aestivum L. (2n =42, AABBDD) (Feldman
et Sears, 1981) (Figure 1). Selon Harlan (1975), Kihara a été le premier a montrer que c’est
Aegilops tauschii qui est le donneur du génome D du blé tendre. Le croisement entre Triticum
durum et Aegilops tauschii ssp. strangulata, a eu lieu il y a plus de 7000 ans (Dvorac et al.,
1998).

La domestication de ces especes a eu lieu dans le croissant fertile qui est I’origine
géographique, il y a 8000 a 10000 ans. Des restes archéologiques appartenant a 1’espéce
Triticum monococcum ont été découvert datant de 7500 ans avant J.C, au sud-est de la Turquie
(Heunetal., 1997 ; Nesbitt, 1998 ; Dubcovsky et Dvorak, 2007). La culture s'est ensuite étendue

au Proche Orient, il y a environ 9000 ans quand le blé héxaploide a fait son apparition (Feldman,



2001). Des restes de I’espece cultivée Triticum turgidum ssp. dicoccum datant de 7500 ans
avant J.C ont été découverts en Syrie (Zohary et Hopf, 1993). La route principale vers I'Europe
était via I'Anatolie, puis la Grece (il y a ~ 8000 ans) et puis vers le nord du Danube par les
Balkans et a travers I’Italie, la France et 1'Espagne (~ 7000 ans), atteignant enfin la grande
Bretagne et la Scandinavie (~ 5000). De méme, le blé a atteint I'Asie centrale et la Chine en
traversant I'Iran et puis I’Afrique via I’Egypte, il y a environ 3000 ans. Il a été introduit au

Mexique en 1529 par les Espagnols et en Australie vers 1788 (Shewry, 2009).

T. urartu (AA) Ae. speltoides (BB)

§ T. spefta (AABBDD)
T. aestivum
(AABBDD)

Figure 1. Origines génétiques des différentes especes de blés (Shewry, 2009).

Le blé tendre est apparu un peu plus vers le nord-ouest du croissant fertile, dans le couloir
s’étendant de 1’ Arménie au sud-ouest des cotes de la mer Caspienne, prées de 1’Iran (Dvorak et
al., 1998). Dans cette région prédomine 1’espéce sauvage d’Aegilops tauschii ssp. strangulata,
ce qui favorisa le croisement naturel entre cette espece et Triticum durum (Talbert et al., 1998).
Selon McFadden et Sears (1946), le premier blé tendre apparu est de la forme splelta, a partir
duquel les formes a enveloppes non adhérentes (free-threshing) dériverent par mutation. Le
génome de Triticum aestivum a une taille de 17000 millions de bases d’ADN, organisé en trois

séries de 7 chromosomes appartenant aux génomes A, B et D. Chacun de ces trois génomes



compte environ 5.3 Mb. En raison de la relation génétique étroite entre ces génomes, de
nombreux génes sont présents en triple, chez les trois génomes constitutifs du blé tendre
(Feuillet et al., 2007). Une telle constitution génomique fournit au blé tendre le potentiel d'une
énorme variabilité génétique, qui lui permet de s'adapter a un large éventail de climats, allant
des régions Nordiques froides a des régions plus seches au voisinage des déserts (Gustafson et
al., 2009).

2. IMPORTANCE DE LA CULTURE DE BLE TENDRE

2.1. DANSLE MONDE

Dans le monde, 691.4 millions d’hectares de céréales sont cultivés, soit plus de 14.4% de
la surface agricole mondiale et 5.4% des terres émergées du monde (USDA, 2013). Le blé
tendre est I'aliment de base de plus de 35% de la population mondiale et apporte plus de 20%
des calories consommeées dans le monde (Braun et al., 2010). En termes de production, le blé
tendre occupe le deuxieme rang apreés le mais. Lors de la campagne 2012/13, la quantité de blé
tendre produite était de 655.0 millions de tonnes soit 29% de la production mondiale toutes
céréales (mais, riz, blé tendre, orge, blé dur et triticale) confondues qui était de 1’ordre de 2258.7
millions de tonnes (USDA, 2013). Actuellement, le blé tendre occupe environ 95% de la surface
des blés cultivés dans le monde entier, les 5% restant sont représenté par le blé dur (Shewry,
2009). En dépit de son origine relativement récente, le blé tendre montre une diversité génétique
assez large qui permit le développement de plus de 25000 cultivars adaptés a un large éventail
de climats (Feldman et al., 1995). Cette espece est principalement utilisée pour faire du pain,

des nouilles, des biscuits et des gateaux (He et al., 2013).

Au cours du 20°™ siécle, la production du blé tendre a constamment évolué, suite a
I’accroissement des surfaces productrices, jusqu'aux années 1950, suivie d’'une augmentation
importante des rendements jusqu'aux années 1990 (Calderini et Slafer, 1998). Cette
augmentation est induite par des améliorations d’ordre génétiques et agronomiques (Slafer et
Andrade, 1991 ; Calderini et al., 1999 ; Evenson et Gollin, 2003 ; Reynolds et Borlaug, 2006).
Selon le Conseil International du Grain (IGC, 2016), la production mondiale du blé tendre est
passee, de 611 a 723 millions de tonnes, au cours de la période allant de 2007/08 a 2014/15
(Tableau 1). Ce niveau de production dépasse largement les besoins de la population mondiale
avec des stocks en hausses (IGC, 2016). Toutefois, une augmentation de la productivité du blé
de 1.6% chaque année doit étre atteinte pour répondre aux besoins futurs d'une population
mondiale atteignant les 9.6 milliards vers 1’horizon 2050 (IWGSC, 2016).



Tableau 1. Evolution de la production et de la consommation mondiales (10°t) de blé tendre

(IGC, 2016).
Campagnes 2008 2009 2010 | 2011 2012 | 2013 2014 2015
Production 611 685 679 653 695 655 714 730
Consommation 602 645 658 658 689 677 696 715

L’Union Européenne, la Chine, 1’Inde, la Russie et les Etats-Unis sont les plus grands
producteurs de blé, respectivement (Tableau 2, IGC, 2016). lls contribuent avec 70.51% a la
production mondiale, valeur moyenne des trois derniéres campagnes 2012/15 (IGC, 2016). Les
pays exportateurs sont les Etats-Unis, I’Union Européenne, le Canada, 1’ Australie ainsi que la
Russie (Tableau 3, IGC, 2016). Selon le Conseil International du Grain, les grands importateurs

sont I’Egypte, le Brésil, I’Indonésie et 1’ Algérie (Tableau 4).

Tableau 2. Production mondiale de blé tendre par grandes zones et principaux pays
producteurs, en millions de tonnes (IGC, 2016).

Zones/Pays producteurs 2012/13 2013/14 2014/15
Europe 136.0 146.4 150.8
- dont U.E. 131.6 142.2 146.8
Ex-URSS 77.2 102.7 100.3
- dont Kazakhstan 9.8 13.9 15
- Russie 37.7 52.1 51
- Ukraine 15.8 22.3 20
Nord et Centre Amérique 92.2 98.9 87.7
- dont Canada 27.2 37.5 29
- Etats-Unis 61.8 58 55
Sud Amérique 17.1 19.9 23.9
- dont Argentine 8.2 10 12.9
- Brésil 4.4 55 6.6
Proche Orient 38.6 41.2 35.6
- dont Iran 14 14.5 13.3
- Turquie 175 18 16
Extréme Orient 247.5 247.6 250.3
- dont Chine 120.6 121.9 122
- Inde 94.9 93.5 95.9
Afrique 23.4 26.1 25
- dont Egypte 8.5 8.8 9.2
- Maroc 3.9 7 5.8
Océanie 22.9 27.3 25.8
- dont Australie 22.5 27 25.5




Tableau 3. Les principaux pays exportateurs de blé dans le monde, en millions de tonnes (IGC,

2016).
Pays 2012/13 2013/14 2014/15
Etats-Unis 27.5 31.1 26.5
Union Européenne 21.7 30.4 25.5
Canada 18.7 21.9 22.6
Australie 21.3 18.3 18.9
Russie 11.2 18.6 17.2
Ukraine 7.1 9.5 8.2
Kazakhstan 7.2 8.2 7.5
Argentine 7.1 1.3 6.3
Inde 8.6 5 2.9
Turquie 2.8 3.3 2.8
Monde 140.5 152.2 144.1

Tableau 4. Les dix principaux pays importateurs de blé dans le monde, en millions de tonnes

(1GC, 2016).
Pays 2012/13 2013/14 2014/15
Egypte 8.2 10.4 10.4
Brésil 7.7 7.4 6.2
Indonésie 7.2 7.0 7.2
Algérie 6.4 6.6 6.0
Japon 6.3 6.0 6.0
Iran 54 6.0 4.3
Union Européenne 5.3 4.2 4.8
Corée du Sud 5.2 4.3 4.3
Irak 3.9 3.2 3.4
Maroc 3.9 3.9 3.0
Monde 140.5 152.2 144.1

2.2. ENALGERIE

La production Algérienne en blé tendre reste tres marginale, quoiqu’elle ait connu des
augmentations significatives depuis les années 1960, affleurant les 1.02 millions de tonnes en
2012 (Figure 2, Benbelkacem, 2013). La production de blé tendre a atteint, au cours de la
campagne 2014/15, les 0.63 millions de tonnes contre 2.02 millions de tonnes de blé dur et 1.03
millions de tonnes d’orge et 0.07 millions de tonnes d’avoine soit un total pour les céréales a

paille de 3.75 millions de tonnes (INRAA, 2016).

Du point de vue productivité par unité de surface, les rendements de la céréaliculture
algérienne sont trés bas, comparativement a la moyenne mondiale qui est de 2.90 t ha?, et celles
des pays voisins qui est de 2.50 t ha* (Bedrani, 2004). Au cours de la période 2000 a 2012, le
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rendement de blé tendre a varié de 0.94 a 1.63 tonnes par hectare, avec une moyenne de 1.37
tonne. Au cours de la campagne 2014/15, le rendement moyen était de 1.26 t ha™* contre 1.80 t
hat en 2013/14 (INRAA, 2016).
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Figure 2. Evolution de la production algérienne de céréales de la période 2000/12
(Benbelkacem, 2013).

Du point de vue superficie, 623 300 hectares sont occupés par le blé tendre, soit 22.9%
de la sole réservée aux céréales, moyenne de la période 2000/12 (Benbelkacem, 2013). Les
superficies réservées a cette espece sont localisées sur les plaines intérieures et les hauts
plateaux (Figure 3). Cette derniére zone se caractérise par une multitude de stress abiotiques,
notamment hydrique et thermique, qui, en absence d’irrigation, constituent un frein a
I’augmentation des rendements de la céréale, et spécialement dans le cas de 1’adoption de
génotypes sensibles (Chennafi et al., 2006 ; Mekhlouf et al., 2006a ; Benmahammed et al.,
2010 ; Adjabi et al., 2014). A cela s’ajoute I’itinéraire technique qui n’est pas toujours ce qu’il
devrait étre, en termes de dates de semis, de densités de semis, de fertilisation et de désherbage,
parce que les risques de sinistre et de faibles rendements sont éleves et que la plupart des

agriculteurs n’ont pas les moyens de les supporter (Djenane, 1998).

L’écart important entre les besoins d’une population en forte croissance et le niveau
d’une production nationale irrégulicre et faible a conduit 1’ Algérie a recourir constamment aux

importations de grosses quantités. Dans ce contexte, en 2011, le pays a importé 11 millions de



tonnes de céréales, dont 68% de blés et 29% de mais. Les importations de blés avoisinent la
moyenne de 5.8 millions de tonnes par an entre 2000 et 2012 ; avec 56% de blé tendre et 44%
de blé dur (Rastoin et Benabderrazik, 2014).

Légende
[ Zone 1: Littoral et sublittoral

B Zone 2 : Plaines intérieures
[ Zone 3 : Hauts-Plateaux

Figure 3. Localisation des aires de production des céréales (Boufenar-Zaghouane et
Zaghouane, 2006).

Les importations de blé tendre sont réguli¢rement plus importantes du fait de 1’évolution
de la consommation et de la faiblesse de la production. La consommation moyenne des produits
céréaliers est de 210 kg/hab/an (Derbal et al., 2013). Le déficit concerne beaucoup plus le blé
tendre que le blé dur (Rastoin et Benabderrazik, 2014). A titre d’exemple, I’ Algérie a importé
en 2010 environ 3.98 millions de tonnes de blé tendre pour une valeur de 913 millions de $US.
En 2011, le pays a importé plus de 2.1 millions de tonnes suite & la baisse de la production
nationale. Le prix du blé tendre importé a évolué de 129 $US/T en 2000, 393 $US/T en 2008
et 354 $US/T en 2011 (Comtrade, 2013). En 2016, le total des importations algérienne du blé
tendre a atteint 6.4 millions de tonnes, soit une facture de 1240 millions de $US (ONFAA,
2017).

L’Union Européenne est le principal fournisseur de blé de 1’ Algérie avec plus de 75% du
volume des importations venant de cette région (Fellahi, 2013). Le prix des céréales est soutenu,
le blé tendre local ou importé est revendu aux meuniers a 12850 DA/, a la collecte il est payé

aux producteurs a 54500 DA/t. La différence de prix est supportée par 1’Etat. Ceci incite les



agriculteurs a fournir davantage d’efforts en matieére d’augmentation de la production locale et
de contribuer a I’amélioration du taux d’autosuffisance de ce produit stratégique (Djermoun,
2009).

3. VARIETES DE BLE TENDRE CULTIVEES EN ALGERIE

En Algérie, I’activité d’amélioration des céréales est attribuée par le Ministére de
I’agriculture et du Développement Rural et de la Péche (MADR) a diverses institutions dont les
principales sont I’Institut National de la Recherche Agronomique (INRAA) et I’'Institut
Technique des Grandes Cultures (ITGC). D’autres structures relevant du Ministere de
I’enseignement Supérieur et de la Recherche Scientifique telles que 1’Ecole Nationale
Supérieure d’ Agronomie (ENSA), les Départements d’agronomie de certaines universités et les
centres de recherches comme le Centre de Recherche Scientifique et Technique sur les Régions
Arides (CRSTRA) contribuent également par des projets de recherche de type CNEPRU et/ou
PNR (Fellahi, 2013). Des institutions internationales sont également sollicitées dans ce
domaine, par le biais de 'ITGC et de 'INRAA, notamment le Centre International pour
I’ Amélioration du Mais et du Blé (Centro International de Mejoramiento de Mais y Trigo =
CIMMYT), le Centre International pour la Recherche Agricole dans les Zones Arides
(International Center of Agricultural Research in Dry Areas = ICARDA), le Centre Arabe pour
I'Etude des Zones Arides et des Terres Séches (Arab Center for the Studies of Arid zones and
Dry lands = ACSAD), I’Organisation Mondiale de I’ Agriculture et de 1’ Alimentation (Food and
Agriculture Organization of the United Nations = FAO) et les Instituts de la Recherche

Agronomique Tunisien, Marocain, Francais, Espagnol et Italien.

L’amélioration du blé tendre a pour objectif principal la sélection de variétés plus
performantes du point de vue production de grain (Fellahi, 2013). Ceci découle du fait que la
production nationale de blé tendre ne couvre pas les besoins d’une population croissante. En
Algeérie, le travail de sélection, entrepris depuis le début des années 1970, a abouti, pour le blé
tendre a la sélection d’une trentaine de variétés. Plusieurs variétés améliorées a paille courte en
provenance du CIMMYT (Mexique) et plus tard de 'ICARDA (Syrie) ont par la suite été
introduites. Apres les années 1970, le programme de sélection national a homologué un grand
nombre de variétés (Tableau 5). Cependant, sur une trentaine de variétés inscrites (Tableau 5),
seul un nombre assez restreint a été adopté par la grande culture. Ainsi au c6té de la variété
locale Mahon-Démias, on trouve aussi les cultivars Hidhab et Anza (Boufenar-Zaghouane et
Zaghouane, 2006).
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Tableau 5. Variétés de blé tendre issues du programme national de sélection (Boufenar-Zaghouane et Zaghouane, 2006 ; CNCC, 2015).

Variété Pedigree Origine/Obtenteur Année” | Institution™ Observation
Mahon-Démias | Land race lles Baléares-Espagne | 1930 | SCMC P
FAs193 Florence x Auroresgs Locale 1930 | SCMC P
Barootagro: Sélection du Baroota Australien Australie 1930 | SCMC R
Pumaflore Pusa x Mentanagzgo/FAs193 Locale 1930 | SCMC R
7Cerros Front./Kensg/NThatcher/3/N1o/Br/2/Gss Cimmyt-Mexique 1973 | ITGC R
Iniags LRe4/Sonorass Cimmyt-Mexique 1972 | ITGC R
Syrimex Y aktanasa/2/Norinio/Brevor/3/*LRsa Icarda-Syrie 1982 | ITGC R
Anza LR/N1oB x ANE3 Cimmyt-Mexique 1974 | ITGC P
Arz Mayo0sse/LRea//Hago/3/LRe4/[TPP/Y aktanass Cimmyt-Mexique 1978 | ITGC P
Hidhab HD1220/3*Kal/Nac Cimmyt-Mexique 1985 | ITGC P
Ain Abid ASgigg’ A’ Espagne 1985 | ITGC P
Ziad Alondra'S/Era//Sonss/Alondra's Cimmyt-Mexique 1982 | ITGC P
Tesselah N1o/Brevor//LRes Cimmyt-Mexique 1979 | ITGC P
Buffalo 521/45 363/Cimmyt 12 Serasem-France 1989 | ITGC P
Orion Arche/Genial Serasem-France 1989 | ITGC P
Almirante H77215C/Recital Serasem-France 1989 | ITGC P
Mimouni Inia/Napo//Tob/Hprew Cimmyt-Mexique 1989 | ITGC P
Zidane Gv/Alondra's Cimmyt-Mexique 1989 | ITGC P
Nesser W 3018. A/JUp Icarda-Syrie 1989 | ITGC P
Hodna Hodna Acsad-Syrie 1989 | ITGC P
Soummam Dgo/Bty's Cimmyt-Mexique 1989 | ITGC R
Chellif Vmc/Cno'S//7C/3/Kal/Bb Cimmyt-Mexique 1978 | ITGC R
Strampelli Strampelli Italie 1974 | ITGC R
Tobari TPP/Sone. Italie 1974 | ITGC R
Isser Cc/Inia/[Tob/3/Cfn/Bb Icarda-Syrie 1974 | ITGC R

* . Année d’introduction, ** : Demandeur, P : Produite, R : Non produite ou retirée du circuit de production.
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Tableau 5pis. Variétés de blé tendre issues du programme national de sélection (Boufenar-Zaghouane et Zaghouane, 2006 ; CNCC, 2015).

Sidi Okba Flk's/Hork's Cimmyt-Mexique 1974 | ITGC R
El Wifak Ki34/4/Tob/Bman/Bh/3/Cal/5/Bucc Cimmyt-Mexique 2011 | ITGC P
Rmada Vee's/Bow's//Alondra's/Pavon's Acsad-Syrie 2011 | ITGC P
Anforeta Eg 83 x Bel 118 Italie 2011 | ACI P
Anapo Eg 52 x Bel 118 Italie 2009 | ACI P
Bonpain Prinqual x Cornette France 2007 | ITGC P
Guadalupe 1656-13 x Recital France 2007 | Semences P
d’Atlas
Mezghana Orchestrexs.306 Serasem-France 2010 | ITGC P
Salama Salama France 2007 | ACI P
Sensas S0 179 x 32203 Serasem-France 2009 | ITGC P
Tamezghida | (Geppeto x Apache) 8248 Serasem-France 2011 | ITGC P
Andana Lignée Cimmyt X eridiano Italie 2012 | - P
Djanet Acsad529/4/C182.24/C168.3/3/Cno*2/7C//CC/Tab Acsad-Syrie 2012 | ITGC P
Djemila 529//Prl4s4/Vee”S” Acsad-Syrie 2012 | ITGC P
Boumerzoug | CMSS93B00255S-48Y-010M-010Y-010M-7Y-0M-4KBY-0KBY-0M Cimmyt-Mexique 2014 | ITGC P
Akhamokh Irena/Badax//Pastor CMSS96 M05638T-040Y-010S-010M-010S-4M-0Y | Cimmyt-Mexique 2014 | ITGC P
Massine Pastor CM85295-0101TOPY-2M-0Y-0M-3Y-0M-0SY Cimmyt-Mexique 2014 | ITGC P
Pinzon Pinzon Espagne 2009 | CASAP P
Tidis Erena CM91575-28Y-0M-0Y-2M-0Y Cimmyt-Mexique 2014 | ITGC P

* . Année d’introduction, ** : Demandeur, P : Produite, R : Non produite ou retirée du circuit de production.
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Ces variétés sont d’origines géographiques différentes: Mahon-Démias est une
population locale introduite, vers les années 1950, a partir des lles de Baléares (Laumont et
Erroux, 1961). Les souches sélectionnées de cette population ont servi de matériel de départ
pour la multiplication de cette variété par la station expérimentale agricole de Sidi Bel Abbés
(Laumont et Erroux, 1961). Anza, dénommée Ghriss, est d’origine américaine (Californie), elle
a été introduite en 1978 par I’'ITGC. Hidhab est une sélection de la station de I'ITGC de Sétif,
elle est issue de sélections du matériel végetal en provenance du CIMMYT (Mexique) (Fellahi,
2013). Cette derniere occupe plus de 80% des superficies emblavées en blé tendre (Boufenar-
Zaghouane et Zaghouane, 2006). D’autres variétés de blé tendre, notamment Rmada, EI-Wifak,
Djanet, Djemila, Boumerzoug, Massine, Tidis et Akhamokh, récemment sélectionnées, sont
proposées pour prendre la releve des variétés anciennement cultivées, suite a leur haut potentiel
de rendement qu’elles ont montré a travers les résultats de plusieurs années d’évaluation

(Tableau 5).

Les selectionneurs de blé, a travers le Programme National d’Amélioration du BIlé
(PNAB), mettent I’accent sur I’amélioration simultanée du comportement agronomique, des
caractéres qualitatifs et de la résistance aux maladies existantes. La méthodologie
d’amélioration consiste a créer de nouvelles variétés plus performantes et plus adaptées aux
environnements de production. Le processus de création variétale commence par la production
d’hybrides F1 par croisement de deux parents ou plus. Les sélectionneurs veillent a ce que tous
les parents croisés possédent collectivement la majorité des caracteres recherchés chez la
nouvelle variété (Fellahi et al., 2013a; Hannachi et al., 2013a). La sélection des plantes
individuelles, par la méthode pedigree, possédant les caracteres recherchés commence en F2 et
se poursuit jusqu’a la génération Fs, lorsque la descendance devient uniforme. Cette sélection
précoce se fait sur la base des caractéres dont I’expression dépendra relativement moins des
conditions du milieu, telles que la hauteur, la précocité, et la sensibilité aux maladies (Khaldoun
et al., 2006). Par contre, la sélection pour les caracteres complexes, comme la biomasse, le
rendement, et la qualité du grain, s’effectue plus tardivement sur un matériel génétiquement
plus homogéne, en utilisant des dispositifs plus rigoureux pour maitriser la variation
environnementale. Les essais préliminaires de rendement commencent a partir de la Fs. Ces
essais sont menés sur un seul site et les lignées qui y sont selectionnées sont testées dans des
essais de rendement multilocaux. Aprés deux années, les lignées émergeantes sont présentées
au Centre National de Contrble et de Certification des Semences et Plants (CNCC) pour
I’homologation (Khaldoun et al., 2006).
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4. CONTRAINTES DE LA PRODUCTION DU BLE TENDRE

4.1. STRESS ABIOTIQUES

En Algérie, la production ceréaliére est faible et notamment celle du blé tendre qui subit
les contraintes de nature abiotiques qui caractérisent les milieux de production (Benbelkacem,
1997). En effet sous ces conditions, le matériel végétal subit tout au long de son cycle végétatif,
de nombreuses contraintes qui influent variablement le potentiel de production. Selon
Bouzerzour et Benmahammed (1994), ces contraintes abiotiques demeurent la principale cause
de la variation des rendements des céréales en zones semi-arides. Pour ces milieux, en plus d’un
haut potentiel de rendement, I’amélioration génétique du blé est basée essenticllement sur la
recherche de la tolérance aux stress abiotiques, pour minimiser la variabilité des productions
(Amokrane, 2001).

4.1.1. STRESS HYDRIQUE

Le stress hydrique est la principale contrainte environnementale qui affecte la production
agricole de part le monde, en particulier dans les régions arides et semi-arides. 1l est a l'origine
d’importantes pertes de production dans de nombreuses régions (Cattivelli et al.,
2008 ; Kamoshita et al., 2008 ; Ceccarelli et al., 2010). Trente-cing pour cent (35%) des terres
arables, de part le monde, sont classées dans la catégorie aride ou semi-aride. Plus de 50% de
la superficie emblavée en blé sont affectées par la sécheresse périodique (Rajaram, 2001 ;
Pfeiffer et al., 2005). Selon Rajaram (2000), environ 32% des 99 millions d'hectares de blé,
dans les pays en développement, et au moins 60 millions d'hectares de culture du blé, dans les

pays développés, sont touchés par ce phénomene.

Le déficit hydrique est un stress multidimensionnel et c’est un défi permanent pour les
sélectionneurs (Tuberosa et Salvi, 2006). Il menace de devenir de plus en plus fréquent et
persistant, a l'avenir, suite aux changements climatiques attendus (Olesen et Bindi, 2002 ;
Seguin, 2010 ; Bita et Gerats, 2013). En effet, il est prédit que d'ici I'an 2025, 1.8 milliards de
personnes affronteront la pénurie d’eau et 65% de la population mondiale vivra dans des

environnements caractérisés par le stress hydrique (Nezhadahmadi et al., 2013).

L’effet du déficit hydrique, de nature intermittente et intervenant a n’importe quel stade

vegétatif de la plante, réduit la croissance et le rendement de la culture. Intervenant en début du
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cycle végétatif, le déficit hydrique perturbe ’installation de la culture, alors que celui de fin du

cycle, qui est le plus fréquent, affecte le remplissage du grain.

Dans un lit de semences sec, le probleme de mortalité des jeunes plantules est rapporté
dans les régions sujettes au stress hydrique de début de cycle (Johnson et Asay, 1993). La
croissance des racines et le développement des parties aériennes sont fortement perturbés
(Blum, 1996 ; Debaeke et al., 1996). Avant de débuter le processus de germination, I’embryon
est dormant et hautement tolérant a la dessiccation. Il commence a perdre cette caractéristique
graduellement dés que la graine, apres hydratation, germe. Sous ces conditions, Blum et al.
(1980) rapportent des pertes a la levée, variant de 32.5% a 67.5%. La réduction du nombre et

de la taille des talles est rapportée par Davidson et Chevalier (1990).

Les effets pénalisant de ce stress s’accentuent, suite a I’augmentation excessive de la
température du sol (Peacock et al., 1990). A la montaison, les effets se manifestent par la
régression des talles montantes en épis (Ehdaie et al., 1988), et la réduction du nombre de grains
initiés par épi (Dakheel et al., 1993). Il y a accroissement de I’avortement des fleurs, et la
stérilité du grain de pollen, accompagnés par la réduction de la fertilité des épillets, juste aprés
le stade anthese (Dorion et al., 1996 ; Debaeke et al., 1996 ; Slama et al., 2005). Un stress
hydrique severe bloque le déroulement du stade épiaison induisant un allongement de ce stage
végétatif tres sensible aux conditions du milieu (Angus et Moncur, 1977 ; Dwyer et Stewart,
1987). Le manque d’eau apres la floraison, combiné a des températures élevées, entraine une
diminution du poids de 1000 grains par altération de la vitesse et de la durée de remplissage des
graines (Triboi, 1990 ; Abbassenne et al., 1997).

Sous climat méditerranéen, la demande climatique est de loin largement supérieure au
cumul des précipitations, ce qui conduit a un déficit hydrique notable au cours des phases de
reproduction et de remplissage du grain, désigné également par le vocable de « stress hydrique
terminal » (Reynolds et al., 2005). Le stress hydrique terminal accélere la sénescence foliaire
(Yang et al., 2003), réduit le taux de transfert des assimilats vers le grain (Asada, 2006), et
provoque 1’échaudage, réduisant la taille du grain (Liang et al., 2001), diminuant ainsi le
rendement (Davidson et Chevalier, 1990 ; Jat et al., 1990 ; Sairam et al., 1990 ; Kobata et al.,
1992 ; Thompson et Chase, 1992 ; Ravichandran et Mungse, 1997 ; Villareal et al., 1998 ;
Ahmadi et Baker, 2001 ; Nawaz et al., 2013). Sous stress hydrique terminal, Edmeades et al.

(1994) rapportent des pertes de rendement en grains variables de 17 a 70%.
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Reynolds et al. (2005) mentionnent que la complexité du stress hydrique, en zones seches,
réside dans le fait que cette contrainte agit, le plus souvent, en association avec d’autres facteurs,
notamment le stress thermique. Les stress hydrique et thermique sont, en effet, les deux
principales contraintes qui conditionnent le plus la croissance et le développement des cultures
des régions arides et semi-arides (Prasad et al., 2011). La réaction de la plante est, de ce fait, la
résultante de I’impact de la combinaison de ces deux contraintes, ce qui n’est pas forcément le

méme que I’impact de ces deux contraintes prises individuellement (Sehgal et Yadav, 2010).
4.1.2. STRESS THERMIQUE

Le stress thermique est un phénoméne complexe de par la variation de son intensité et sa
durée. Certains stades végétatifs et périodes du cycle de développement sont particuliérement
plus sensibles & ce stress (Gate et al., 1996). Le stress induit par les températures élevées est
plus fréquent que celui induit par les basses températures (Abrol et Ingram, 1996). Quoique les
deux provoquent des dommages significatifs (Mekhlouf et al., 2006 ; Oukarroum, 2007). La
température moyenne optimale pour la croissance et le développement du blé se situe entre 15
et 18°C (Chowdhury et Wardlaw, 1978), 20°C étant la température optimale pour le
remplissage du grain (Russell et Wilson, 1994 ; Dupont et Altenbach, 2003). Des températures
au-dessous et au-dessus de ces seuils sont largement présentes dans les environnements semi-
arides ou la culture de blé est pratiquée (Mekhlouf et al., 2006b). Toute augmentation de la
température moyenne de 1°C, au-dela du seuil optimal, engendre une réduction du rendement
en grains de 3 a 4% (Spiertz, 1977 ; Wardlaw et al., 1989 ; Wardlaw et al., 2002).

Le blé tendre est une espéce tres sensible aux températures élevées (Slafer et Satorre,
1999 ; Wahid et al., 2007), les effets varient en fonction du stage végétatif de la plante (Farooq
et al., 2011). L’effet au semis se matérialise par une réduction de la longueur du coléoptile, ce
qui fait que la plantule ne peut pas s’ancrer en profondeur et devient trés sensible aux effets de
ce stress et au manque d’eau (Kirby et Appleyard, 1984). Selon Rebetzke et al. (2002), sous
une tempeérature de 35°C, mesurée a 5 cm de profondeur du sol, une réduction de la longueur
du coléoptile, de 100 mm a moins de 30 mm, est notée. Araus et al. (2003) observent une
réduction appréciable du nombre de plantes levées par unité de surface, suite aux effets des
températures ¢élevées lors de la période du semis. L’effet pénalisant de ce type de stress est
surtout di au fait que la plante n’arrive pas a absorber ’eau et les éléments nutritifs du sol, au

rythme de croissance imposé par le stress thermique (Ibrahim et Quick, 2001).
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Chez le blé tendre, la température optimale pour l'anthese et le remplissage de grain
s'étend de 12 a 22°C (Farooq et al., 2011). Wardlaw et Wrigley (1994) observent une
augmentation du taux d’avortement des fleurs suite a un stress thermique au moment de
I’épiaison. Durant la phase reproductive, 1’effet pénalisant du stress thermique se manifeste par
une augmentation du taux de la stérilité male, la déshydratation des tissus, la réduction de
I'assimilation du COz, et une photorespiration accélérée. Ainsi, des températures excédant les
30°C, au cours de la floraison, peuvent causer la stérilité compléte du pollen (Saini et Aspinal,
1982).

L’élévation de la température, au cours du cycle de développement de la plante et
particuliérement apres anthése, est une contrainte a 1’augmentation des rendements en zones
semi-arides (Benderradji, 2013). L'effet se manifeste par une accélération de la sénescence
foliaire (Siddique et al., 1999), un raccourcissement de la phase de remplissage du grain
(Acevedo et al., 1999), une réduction du poids de 1000 grains et du nombre de grains/m?
(Wardlaw et Moncor, 1995). La résultante est un effet négatif sur la productivité globale de la
plante et la qualité du produit final (Macas et al., 2000 ; Mullarkey et Jones, 2000 ; Tewolde et
al., 2006).

Plusieurs études ont indiqué que ce n’est pas seulement les hautes températures qui ont
des effets négatifs sur les cultures, mais également les températures basses qui peuvent
engendrer des pertes énormes notamment pour les semis précoces (Al-Khatib et Paulsen, 1984
; Boer et al., 1993 ; Mekhlouf et al., 2006b ; Fuller et al., 2007). L’abaissement brutal de la
température, en dessous de 0°C, provoque de nombreuses perturbations au sein du végetal. Des
dommages du gel sont observés au cours de certains stades végétatifs, du semis jusqu'a la
floraison, quoique ce dernier stage végeétatif est le plus sensible a ce type de stress (Barlow,
2015). Des temperatures inférieures ou egales a -5°C sont néfastes durant la phase germination-
levée (Blouet et al., 1984). Tant que I'ébauche d'épi n’est pas atteinte parce qu'elle est protégée
par I'empilement des feuilles, les dégats foliaires ont peu de conséquences sur le devenir de la
culture et les effets des basses températures sont relativement moins importants (Benderradji,
2013).

Le blé commence a souffrir dés 1’anthése, le gel induit une stérilité partielle des fleurs ou
méme une stérilité complete entrainant ainsi une réduction du nombre de grains et du rendement
final (Al-Issawi et al., 2012). Abbassenne et al. (1997) ont remarqué que les chutes de fertilité

des épis des semis tres précoces sont dues aux dégats de gel des épis au cours du stade
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gonflement et que ceci est d’autant plus marqué que la variété est précoce a la montaison. Des
pertes de rendement de 10% surviennent fréquemment, toutefois des pertes supérieures a 85%
ont également été observés dans certaines saisons (Paulsen et Heyne, 1983 ; Boer et al., 1993).
Pour réduire les risques de baisse de rendement en grains liés aux effets du gel tardif, la
tolérance aux basses températures est recherchée (Mekhlouf et al., 2001 ; Annichiarico et al.,
2005).

4.2. ADAPTATION AUX STRESS ABIOTIQUES

4.2.1. ADAPTATION AU STRESS HYDRIQUE

En amélioration des plantes, une meilleure compréhension des mécanismes
morphologiques et physiologiques de tolérance au stress hydrique est nécessaire pour
sélectionner ou créer des variétés productives sous des conditions de déficit en eau. Fukai et
Cooper (1995) ont défini la tolérance au manque d’eau comme les mécanismes par lesquels les
plantes tolérantes maintiennent les processus métaboliques, méme avec un faible potentiel
hydrique. La réponse des plantes au stress hydrique dépend de plusieurs facteurs tels que le
stade de développement, la sévérité et la durée de stress, et du matériel génétique ciblé (Chaves
et al., 2002 ; Reynolds, 2006 ; Beltrano et Ronco, 2008 ; Jaleel et al., 2009). Le déficit en eau
est caractérisé par la réduction de la teneur en eau des organes, la fermeture des stomates, le

ralentissement de la croissance et de la division cellulaire.

Les processus physiologiques et biochimiques de la plante, comme la photosynthése, la
respiration, la translocation et I’absorption ionique sont aussi afféctés (Figure 4, Barnabas et
al., 2008 ; Jaleel et al., 2009). En outre, plusieurs caracteres morphologiques comme la
longueur des racines, le nombre d’épis par m?, le nombre de grains par épi, le nombre de talles
fertiles par plant, le poids de 1000 grains, la longueur du pédoncule, le poids des épis, le poids
de la tige, la longueur des barbes et le poids du grain, extériorisent I’impact du manque d’eau
sous forme de réduction (Passioura, 1977 ; Levitt, 1980 ; Kramer, 1983 ; Moustafa et al., 1996
; Plaut et al., 2004 ; Blum, 2005). Les plantes réagissent au manque d’eau par une multitude de
changements adaptatifs complexes, d’ordre morphologiques et physiologiques voire

moléculaires (Chaves et al., 2002).
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Figure 4. Effets du stress hydrique sur blé tendre et réponses adaptatives (Barnabés et al.,
2008).

L’adaptation a la sécheresse prend trois formes distinctes (Turner, 1993 ; Saadalla, 2008) :

. Evitement de la déshydratation des tissus

Cette caractéristique prend forme gréce au maintien d’un état hydrique interne
satisfaisant. Cet état permet a la plante de continuer ses activités métaboliques sans étre
fortement perturbée par le milieu extérieur qui peut étre trés stressant (Levitt, 1980).
L’évitement de la déshydratation des tissus a lieu suite a la capacité de la plante d’avoir acces
a plus d’humidité du sol parce qu’elle dispose d’un systéme racinaire apte a se développer plus
en profondeur (Jackson et al., 2000). Les changements de I’architecture de la plante, pour
minimiser les pertes d’eau, comme I’enroulement des feuilles ou le contrdle plus efficace de
I’ouverture des stomates, I’accumulation des solutés compatibles intervenant dans 1’ajustement
stomatique ainsi que la réduction de la charge de 1’énergie lumineuse concourent a cette
stratégie (Larcher, 2000 ; Mitra, 2001).
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° Esquive ou échappement

C’est la situation ou la plante grace a un rythme de développement spécifique, réussit a
s’harmoniser a I’environnement de production, en échappant partiellement ou complétement au
stress (Belhassen et al., 1995). Cette stratégie est surtout basée sur la modulation de la durée du
cycle de sorte qu’il échappe au pic d’avénement du stress ciblé. Cette stratégie est efficace vis-
a-vis des stress qui sont plus réguliers en termes de périodes d’avénement mais elle 1’est moins

pour les stress de nature intermittente.

° Tolérance

Cette caractéristique représente la capacite de la plante a maintenir les activités
métaboliques avec un potentiel hydrique bas, ceci grace a l'ajustement osmotique (Morgan,
1984), a la rigidité des parois cellulaires ou la réduction de la taille des cellules pour maintenir
la turgescence (Wilson et al., 1980). Les mécanismes par lesquels la tolérance ou résistance est
achevée différent selon les especes vegeétales et la nature du stress (Foulkes et al., 2007). Du
point de vue sélection, la tolérance est considérée comme plus bénéfique que I'échappement ou

I'évitement, parce qu’elle s’exprime sous toutes les conditions (Saadalla, 2008).

L’impact du stress hydrique sur la plante se manifeste par des changements des
caractéristiques de 1’architecture qui sont trés variables. Parmi ces changements on note le
dépot de la cire sur le limbe et la gaine foliaires, I’enroulement des feuilles, notamment la feuille
étendard et le changement de son inclinaison vis-a-vis des rayons solaires incidents, le maintien
d’une surface foliaire photosynthétiquement active plus longtemps grace a une stabilité plus
accrue de la chlorophylle. La cire cuticulaire est avantageuse dans I'adaptation des plantes a la
sécheresse. Elle réduit la perte d'eau, ce qui permet le maintien d’un potentiel hydrique foliaire
élevé, suite a I'augmentation de la réémission d’une part importante du rayonnement solaire

recu et la réduction de la perméabilité de la cuticule aux pertes d'eau par transpiration.

La modification du degré d’inclinaison du limbe de la feuille étendard parallelement au
rayonnement solaire incident et/ou son enroulement sont une réponse au déficit hydrique chez
les especes de céréales. Ces changements morphologiques gerent efficacement la charge du
rayonnement incident sur les feuilles (Boyer, 1996) ce qui améne par conséquent une réduction
de 50 a 70% de la transpiration foliaire (Gusta et Chen, 1987).
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Pour économiser 1’eau, la plante programme le desséchement des feuilles agées et la
réduction de la surface foliaire verte méme si la sénescence précoce des feuilles réduit fortement
l'activité photosynthétique de la plante. Les cultivars tolérants maintiennent une activité
photosynthétique raisonnable sous contrainte hydrique comparativement a des génotypes qui
évitent ou échappent de ce phénomeéne. Foulkes et al. (2007) ont rapporté que la durée de vie
de la feuille étendard présente une corrélation significative avec le rendement sous stress

hydrique.

La présence de longues barbes est un avantage sous conditions de contraintes hydrique et
thermique. Grace a leur surface de contact élevée avec I’air ambiant, elles assurent une
meilleure ventilation de 1’épi et une meilleure utilisation de 1’eau. Cette caractéristique est
suggeérée comme critere de sélection des variétés de blés tolérantes a la sécheresse (Blum, 1986 ;
Weyhrich et al., 1994).

La modulation de la capacité de tallage herbacé est une caractéristique de tolérance chez
le blé. Le potentiel des talles émises est généralement de loin plus élevée que le nombre d’épis
qui survivent et produisent le grain. De ce fait, certaines variétés réduisent I’émission des talles
herbacées pour économiser I’ecau disponible et 1’utiliser pour produire du grain. Ainsi sous stress
hydrique, Keim et Kronstand (1981) rapportent une réduction allant jusqu’a 55% du nombre de

talles herbacées émises chez certaines variétés de blé tendre.

Quoique genéralement le systeme racinaire des céréales soit de type fasciculé, se
développant en surface, les résultats de certaines recherches montrent que les variétés qui
tolerent mieux la sécheresse possédent la capacité de produire un systéme racinaire en
profondeur. Ce type de systéme racinaire s’avére efficace dans la recherche d’une humidité
résiduelle localisée dans les horizons profonds et qui serait utile pour faire un rendement
acceptable comparativement au rendement nul observé en cas de sinistre (Blum, 1996). Ce type
de variétés, lors de la répartition des produits de la photosynthése, redirige plus d’assimilats
vers les racines que vers la partie aérienne, se distinguant ainsi par un ratio racines/tiges plus
élevé que celui qui caracterise les varietés sensibles. Narayan (1991) observe un meilleur
enracinement sous stress hydrique chez les céréales, cependant le systeme racinaire des variétés

tolérantes est profond que celui des variétés sensibles.

Sur le plan physiologique, I’impact des stress hydrique et thermique prend diverses

formes, dont entre autres 1’accumulation des osmolytes compatibles, la régulation des
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mouvements stomatiques, la dissipation de 1’exces d’énergie lumineuse sous forme de
fluorescence et le transfert des assimilats stockés dans les parties végétatives vers le grain. Ainsi
le taux des acides amines libres comme la proline augmente avec la sévérité du stress hydrique.
Hale et Orcutt (1987) expliquent cette accumulation par des dommages dans les fonctions
métaboliques des plantes stressées, qui ne peuvent utiliser 1’azote et le stock sous cette forme
moins nocive pour une plante stressée. Certains chercheurs expliquent que la proline joue un
role de protection des systémes membranaires (Boyer, 1996). Ainsi Li et al. (1992) mentionnent
que les différences de capacité d'osmorégulation sont liées a la capacité d’accumuler des solutés
compatibles tels que le potassium, les sucres solubles, les acides aminés, le calcium, le
magnésium, et la proline. L’ajustement osmotique est le mécanisme le plus rapporté chez les
variétés de céréales tolérantes aux stress. Ce mécanisme est associé positivement au rendement

sous stress hydrique et thermique (Li et al., 1992).

Sous stress hydrique et thermique, les variétés de blé régulent différentiellement
I’ouverture de leurs stomates pour minimiser la perte d’eau par transpiration. Une variabilité
importante existe pour cette caractéristique entre variétés tolérantes, économes en eau, et les
variétés sensibles, dépensiéres en eau. Ainsi Shimshi et al. (1982) ont comparé la réponse
stomatique au stress hydrique chez plusieurs especes de Triticum. Ils ont constaté que les
stomates de ces espeéces reagissent difféeremment. Les stomates de certaines variétés sont
ouverts 2 jours apreés la suppression du stress alors que chez d’autres variétés 1’ouverture n’est
compléte que 5 jours apres la reprise de l’irrigation. Les mouvements stomatiques, s’ils
affectent la sortie de la vapeur d’eau, ils génent, en contrepartie, I’entrée du COz et limitent de
ce fait DPactivité photosynthétique de la plante et son rendement globale. L’activité
photosynthétique est aussi perturbée par les exces d’énergie lumineuse qui causent des
dommages aux membranes thylacoidales. Les variétés tolérantes dissipent I’exces d’énergie
lumineuse sous forme de fluorescence, réduisant ainsi les dommages des membranes

thylacoidales et maintenant I’activité photosynthétique (Chaves, 2003 ; Shah et Paulsen, 2003).

Au cours de la phase de remplissage du grain, les stress hydrique et thermique accélerent
le dessechement du limbe de la feuille étendard, annulant I’activité photosynthétique de ce
dernier et réduisant I’accumulation des assimilats destinés a remplir le grain. Les variétés
tolérantes font appel aux assimilats produits avant I’anthése et qui sont stockés dans les parties
végétatives notamment le dernier entre-nceud et le col de 1’épi, pour remplir le grain. Ainsi Palta

et al. (1994) rapportent une réduction de 1’assimilation nette de 57%, accompagnée d’une
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augmentation de 36% des réserves produites avant 1’anthése, stockées dans la tige et qui sont

transférées vers le grain du blé tendre au cours du remplissage.
5. SELECTION POUR LA TOLERANCE ET LA PERFORMANCE

Le développement et la sélection de variétés performantes et adaptées aux conditions
pédoclimatiques des zones semi-arides est une importante préoccupation dans le domaine de la
sélection (Fischer et Maurer, 1978 ; Kadi et al., 2010 ; Benmahammed et al., 2010 ; Adjabi et
al., 2014 ; Fellahi et al., 2015). La complexité des mecanismes qui semblent conditionner la
tolérance aux stress et la diversité des caractéeres qui semblent liés a ces mécanismes, rendent
difficile la sélection pour cette double caractéristique (Reynolds et al., 2005 ; Bensemane et al.,
2011). De plus, c’est, le plus souvent, la réponse & plusieurs contraintes combinées qui est
mesurée et non ’effet d’un stress ciblé (Blum, 1988 ; Oulmi et al., 2014). La variation du
rendement en grains en réponse a la contrainte hydrique est rapportée dans de nombreux travaux
ou les mesures sont réalisées en termes de performances en présence et en absence de la
contrainte hydrique. Cette approche permet de mesurer simultanément le potentiel de
performance de rendement et le degré de résilience vis-a-vis de la contrainte hydrique (Clarke
etal., 1992 ; Benmahammed et al., 2010).

Les caractéres associés a la tolérance a la contrainte hydrique sont fugaces et
insaisissables, selon la nature et I’intensité de la contrainte. Ceci explique les difficultés liées a
I’utilisation de la génétique classique pour comprendre la transmission héréditaire de ces
caractéres (Blum, 1988). Plusieurs caracteres impliqués dans la tolérance a la contrainte
hydrique, comme I’indice de susceptibilité a la sécheresse, le potentiel hydrique foliaire, la
température du couvert végétale, la teneur relative en eau, le contenu en chlorophylle, 1’intégrité
cellulaire et I’efficience d’utilisation de 1’eau sont utilisés pour cribler des lignées en
ségrégations. Il est important de connaitre ceux qui sont plus ou moins associés a la tolérance,
si I'on veut faire un progres génétique significatif (Blum, 1988). Ces caractéres ne peuvent avoir
de valeur pour le sélectionneur que s’ils répondent a certaines conditions. Ils doivent présenter
suffisamment de variabilité génétique, a I’intérieure des populations criblées. Ils doivent
présenter une corrélation significative avec le rendement en présence comme en absence de la
contrainte hydrique. Le criblage sur la base de ces caractéres doit étre rapide, fiable, et peu
colteux. Les caracteres, qui sont rapportés dans la littérature, comme étant plus ou moins liés
a la tolérance de la contrainte hydrique, sont nombreux (Reynolds et al., 2005 ; Reynolds et

Langridge, 2016). Ludlow et Muchow (1990) font remarquer que tous ces caractéres n'ont pas
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été évalués de maniére critique pour valider leur utilisation comme criteres, simple ou associés,

de sélection de la tolérance a la contrainte hydrique.
6. APTITUDES A LA COMBINAISON, HERITABILITE ET MODES D’ACTION DES GENES

Le concept des aptitudes a la combinaison, formulé par Sprague et Tatum (1942), apporte
des ¢léments trés précis quant a la qualité de la transmission des caractéres d’un parent a sa
descendance. L’aptitude générale a la combinaison (AGC) est un effet principal due a la
variance additive et la variance de l'interaction additive x additive. Elle représente la
performance moyenne d'un génotype dans une série de croisements, estimée a partir des
performances des F1 ou F2. L’aptitude spécifique a la combinaison (ASC) désigne la déviation
de la performance prévue de I’hybride sur la base de 1’aptitude générale a la combinaison des
parents. Elle est due, par contre, a la variance de dominance, les variances des

interactions additive x dominance et dominance x dominance (Griffing, 1956).

L’estimation des variances dues a ’AGC et a I’ASC fournit un diagnostic approprié¢ du
role predominant des variances additives ou non-additives dans I'action génique des populations
en ségrégations (Hallauer et Miranda, 1988). Le rapport de I'effet additif a I'effet non-additif
des génes est a prendre en considération afin de décider de la prédominance du type de la
variabilité génétique pour un caractére donné. Si le rapport est supérieur a l'unité, ceci indique
le rble majeur de la variance additive dans le contréle de I'expression d'un caractere, alors que
s’il est inférieur, il indique l'importance de la variance non-additive (Gardner, 1963). L'action
des genes est donc déterminante dans le choix de la méthodologie de sélection a employer pour

développer de nouveaux génotypes.

Le dispositif Lignée x Testeur est largement employé, dans les programmes de selection,
pour fournir des informations sur les effets géniques, I'estimation des variances des aptitudes a
la combinaison ainsi que I'héritabilité des caracteres analysés chez les populations étudiées
(Fellahi, 2013). L’étude des aptitudes a la combinaison est nécessaire pour développer des
génotypes sur la base des performances des lignees parentales et pour connaitre le type d'action

des genes impliqués dans le contréle génétique des caracteres analysés.

L'efficacité de sélection pour un caractere particulier dans une population dépend en
grande partie des facteurs génétiques et non-génétiques affectant I'expression phénotypique.

L'héritabilité est un paramétre typique de sélection (Fellahi et al., 2013b). La sélection simple
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par plant au cours des générations précoces est plus efficace pour les caracteres a héritabilité
élevée. L'héritabilité au sens large est déterminée par le rapport de la variance génétique totale,
qui est la somme des variances additive, de dominance et épistatique, a la variance
phénotypique. Par contre I'héritabilité au sens étroit est déduite par le ratio de la variance
additive sur la variance phénotypique (Acquaah, 2009). L'héritabilité au sens étroit est plus
fiable et plus importante pour les programmes de sélection, parce qu'elle mesure I'importance
relative de la partie additive de la variance génétique, qui est transmissible a la descendance.
Les estimations de 1’héritabilité donnent une indication de la réponse attendue de la sélection

dans les populations en ségrégation (Brown et al., 2014).

Des résultats contradictoires sont rapportés dans la littérature en ce qui concerne la nature
des effets géniques et de 1’héritabilité du rendement en grains et de ses composantes. Ceci est
di essentiellement au type du matériel génétique utilisé, sa diversité ainsi que les conditions
dans lesquelles I’expérimentation est conduite (Fellahi et al., 2016). A titre d’exemple, Saad et
al. (2010), Zare-kohan et Heidari (2012), Rashid et al. (2012), Nazir et al. (2014) mentionnent
la présence d’effets géniques de nature additive pour le rendement en grains chez le blé tendre.
Par contre, Fellahi et al. (2013a), Yao et al. (2014), istipliler et al. (2015) et Hei et al. (2016)
rapportent la présence des effets de dominance. En outre, Novoselovic et al. (2004), Sarker et
al. (2007) et Abbasi et al. (2014) mentionnent lI'importance de I'épistasie dans le contrdle de

I'hérédité de ce caractere.
7. VERNALISATION, PHOTOPERIODE, PRECOCITE ET ADAPTATION DU BLE TENDRE

Le rendement final du blé tendre est déterminé non seulement par les génes qui contrélent
directement le rendement et ses composantes, mais aussi par les génes qui conférent la tolérance
/ résistance aux divers stress biotiques et abiotiques (Slafer, 2003). L’augmentation de la
production du blé tendre, de part le monde, a été obtenue grace a une modification du
développement de la plante pour la rendre mieux adaptée a la diversité des conditions de
croissance auxquelles elle est soumise (Gororo et al., 2001). La sélection pour la productivité
et surtout l'adaptabilité de blé aux conditions de développement environnementales nécessite
des ajustements a la durée du cycle de vie pour atteindre certains stades végétatifs critiques
comme la floraison et/ou la maturité (Ortiz-Ferrara et al., 1995 ; Cockram et al., 2007). Ceci
n’est achevé que par la combinaison de génes qui contrdlent directement le rendement et ses
composantes, et ceux qui contrdlent la croissance et les phases de développement de la plante
(Slafer, 2003).
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L’épiaison et/ou la floraison sont des stades végétatifs reperes clés qui déterminent
I'adaptation de la plante aux différents stimuli environnementaux et influencent largement la
croissance et la performance (Law et Worland, 1997). Le passage du blé tendre de la phase
végétative a la phase reproductive est un phénomene complexe a variation continue. La phase
de développement pré-anthése est contrdlée principalement par la réponse a la vernalisation, a
la photopériode et a la précocité per se. Ces mécanismes sont sous contréle des génes Vrn, Ppd
et Eps (Kosner et Pankova, 1998 ; Herndl et al., 2008). Ces génes, ainsi que leur interaction
avec la température agissent ensemble pour déterminer la date de floraison qui souvent
conditionne I'adaptation et la performance de rendement d'un génotype dans un milieu donné
(Worland, 1996 ; Worland et al., 1998 ; Gororo et al., 2001 ; Igbal et al., 2007a).

Les génes de photopériode et de vernalisation accélerent ou retardent la floraison en
réponse a des stimuli environnementaux, afin d’assurer I’initiation florale sous températures
optimales (Law et Worland, 1997). Dans les régions nordiques, a hautes latitudes, les génes de
vernalisation retardent I'initiation florale chez les blés d'hiver en protégeant les organes floraux
des températures basses. De méme, dans les régions chaudes, les génes insensibles a la
photopériode accéleérent I’initiation florale avec l'augmentation de la durée du jour a la fin
d'hiver et au début du printemps pour assurer I'achévement de la phase de reproduction avant
que le stress des températures ¢élevées ne s’installe (Kamran et al., 2014). Le systéeme génétique
Vrn contrdle chez le blé tendre environ 70-75% de la variabilité génétique de la date d’épiaison,
les génes Ppd contribuent pour environ 20-25% et les genes Eps contribuent pour 5%
(Stelmakh, 1998). Les génes qui influencent la floraison sont répartis sur tous les chromosomes
constitutifs du génome (Law et Worland, 1997), et les génes conferant les réponses a la
vernalisation, a la photopériode, et a la précocité sont localisés sur chacun des trois

chromosomes homéologues d'un groupe (Worland et Snape, 2001).
7.1. REPONSE A LA VERNALISATION

Les genes de vernalisation déterminent le type de croissance « growth habits » et divisent
les blés en deux groupes distincts, hivers et printemps. Les blés d’hiver ont des besoins en froid
plus importants pour passer de la phase végétative a la phase reproductive. Selon Porter et
Gawith (1999), la vernalisation peut étre satisfaite dans la marge des -1.3 & 15.7°C. Les blés de
printemps, par contre, n'ont pas une telle exigence de besoin en froid. Cependant les cultivars
de type printemps fleurissent relativement tot lorsqu'ils sont exposés a des températures basses
(Levy et Peterson, 1972 ; Jedel et al., 1986 ; Igbal et al., 2006).
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Les différences génétiques des exigences de vernalisation sont principalement causées
par les variations alléliques aux loci Vrn-1, Vrn-2, Vrn-3 et Vrn-4 (Flood et Halloran, 1986 ;
Distelfeld et al., 2009a ; Allard et al., 2012). Les blés de printemps et les blés facultatifs portent
un ou plusieurs alléles dominants aux loci Vrn-1, Vrn-3 ou Vrn-4, qui conferent une insensibilité
ou une sensibilité partielle au traitement par le froid. Cependant les blés d'hiver, possédent un
ou deux alleles dominants au locus Vrn-2, et des alléles récessifs aux trois autres loci (Kamran
etal., 2014).

Les séries des génes Vrn-1 ont trois genes orthologues (Vrn-Al, Vrn-B1 et Vrn-D1) situés
sur les chromosomes 5A, 5B et 5D, respectivement (Pugsley, 1971 ; Law et al., 1976 ;
Dubcovsky et al., 1998 ; Fu et al., 2005). Parmi les genes de la série Vrn-2, on trouve Vrn-A2
et Vrn-B2 qui ont été caractérisés chez les blés diploides et tétraploides (Yan et al., 2004a ;
Distelfeld et al., 2009b). Les séries Vrn-3 comprennent chez le blé héxaploide les loci Vrn-A3,
Vrn-B3 et Vrn-D3 (Yoshida et al., 2010). Vrn-B3 (précédemment connu sous le nom Vrn-5 ou
Vrn-D4 ; Mclntosh et al., 2014) a été cartographié sur le chromosome 7B (Yan et al., 2006),
alors que Vrn-A3 et Vrn-D3 sur les chromosomes 7A et 7D, respectivement (Bonnin et al.,
2008). Contrairement aux trois premiéres séries de genes Vrn, des informations limitées sont
disponibles pour les séries Vrn-4. Jusqu'a présent, un seul alléle au locus Vrn-4 a été décrit. Cet
alléle, cartographié sur le chromosome 5D par Kato et al. (2003), a été désigné Vrn-D4
(précédemment connu sous le Vrn-4 ou Vrn-D5). Il a marqué sa présence chez plusieurs variétés
populations locales de blé « landraces » provenant de différentes régions géographiques du
monde (Iwaki et al., 2000, 2001).

La sensibilité ou I’insensibilité de blé tendre a la vernalisation est contrdlée par des alléles
situés aux différents loci majeurs, principalement dans les familles Vrn-Al, Vrn-B1 et Vrn-D1
(Pugsley, 1971 ; 1972 ; Law et al., 1976 ; Galiba et al., 1995 ; Worland, 1996 ; Barrett et al.,
2002 ; Yan et al., 2003). Le ratio alleles dominants / alléles récessifs des genes Vrn présents
dans les trois génomes de blé tendre permet de distinguer les génotypes de type hiver (alléles
récessifs), printemps (alléles dominants), ou facultatifs (diverses combinaisons d’all¢les
dominants et récessifs) (Kiss et al., 2014). De nombreux polymorphismes ont été découverts et
décrits (Vrn-Ala, Vrn-Alb, vrn-Alc, Vrn-Ald et Vrn-Ale) dans les régions promotrices, exons

et introns du gene Vrn-Al, qui comprend des duplications et des suppressions.

Les alléles Vrn-Ala et Vrn-Alb sont associés a I’haplotype dominant de 1’allele Vrn-Al,

alors que vrn-Alc est lié & I'haplotype récessif (Sherman et al., 2004). A ce jour, la corrélation
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entre les alleles Vrn-Ald et Vrn-Ale, et la croissance de type printemps (dominant) n'a pas été
prouvé expérimentalement (Yan et al., 2004b ; Fu et al., 2005). Cependant, moins de
polymorphismes ont été illustrés pour les genes Vrn-B1 (Vrn-Bla, Vrn-Blb et Vrn-Bl1c) et Vrn-
D1 (Vrn-Dla, Vrn-D1b et Vrn-D1s). L'allele dominant Vrn-Ala exhibe I’effet génétique le plus
prononcée dans le développement des cultivars de type printemps. Les plantes portant cet alléle
ne nécessitent pas un traitement de froid pour passer de la phase végétative a la phase
reproductive (Kiss et al., 2014).

7.2. REPONSE A LA PHOTOPERIODE

La réponse a la photopériode est le deuxieme systeme génétique qui détermine le début
et la durée de la période de floraison, et donc l'adaptation des blés aux différentes conditions
agro-climatiques. Une variété insensible a la photopériode peut passer immeédiatement a la
phase reproductive lorsque la température s’¢léve au printemps, alors qu’une variété sensible a
la photopériode reste en phase végétative jusqu'a 1’augmentation de la durée du jour pour
satisfaire son exigence en photopériode (Worland et Snape, 2001). La sensibilité a la
photopériode est controlée génétiqguement, chez le blé tendre, par les variations alléliques aux
Ppd-Al, Ppd-B1 et Ppd-D1 (anciennement nommés Ppd-3, Ppd-2 et Ppd-1), situés sur les
chromosomes homologues 2A, 2B et 2D, respectivement (Law et al., 1978 ; Scarth et Law,
1983 ; Borner et al., 1993 ; Worland et al., 1998 ; Shitsukawa et al., 2007). Conformément au
systéme des génes Vrn (sauf Vrn-2), les alleles dominants aux loci Ppd conférent I’insensibilité
a la longueur de la durée du jour, tandis que la présence d'alléles récessifs controle la sensible
a ce stimulus (Dyck et al., 2004). Les études génétiques ont montré que le gene Ppd-D1 est le
plus effectif vis-a-vis de l'insensibilité a la photopériode, suivi par les génes Ppd-B1 et Ppd-Al,
respectivement (Worland, 1996). Un nouveau gene désigné par Ppd-B2 a été récemment
cartographie sur le chromosome 7Bs (Khlestkina et al., 2009). Ce gene accélére la floraison
seulement en jours longs contrairement aux génes Ppd-Al qui induisent une floraison précoce,

indépendamment de la longueur du jour.

Du point de vue polymorphisme fonctionnel, peu d'informations sont disponibles sur le
gene Ppd-Al. Seuls quelques polymorphismes ont été détectes jusqu'a présent, mais aucun
d’entre eux n’est fonctionnel (Beales et al., 2007). Plus d'informations sont, par contre,
disponibles sur les polymorphismes fonctionnels des genes Ppd-B1 (Ppd-Bla et Ppd-B1b) et
Ppd-D1 (Ppd-Dla et Ppd-D1b) (Beales et al., 2007 ; Blake et al., 2009 ; Diaz et al., 2012 ;

Nishida et al., 2013). Les alléles insensibles a la photopériode sont désignés par le suffixe « a
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» alors que ceux qui sont sensibles sont suivis par le suffixe « b ». De ce fait, Ppd-D1a, Ppd-
Bla et Ppd-Ala indiquent I’insensibilité, tandis que Ppd-D1b, Ppd-Blb et Ppd-Alb indiquent

que ces alléles sont sensibles aux trois loci (Mclntosh et al., 2014).

L'accélération de la floraison par la présence d’all¢les insensibles a la photopériode a été
rapportée dans plusieurs études. Kamran et al. (2013) a rapporté, en présence de Ppd-D1a, un
avancement de la floraison du blé de printemps par 5.8 et 6.1 jours sous serre et au champ,
respectivement. Foulkes et al. (2004) ont rapporté que I’allele Ppd-Dla a provoqué une
floraison précoce de 9 a 12 jours chez des lignées iso-geniques (NILs) de blé d'hiver. La
photopériode affecte a la fois les phases végétatives et reproductives de blé (Miralles et
Richards, 2000). Slafer et al. (1996) ont suggéré que l'extension de la phase d'élongation de la
tige pourrait augmenter la croissance de I’épi, conduisant a un rendement en grains meilleur. A
l'anthése, les épillets fertiles et le poids sec de 1’épi augmentent avec 1'allongement de la phase
finale de reproduction, probablement en raison d’une forte affectation d’assimilats a 1’ép1 par
rapport a la tige (Gonzalez et al., 2003). Miralles et al. (2000) ont rapporté qu’une meilleure
fertilité des épillets est associée a une longue durée de la phase finale de reproduction dans des
conditions de croissance contrblées. Les effets des genes Ppd sur le rendement de blé tendre
varient en fonction du fond genétique des genotypes testés et des conditions de développement.

7.3. EFFETS DES GENES EPS ET RHT

La troisieme classe de génes controlant le temps de floraison est la précocité per se ou
proprement dite « Earliness per se » (Laurie et al., 2004 ; Cockram et al., 2007 ; Shitsukawa et
al., 2007 ; Lewis et al., 2008). Les génes Eps de précocité sont soupconnés d'influencer la
floraison et la maturité du blé indépendamment des génes de vernalisation Vrn et de la
photopériode Ppd (Worland, 1996 ; Bullrich et al., 2002 ; Lewis et al., 2008 ; Kamran et
al., 2014 ; Zikhali et al., 2014). Ces genes jouent un réle important pour une large adaptation
de blé a différentes conditions environnementales. Les génes Eps contrdlent la floraison lorsque
les exigences de vernalisation et de photopériode sont satisfaites (Appendino et al., 2003 ; van
Beem et al., 2005). Dans les programmes d'amélioration du ble, déterminer le role joué par les
genes Eps dans chaque phase de développement peut permettre aux sélectionneurs de mieux
controler 1’épiaison (Griffiths et al., 2009) et d'augmenter le rendement dans les différents
environnements (Lewis et al., 2008). En raison de leurs effets relativement faibles sur blé, les
genes Eps ont été précédemment cartographiés uniqguement comme des QTL (Quantitative Trait

Loci) (Miura et al., 1999). Cependant, certains genes ont été déterminés avec plus de précision
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ces dernieres années a l'aide de lignées iso-géniques, comme les genes Eps-A™1 et Eps-3A™
clonés chez T. monococcum. Ces génes sont impliqués dans la détermination du nombre
d'épillets ainsi que le nombre de grains par épi en plus de leurs roles de régulateurs de la date
d’épiaison (Bullrich et al., 2002 ; Lewis et al., 2008 ; Gawronski et al., 2014). Cependant, peu
d'informations sur l'identité des genes EPS et le mécanisme de contrdle sont actuellement
disponibles sur le blé hexaploide (Zikhali et Griffiths, 2015). Zikhali et al. (2015) ont décrit par
cartographie fine le premier géne Eps-D1 sur blé tendre, initialement identifié en utilisant des
populations haploides doublées (Griffiths et al., 2009) et validé ensuite sur des lignées iso-
géniques (Zikhali et al., 2014).

En plus des génes Vrn, Ppd et Eps, différentes études ont rapporté un effet significatif des
genes de réduction de la hauteur ou de nanisme Rht sur le temps de floraison et sur le rendement
et ses composantes (Gale et Youssefian, 1985 ; Rebetzke et Richards, 2000 ; Rebetzke et al.,
2011 ; Wilhelm et al., 2013 ; Alghabari et al., 2014 ; Chen et al., 2014 ; Lu et al., 2015 ; Wang
et al., 2015). Jusqu'a présent, plus de 20 génes Rht ont éeté identifiés chez le blé (Rht-1 sur le
chromosome 4BS, Rht-2 sur 4DS, Rht7 sur 2AS, Rht4 sur 2BL, Rht8 sur 2DS, Rht5 sur 3BS,
Rht12 sur 5AL, Rht23 sur 5DL, et Rht9 et Rht13 sur 7BS (Gale et al., 1985 ; Borner et al., 1997
; Korzun et al., 1998 ; Ellis et al., 2004 ; Chen et al., 2013 ; Daoura et al., 2014 ; Chen et al.,
2014). Toutefois Rht-B1b (Rht1), Rht-D1b (Rht2) et Rht8 sont les trois génes les plus répandus
dans les programmes d’amélioration de blé (Worland et al., 1998 ; Zhang et al., 2006 ;
Mclintosh, 2014 ; Chen et al., 2014). Les alléles Rht-B1b et Rht-D1b peuvent augmenter le
rendement de 6.1% a 14.1%, respectivement ; Rht-B1b produit évidemment plus des talles

fertiles, menant a un rendement par plante meilleur (Sial et al., 2002).
8. UTILISATION DES MARQUEURS MOLECULAIRES DANS LE SCHEMA DE SELECTION

En sélection classique, chaque lignée est examinée a travers son phénotype, qui est la
résultante de I’expression des genes influencés par le milieu ou ils s‘expriment. Ces
observations se faisant dans des conditions d’interaction entre le génotype et le milieu, il est
important pour le selectionneur de connaitre la part génétique de celle du milieu dans
I’expression du phénotype du caractére étudié¢ (Moullet et al., 2008). Durant ces dernieres
années, de nombreux marqueurs moléculaires ont été développés pour le blé tendre permettant
ainsi de valoriser les acquis sur les connaissances individuelles des genes lors de leur intégration
dans les schémas de sélection (Gupta et al., 1999 ; Dreisigacker, 2012 ; Bekele et Bekele, 2014).
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Les marqueurs moléculaires deviennent un outil essentiel dans les programmes de
sélection de blé. Ils identifient et étiquettent les geénes d’intéréts, et améliorent la gestion et la
manipulation de la variabilité génétique pour construire des génotypes cumulant des genes
favorables (Xu et Crouch, 2008). Grace aux marqueurs nucléaires, il devient, en effet possible,
d’une part, de mieux lire le génotype a travers le phénotype et, d’autre part, de contrdler les
recombinaisons entre loci ciblés (Jones et al., 1997 ; Bartels et Sunkar, 2005). Ceci est d’autant
plus intéressant que les marqueurs moléculaires sont relativement peu influencés par
I’environnement, contrairement aux marqueurs morphologiques et biochimiques. Ils sont aussi

indépendants de 1’organe mesuré ou analysé et du stade de développement du sujet concerné

(Milee et al., 2008).

Les marqueurs moléculaires permettent d’établir des cartes génétiques qui consistent a
ordonner les marqueurs le long du génome. De telles cartes représentent une base pour identifier
et localiser des genes (pour les caracteres a hérédité simple gouvernés par 1’action d’un seul
gene) et des QTL (pour les caractéres quantitatifs gouvernés par 1’action combinée de plusieurs
genes) d’intérét agronomique (Moullet et al., 2008 ; Dreisigacker, 2012). Une large gamme de
marqueurs moléculaire est utilisée pour détecter le polymorphisme de I’ADN. L’utilisation des
marqueurs de la premiére et la deuxiéme génération, comprenant les marqueurs RFLP (Botstein
et al., 1980), RAPD (Williams et al., 1990), AFLP (Vos et al., 1995), STS (Olsen et al., 1989)
et SSR (Akkaya et al., 1992), a graduellement progressé a I’emploi des marqueurs de la
troisiéme et la quatriéme génération, incluant les marqueurs SNP (Jordan et Humphries, 1994),
KASP (McCouch et al., 2010), DArT (Jaccoud et al., 2001) et GBS (Shendure et Ji, 2008)
comme montré par plusieurs auteurs (Paux et al., 2010, 2012 ; Mir et al., 2013 ; Lateef, 2015).

Les SNP sont les marqueurs moléculaires les plus abondants dans le génome et la forme
la plus courante de la variation genétique entre les individus. Un SNP (Single Nucleotid
Polymorphism) est basée sur seule variation de nucléotide (A, T, G ou C) entre deux ou
plusieurs séquences d'ADN (Angaji, 2009). La fréquence élevée de cette variation dans le
génome et la faisabilité de sa détection par les techniques de séquencage permet I'identification
d'un nombre énorme de SNPs. Ces variations portant sur une seule base se retrouvent
aléatoirement environ toutes les 100 a 300 bases dans un génome. Vue cette densité élevée, les
SNP’s ont I’avantage, par rapport aux autres marqueurs, de révéler plus de polymorphisme pour
un gene ciblé. La plupart des SNP se trouvent dans les parties non codantes des génomes et,

dans ce cas, ce polymorphisme n'a pas d'implications fonctionnelles. Cependant, certaines de
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ces mutations ponctuelles touchent les régions codantes (SNPc) et les régions régulatrices des
genes.

Les marqueurs SNPs ont récemment émergés parmi les nouvelles générations de
marqueurs moléculaires pour diverses applications. Etant co-dominants, ils discriminent
efficacement entre alleles homozygotes et hétérozygotes. Cette nouvelle génération des
marqueurs est un outil puissant pour construire des cartes de liaison géenétique « Genetic linkage
map » et générer des QTL, a un co(t relativement faible (Gupta et al., 2001 ; Zou et al., 2013).
Les SNPs sont vus comme des marqueurs de choix du futur, particulierement lorsque le
séquencage du génome sera complété chez plusieurs especes (Ganal et al., 2009). Dans de
nombreux pays, beaucoup de tentatives sont entreprises pour développer des SNPs a grande
échelle chez le blé tendre, elles ont mené au développement de millions de SNPs, qui seront
largement utilisés dans les programmes d’amélioration génétique par le biais de I’approche

moléculaire (Lorenc et al., 2012).
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CHAPITRE Il. ANALYSE GENETIQUE DE LA F2 D’UN DIALLELE PARTIEL
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RESUME

L’expérimentation a été conduite sur le site expérimental de 1’Institut National de la
Recherche Agronomique d'Algérie (INRAA), unité de Sétif, au cours de la campagne agricole
2012/13, avec un matériel végétal composé de 600 lignées F2 appartenant a 20 populations
biparentales genérées suivant un dispositif de croisements en diallele partiel type Lignées x
Testeurs entre 9 génotypes de blé tendre (Triticum aestivum L.). Elle a pour objectif de
caractériser et de déterminer le potentiel génétique des lignées parentales croisées, et d’estimer
les effets géniques impliqués dans le contrble génétique des caracteres de performance et
d’adaptation de blé tendre sous conditions semi-arides. Les résultats montrent la présence d’une
large variabilité génotypique aussi bien au niveau des parents qu’au sein des populations F2
pour la majorité des variables analysées. Aucun géniteur, lignée ou testeur, ne présente les
meilleures valeurs pour 1’ensemble des caractéres mesurés. L’analyse de I’aptitude a la
combinaison a révélé la présence des variances de valeurs élevées d’aptitude générale et
spécifique a la combinaison pour plusieurs variables. L’étude des relations entre les valeurs
d’AGC et les valeurs moyennes parentales indique que le nombre d’épis, le poids des épis et
celui de la plante sont indicateurs d’une valeur élevée du rendement en grains. L’analyse
génétique du dialléle partiel montre que la plupart des caractéres étudiés sont déterminés
majoritairement par des effets de dominance avec une distribution asymetrique des genes
dominants et récessifs chez les parents. Des valeurs moyennes a faibles caractérisent le
coefficient de détermination génétique au sens étroit, suggérant la complexité du systéme

génétique impliqué dans I’expression des caractéres analysés.

Mots cles : Triticum aestivum, AGC, ASC, action génique, génération F2, semi-aride.
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ABSTRACT

The experiment was conducted at the experimental field of the National Agronomic
Research Institute of Algeria (INRAA), Research Unit of Setif, during the 2012/13 cropping
season, with 600 F2 lines generated from 20 bi-parental crosses between 9 genotypes of bread
wheat (Triticum aestivum L.) in a partial diallel mating design, type Line x Tester. The objective
was to characterize and identify the genetic potential of the parents and to determine the gene
effects involved in the genetic control of wheat characteristics associated to performance and
adaptation under semi-arid conditions. The results showed a large range of genotypic variability
among parents and F2 populations for most of the analyzed variables. No parent, line or tester,
showed superiority for all the measured characters. Combining ability analysis revealed the
presence of large range of general and specific combining ability variances for several studied
traits. GCA-parental mean values correlations analysis indicated that number of spikes, spikes
weight and plant weight were good indicators of high grain yield values. The genetic analysis
of the partial diallel shows the prevalence of dominance effects for most of the measured traits
with asymmetric distribution of dominant and recessive genes in the parents. Medium to low
values exhibited by the genetic coefficient of determination in narrow sense, suggested the

complexity of the genetic system involved in the expression of the studied traits.

Key words: Triticum aestivum, GCA, SCA, F2 generation, gene action, semi-arid.



INTRODUCTION

En Algérie, la demande de blé tendre (Triticum aestivum L.) est en constante évolution
bien que les habitudes alimentaires des algériens restent basées sur I’utilisation du blé dur
(Triticum durum Desf.). L’augmentation des rendements passe nécessairement par
I’amélioration de I’itinéraire technique et I’adoption de nouvelles variétés plus performantes et
mieux adaptées aux conditions de production de I’environnement ciblé. Le processus de
sélection nécessite la création de la variabilité génétique issue de géniteurs présentant de bonnes
caractéristiques agronomiques et de bonnes aptitudes a la combinaison (Fellahi et al., 2013a ;
Hannachi et al., 2013a).

Le rendement en grains est un caractere polygénique complexe, dépendant de plusieurs
caractéristiques, et hautement influencé par le milieu. Plusieurs études ont montré que la
sélection directe basée sur ce caracteére s’est montrée peux efficace dans les milieux variables,
elle a fait peu de progrés a cause de la faible héritabilité et aux interactions génotypes x
environnements du rendement en grains (Bouzerzour et Djekoun, 1996 ; Annichiarico et al.,
2006 ; Benmahammed et al., 2010 ; Bendjama et al., 2014). L’approche analytique suggere
I’utilisation des caractéres liés au rendement et qui conferent 1’adaptation a la variation

environnementale (Laala et al., 2009).

Dans ce contexte, I’information relative aux effets génétiques contrdlant I’expression des
caractéres déterminants du rendement est un pré requis pour entamer tout programme
d’amélioration génétique. Cette information permet d’orienter le processus de sélection sur le
choix adéquat des parents a croiser et de déterminer la ou les méthode (s) de sélection qui soient
les plus efficaces dans la gestion et le criblage des populations en ségrégations pour le
développement des variétés de blé a haut rendement (Fellahi et al., 2013a ; Hannachi et al.,
2013a).

Plusieurs modéles biométriques existent pour déterminer ces mécanismes dont
I’information est trés utile pour 1’organisation du programme de croisement en vue de
I’obtention d’un gain génétique le plus ¢élevé possible (Singh et Chaudhary, 1985 ; Brown et
al., 2014 ; Mumtaz et al., 2015). Les dispositifs de croisements dialleles sont le plus souvent
utilisés pour déterminer le potentiel génétique des lignées parentales et d’identifier celles qui

présentent de bonnes aptitudes a la combinaison (Singh et Chaudhary, 1985 ; Christie et
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Shattuck, 1992 ; Sharma, 2006 ; Mather et Jinks, 2013). Ces derniéres peuvent étre hybridées
pour développer des cultivars accumulant les effets génétiques fixables.

Plusieurs méthodes ont été proposées pour l'analyse diallele (Jinks et Hayman, 1953 ;
Hayman, 1954 ; Griffing, 1956 ; Gardner et Eberhart, 1966). Les sélectionneurs utilisent
largement 1’approche de Hayman (1954) qui permet une analyse génétique de la génération F1
et / ou F2 obtenues a partir de croisements entre des parents homozygotes (Khan et al., 2009 ;
Metwali et al., 2014). L'analyse est basée sur la connaissance de la nature des parameétres
statistiques génétiques et environnementaux, comme les moyennes, les variances et les
covariances, obtenues a partir des données collectées a partir du dialléle (Silva et al., 2004 ;
Schuelter et al., 2010). En dehors des effets géniques additifs et de dominance, cette méthode
est efficace dans la détection d’épistasie (Cruz, 2001). Toutefois, elle reste non valable pour le
diallele partiel, qui représente par définition, un ensemble de croisements faits entre deux
groupes de parents distincts et ou des croisements entre les parents appartenant a un méme
groupe n’ont pas d'intérét pour le sélectionneur. L'adaptation de la méthode de Hayman (1954)
pour les croisements de type diallele partiel a été développée et popularisée par Viana et al.
(1999, 2000, 2001).

L’objectif de cette étude est (i) de déterminer les valeurs propres des lignées parentales
croisées, (ii) d’estimer les effets géniques impliqués dans le contrdle génétique des caracteres
de performance et d’adaptation d’un croisement diall¢le partiel type Lignées x Testeurs de blé

tendre (Triticum aestivum L.) sous conditions semi-arides.
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MATERIEL ET METHODES

1. MATERIEL VEGETAL ET DISPOSITIF EXPERIMENTAL

L’étude a été menée au cours de la campagne agricole 2012/13 sur le site expérimental
de I’Unité de Recherche de I’Institut National de la Recherche Agronomique d’Algérie (UR-
INRAA) de Sétif. Le site expérimental est situé aux coordonnées géographiques 36° 15’ N et
05° 37’ E, a une altitude de 981 m. Le climat de la région du site expérimental est de type
méditerranéen, continental, semi-aride, caractérisé par un été chaud et sec, et un hiver froid et
humide (Chennafi et al., 2006).

L’expérimentation de 1’année 2010/11 a porté sur la réalisation des différents
croisements. Cing lignées et quatre testeurs ont été croisés selon le dispositif Lignées x Testeurs
(Tableau 6) pour produire 20 hybrides F1 (Fellahi, 2013). Chaque testeur est utilisé comme
polinisateur de chaque lignée. Les lignées ne sont pas croisées entre elles et les testeurs ne le
sont pas entre eux. La campagne 2011/12 a porté sur le suivi des lignées parentales et des

hybrides F1 (Fellahi, 2013), alors que la campagne 2012/13 a porté sur les populations Fo.

Tableau 6. Lignees parentales utilisées dans le dispositif de croisement Lignéees x Testeurs.

Génotype | Pedigree | Origine

Lignées (groupe 1)
Acsadgos Acsadsye/4/C182.24/C168.3/3/Cno*2/7C//CC/Tob-0s Acsad (Syrie)
Acsadsgg Acsadse/4/C182.24/C168.3/3/Cno*2/7C/ICC/Tob-1s Acsad (Syrie)
Acsadiiss Prl/Vee6//Myna/Vul/3/Prew Acsad (Syrie)
Acsadiose Zahrai 1-14//HD21699/Bow’s’ Acsad (Syrie)
Ain Abid AS8189 ‘A’ Espagne

Testeurs (groupe 2)
Mahon-Démias | Landrace Iles de Baléares
Rmada Vee’s/Bow’s//Alondra’s/Pavon’s Acsad (Syrie)
Hidhab HD1220/3*Kal/Nal CM40454 Cimmyt (Mexique)
El-Wifak K134/4/Tob//Bman/Bb/3/Cal/5/Bucc Cimmyt (Mexique)

Les parents femelles sont les lignées venant du programme de coopération ITGC-
ACSAD. Ces lignées sont Acsadgo1, Acsadses (homologuée en 2012 sou le nom de Djanet),
Acsadiiss, Acsadiose et la variété Ain Abid. Les testeurs sont les cultivars Mahon-Démias,
Hidhab, Rmada et EI-Wifak.

Ain Abid (AS’8189) est une variété introduite par I’'ITGC dans le cadre du programme
MAP, en 1986 (Fellahi, 2013). Elle fut retenue par 'ITGC du Khroub, en 1989. C’est une
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variéte de taille moyenne, semi-précoce, productive et cultivée surtout sur les plaines intérieures
du Constantinois. Ain Abid est tolérante au froid, résiste a la verse physiologique et a
I’égrenage. Elle est appréciée pour sa résistante aux rouilles noire et jaune ainsi que pour sa

qualité boulangere (Fellahi, 2013).

Mahon-Démias est issue d’une sélection généalogique d’une population locale introduite
des lles Baléares (Laumont et Erroux, 1961). Les souches sélectionnées de cette population ont
servi de matériel de départ pour la multiplication de cette variété par la station expérimentale
agricole de Sidi Bel Abbés (Laumont et Erroux, 1961). Mahon-Démias est une variété rustique,
a cycle de développement relativement long permettant d’esquiver les gels tardifs qui
caractérisent la zone de production des hauts plateaux, notamment les régions de Sétif et Tiaret.
Sa paille fine, haute et demi pleine, la fait apprécier des éleveurs qui 1’utilisent comme aliment
du bétail. Elle est caractérisée par une large adaptation aux zones arides et semi-arides des hauts
plateaux. Tolérante aux rouilles jaune et noire, cette variété posséde une qualité technologique
moyenne, nécessitant des coupages avec des blés de force. Son potentiel de rendement est faible

mais régulier (Fellahi, 2013).

Rmada (Acsadsss) est une sélection de I’ITGC de Sétif de 2011. C’est une variété a cycle
végétatif court. L’épi blanc est de type lache, a faible glaucescence et présente une forme
pyramidale. C’est une variété qui connait un début d’adoption dans la région de Sétif, ou elle
est censée remplacer Hidhab, grace a sa tolérance de la rouille jaune. Résistante au froid et a la
verse ; tolérante a la sécheresse (Fellahi, 2013).

La variété Hidhab (HD1220), est une sélection de I'TTGC de Sétif datant de 1985, sélection
faite a I’intérieur d’une population en ségrégation provenant de CIMMYT. C’est une variété a
cycle court, précoce a I’épiaison, ce qui lui permet de tolérer les stress hydrique et thermique
de fin de cycle. Elle se distingue par une capacité de tallage élevée, aux épis blancs, demi-
compacts, aux barbes divergentes et a paille creuse et courte (Fellahi, 2013). Hidhab présente
une adaptation trés large, embrassant toutes les régions du pays. Cette variété est trés appréciée
par les agriculteurs, elle est la plus cultivée a cause de son potentiel de rendement éleve. Elle
remplaca la variété Mahon-Démias dans plusieurs zones agro-climatiques. Elle présente une
sensibilité élevée a la rouille jaune, et sans une couverture phytosanitaire adéquate, son
rendement chute fortement sous forte attaque de ce pathogéne. Elle posséde de bonnes

caractéristiques technologiques pour la panification, c’est un bl¢ de force (Fellahi, 2013).
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El-Wifak est aussi une sélection de I'ITGC de Sétif, de 2011. Elle se caractérise par sa
précocité, ce qui lui permet d’éviter le gel tardif. Résistance au froid et a la verse ; tolérante a
la secheresse. Le grain est de couleur roux et I’épi de forme pyramidale et blanc. C’est une
variété productive, possédant de bonnes caractéristiques technologiques. Pour la résistance aux

maladies, elle est tolérante & la rouille jaune et rouille brune (Fellahi, 2013).

Le matériel végétal, comprenant les lignées parentales et les hybrides F2, est mis en place
dans un dispositif en blocs complétement randomisés avec trois répétitions. La parcelle
élémentaire a 2 rangs espacés de 20 cm et long de 10 m, soit une surface parcellaire de 4 m2,
Le précédent cultural est une légumineuse (lentille). L essai est fertilisé avec 100 kg ha™* de
superphosphate avant le semis et 70 kg ha? d’urée a 35% au stade tallage. Le désherbage
chimique est effectué, juste aprés ’apport de 1’engrais azoté, avec le Sekator (herbicide anti-
dicotylédones) [100 g/l Amidosulfuron + 25 g/l lodosulfuron + 250 g/l Mefenpyrdiéthyl] a
raison de 0.15 | ha'?, et le Dopler plus (herbicide anti-graminées) [20 g/l de Fenoxaprop-P-ethyl
+ 250 g/l de Diclofop-methyl + 40 g/I Mefenpyr-diethyl] a raison de 2 | ha™.

2. MESURES ET NOTATIONS

Les différentes notations et mesures sont faites par plante sur les lignées parentales et les
populations F2, & raison de 30 plantes par génotype/croisement, pris aléatoirement. Elles ont

porté sur :

v La teneur en chlorophylle (Chl, CCI) est déterminée au stade épiaison a 1’aide d’un
chlorophylle-métre types CCM-200 (Opti-Sciences, Tyngsboro, Massachusetts, USA).

v La teneur relative en eau (TRE, %) est mesurée sur la derniére feuille entierement
développée pour déterminer 1’état hydrique des plantes selon la méthode de Barrs et
Weatherly (1962) décrite par Mullan et Pietragalla (2012).

v Le test de 'intégrité cellulaire (IC, %) est effectué sur les deux derniéres feuilles
entierement développées selon la procédure décrite par Bajji et al. (2001). C’est un
indicateur du degré de tolérance au stress thermique.

v' Lasurface de la feuille étendard (SF, cm?) est estimée selon Spagnoletti-Zeuli et Qualset
(1990).

v' La durée de la phase végétative (DPV, jours) est déterminée en nombre de jours

calendaires comptés a partir du 1" janvier a la date de réalisation de 50% de 1’épiaison.
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La date d’épiaison est indiquée par la sortie des barbes de la gaine de la dernicre feuille
complétement développée. C’est un indicateur du degré de précocité.

La hauteur de la vegétation (HT, cm) est prise en cm de la surface du sol au sommet de
1’¢épi, barbes incluses.

Le nombre (NE) et le poids des épis (PNE, g) sont déterminés par comptage et pesage des
épis présents dans le bottillon de végétation servant a la détermination de la biomasse
aérienne.

Le poids de 1000 grains (PMG, g) est déduit du comptage des graines produites par plante.
La biomasse aérienne accumulée a maturité est déterminée a partir du poids sec de la
plante (BIO, g).

Le rendement en grains (RDT, g) est déterminé par plante apres le battage du bottillon de
végétation.

L’indice de récolte (HI, %) est déterminé par le rapport du rendement en grains sur la

biomasse mesurée a maturité : HI (%) = (I;TD;) x100

Le nombre de grains par épi (NGE) est déduit par calcul en utilisant les moyennes du

rendement en grains, du poids de 1000 grains et du nombre d’épis par plante :

NGP = 1000 RDT NGE = NGP/NE
- (PMG) ’ B /

Avec NGP, RDT, PMG, NE et NGE sont respectivement le nombre de grains produit par
plante, le rendement en grains, le poids de 1000 grains, le nombre d’épis par plante et le

nombre de grains par épi.

Les différentes mesures et notations sur les caractéres phénologiques, morphologiques,

physiologiques et le rendement et ses composantes, sont faites selon les préconisations déecrites
dans le guide du CIMMYT élaboré par Pask et al. (2012).

3. ANALYSE STATISTIQUE DES DONNEES

3.1. ANALYSE DE LA VARIANCE DE L’EFFET GENOTYPE

Les variables mesurées sur des plantes individuelles, par croisement, sont traitées par une

analyse de variance (ANOVA) en utilisant le modele additif suivant :

Yl]:ﬂ+Gl+Bl+Sl]
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Ou :

Yij : Valeur observée du genotype i sur le bloc j
- Moyenne générale de I'expérience

Gi : Effet du génotype i

Bj : Effet du bloc j

&ij - Effet dO a I'erreur expérimentale

L’ANOVA a été effectuée sur les moyennes de 10 plantes par répétition pour tester I’effet
génotype selon la procédure de Viana et al. (2000), comme indiqué au tableau 7. L’analyse
génétique est conduite selon la méthode décrite par Viana et al. (2001) pour les caractéres

présentant un effet génotype significatif.

Tableau 7. Squelette du tableau d’analyse de la variance du dialléle partiel impliquant les
parents et leurs hybrides F2 selon la procédure de Viana et al. (2000).

Source Ddl Carré moyen attendu (EMS)
Blocs b-1 -
Génotypes N+nn’-1 -
Parents N-1 o2+bD
Lignées (Gy) n-1 c2+hD()
Testeurs (G2) n’ -1 o2+bD(2)
les G2 1 024‘ nn (IT]LD_rnILo)2
F2 nn’-1 ,_bNnn'
=———(M2— PMo—QgMe0)?2
7 (N+nn')( o —gm o)
Parents vs. F, 1 ,_ bNnn'
o :—(mLz— pl’TlLo—qu'lL‘o)2
(N+nn")
Erreur (b—1) (N+nn’-1) |o? (bE =DbE’)
Total b (N+nn’)

b: Nombre de blocs, N: Nombre de parents, n: Nombre de parents du groupe 1, n’: Nombre de parents du groupe 2.

3.2. ANALYSE GENETIQUE DU DIALLELE PARTIEL

3.2.1. METHODE DE GRIFFING

L’analyse de I’aptitude a la combinaison permet de classer les géniteurs en termes de
valeur géenetique et d'identifier les meilleures combinaisons hybrides. Le modéle additif de

I’analyse de la variance impliquant les effets des aptitudes a la combinaison est le suivant :
Yig=0n+9:i+9;+(S)y +1r + ey

Oou:
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Yij : Valeur du croisement obtenu a partir de la i™ lignée et le j*™ testeur dans la ke™®

répétition

W : Parameétre général commun a toutes les parcelles de terrain, représenté par la moyenne
générale de I’expérimentation

gi : Effet de PAGC de la i®™ lignée

gj: Effet de ’AGC du j*™ testeur

sij : Effet de ’ASC de I’ij*™ croisement

r: Effet de la ke répétition

eijk : Déviation du Yijk de son espérance

Les données collectées sont soumises a une analyse de la variance selon la méthode
décrite par Singh et Chaudhary (1985) pour tester les différents effets génétiques et I’analyse.
L’analyse de la variance des aptitudes a la combinaison des différents génotypes intégre la

comparaison des parents et des hybrides : effet lignées, effet testeurs et I’interaction ‘L. vs. T’.

Les variances des aptitudes, générale (a45¢) et spécifique (6%45c), a la combinaison sont

calculées par :

62AGC = COT](HS)
6% 45c = Cov(FS) — 2Cov(HS)
Ou:

Cov (FS) : Covariance des familles de pleins-fréres (Full-sib)
Cov (HS) : Covariance des familles de demi-fréres (Half-sib)

3.2.1.1. ESTIMATION DES EFFETS DE L ’APTITUDE GENERALE A LA COMBINAISON

Les effets de I’AGC de la i®™ lignée (gi) sont calculés par :

f
gi = FH,— MC QO 9:=0)
l
Ou :
gi: Effet de ’AGC de la i®™ lignée
FHi: Total général des lignées

MC : Total général
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Les effets de I’AGC de I’i®™ testeur (gj) sont déterminés par :

m

i
Ou :

gi: Effet de I’AGC du j°™ testeur

MM;: Total général des testeurs

MC : Total général
3.2.1.2. ESTIMATION DES EFFETS DE L’APTITUDE SPECIFIQUE A LA COMBINAISON

Les effets de I’ASC du ij*™ croisement sont estimés par :
Sij = MH;; —MC — g; — g; UEY))

Ou:

sij: Effet de I’ASC de I’ij*™ croisement
MC : Total des croisements

MHij : Total général de I’ij*™ croisement
gi: Effet de ’AGC de la i®™ lignée

gj: Effet de ’AGC du j*™ testeur

Les effets des aptitudes, générale et spécifique, a la combinaison sont testées relativement
a leurs erreurs standards au seuil de 1% et 5% de probabilité pour I’ensemble des variables

mesurées.

3.2.2. METHODE DE VIANA

3.2.2.1. VALIDITE DU MODELE

Pour utiliser la méthodologie décrite par Hayman (1954), modifiée par Viana et al.
(1999), il est nécessaire de vérifier si tous les caracteres répondent aux conditions suivantes :
hérédité mendélienne et homozygotie des parents, absence d'effet réciproque, d’interactions
épistatiques et d’allélisme multiple. En outre, les génes doivent étre répartis de maniére
aléatoire chez les parents. Le test de la validité des hypotheéses restrictives requises par le

modele d’additivité-dominance est base sur la régression linéaire des covariances des familles
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de plein-fréres (Wr) sur les variances des familles de demi-freres (Vr). Le test de signification

du coefficient angulaire (b) de la droite de régression (Ho: b = 1 vs. Hi: b # 1) est fait par

ponderation des Wr et Vr apres rotation de 45 ° des axes représentes par ces statistiques sur le

graphique (Ho: b = 0 vs. Hi: b # 0). Le modéle additivité-dominance est considéré comme

adapté lorsque le coefficient de la droite de régression b differe significativement de zéro mais

ne différe pas de I’unité (Viana et al., 1999).

3.2.2.2. COMPOSANTES GENETIQUES DE LA VARIATION

L’analyse du diallele particl nous permet d'estimer les composantes génétiques
suivantes (Viana et al., 1999, 2001) :

vV V VYV V

vV VvV

VoLo() : Variance des moyennes génotypiques des parents n du groupe 1

VoLo) : Variance des moyennes génotypiques des parents »’ du groupe 2

Vovo : Variance des moyennes génotypiques des parents N, avec : N=n +n’
WoirLoz : Covariance entre la moyenne génotypique des générations F2 du ré™ parent
et la moyenne du parent non récurrent (covariance dans le r®™ rang)

VL2 : Variance des moyennes génotypiques des générations F2 du r®™ parent
Wois)Loz - Covariance entre la moyenne génotypique des générations F2 du s°™ parent
et la moyenne du parent non récurrent (covariance dans le s rang)

VL2 - Variance des moyennes génotypiques des générations F2 du s*™ parent
Woini2 : Covariance entre la moyenne génotypique des générations F2 du ré™ parent
et la moyenne du rang du parent non récurrent

Wous)L2 : Covariance entre la moyenne génotypique des générations F2 du s®™ parent
et la moyenne du rang du parent non récurrent

Vr2 : Variance des moyennes génotypiques des hybrides F2

Vars)L2 - Variance des valeurs génotypiques des individus de la population F2 issue
du croisement entre les r*™ parents et les s°™ parents

VL2 : Moyenne de la somme des variances génotypiques des générations F2 du réme
parent

Va2 : Moyenne de la somme des variances génotypiques des générations F2 du s¢™
parent

Va2 Moyenne de la somme des variances génotypiques des générations F2 des

parents du diallele
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Apreés avoir effectué une analyse de la variance et estimation des composantes statistiques
obtenues, ces derniers sont utilisés pour calculer les composantes génétiques (D1, D2, D3, Ha,
Hz, h? et F). D1, D2 et D3 sont des mesures de la variation due aux effets génétiques additifs des
lignées (groupe 1), des testeurs (groupe 2) et des deux groupes ensemble, respectivement. H et
H: sont des mesures de la variation génétique due aux effets géniques de dominance. h? est le
coefficient de détermination génotypique. F mesure la covariance moyenne entre les effets
géniques additifs et dominants (Viana et al., 1999). L'analyse de I'amplitude et de la
signification des composantes associées aux effets géniques additifs D (1) et D (2) permet de tirer
des informations sur la variabilité génétique existante dans chaque groupe de parents. Une telle
composante, différente de zéro, indique la présence de la variabilité génétique au sein du groupe
concerné. Lorsque la différence entre ces deux parametres est inférieure a zéro (D ) - D () <
0), elle suggere qu’une plus grande variabilité est présente dans le groupe 2. Une plus grande
variabilité existe dans le groupe 1 lorsque cette différence est positive (D 1) - D 2) > 0) selon
Viana et al. (1999).

Le parameétre F donne une indication sur la proportion des génes dominants et les genes
récessifs. Le F d'un parent donné peut étre négatif, nul ou positif. Lorsqu’il est négatif (F < 0),
ceci indique que le parent porte plus de genes récessifs que de dominants (hafa < 0). Au
contraire, lorsqu’il est positif (F > 0), le parent porte une plus grande proportion des genes
dominants (hafa > 0). En présence des effets de dominance, lorsque F prend une valeur nulle
(F = 0), le géniteur mis en jeux porte approximativement le méme nombre de genes dominants
et récessifs. Pour tout groupe parental, la valeur de F de l'un des parents est directement
proportionnelle au nombre de genes dominants qu'il porte et qui ne sont pas fixes dans l'autre
groupe des parents (Viana et al., 1999). En effet, la valeur moyenne de F des deux groupes de
parents (F du groupe 1 et F' du groupe 2) indique la fréquence relative des genes dominants et
récessifs. Lorsque F ou F' est positif, ceci indique que les alleles dominants sont plus fréquents
que les alleles récessifs de ce (s) groupe (S) (hawa > 0 ou hawa' > 0). Si les genes récessifs sont
plus fréquents dans un groupe, sa valeur est négative (hawa < 0 ou hawa' < 0). S’il existe une
dominance et que la valeur moyenne de F est nulle, les alléles dominants et récessifs sont a

fréquences égales (Viana et al., 1999).

Compte tenu de la variabilité génétique présente chez les parents dans un groupe, la
composante Hi de ce dernier sera nulle en I'absence de dominance et positive en cas de sa

présence. La différence Hi) - Hi) fournit les mémes informations que D (1) - D (2). Plus de
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variabilité existe dans le groupe 1 si la différence est positive et vice-ver-¢a. S’il y a une
variabilité genétique dans les deux groupes de parents, les composantes Har, Hzs et Hz sont
positives en présence de dominance et nulles en son absence (Viana et al., 1999). L’absence de
variabilité dans un groupe parental rend les composantes F et Hz des parents de I'autre groupe,
ainsi que leurs valeurs moyennes respectives nulles. Les paramétres de dominance Hiq), Hi@)
et Hz ont la méme ampleur lorsque les génes ont les mémes fréquences alléliques dans les deux

groupes de parents (ua = ua'= 0.5 pour chaque locus a) (Viana et al., 1999).

En présence de dominance, I'ampleur relative des composantes de Hz des parents dans un
groupe fournit des informations importantes. H2 d'un parent est importante quand il porte la
moindre fréquence des géenes du groupe auquel il appartient (Wabfra 0U Wa'6ra < 0, pour chaque
locus a), tandis qu’elle est moins importante lorsque le parent porte les fréquentes géniques les
plus élevées (Wabra OU Wa'Gra > 0, pour chaque locus a). En général, la valeur de la composante
H2 d'un parent est inversement proportionnelle a la concentration des genes de son groupe, et
qui ne sont pas fixes dans l'autre groupe. La différence entre les composantes de Hz des deux
parents du méme groupe peut étre nulle si les parents ont le méme fond génétique ou lorsque
les genes les plus fréquents chez les parents ne sont pas les mémes. Si toutes les composantes
de Hz des parents dans un groupe ont la méme ampleur, les fréquences alleliques sont donc
égales a D’intéricur de ce groupe (Viana et al., 1999). La signification des différentes
composantes de la variation est vérifiée par le test t, chaque composante est divisée par son
écarts-type respectif. La composante est considérée comme significative lorsque la valeur de ce
ratio est supérieure a 1.96 a une probabilité de 5% (Singh et Chaudhary, 1985).

3.2.2.3. ESTIMATION DES PARAMETRES GENETIQUES

A partir des estimations des composantes génétiques, d’autres parametres génétiques sont
ensuite déterminés, et leur interprétation est exclusivement liée aux géniteurs utilisés dans cette

étude, selon la procédure décrite par Viana et al. (1999).
3.2.2.3.1. DEGRE DE DOMINANCE

Le degré de dominance dans les systemes polygéniques au niveau de tous les loci est

donné, respectivement, chez les deux groupes de parents n and »’ par :

(Hycy/H 1)) '? et (Hyz)/H 2))'?
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Un ratio supérieur a I’unité indique la superdominance ; s’il est inférieur a 1, il désigne la

dominance partielle ; un ratio égal a 1 signifie la dominance compléte.
3.2.2.3.2.  PROPORTION DES GENES DE DOMINANCE ET DES GENES RECESSIFS

La proportion des genes dominants et des genes récessifs (Kpo/Kr) est donnée,
respectivement, chez les deux groupes de parents n et »’ par le ratio :

Kp _ vl *tFu ot Kp _ JADapHin+Fa)
Ke  J4DHi2)~Fa) Kr ~ JADHi)-F(2)

Un ratio proche de zéro indique que les parents du groupe contiennent une plus grande
proportion de genes récessifs. Un rapport proche de I'unité indique que les parents portent
autant de génes dominants que de récessifs. Un ratio supérieur a 1 indique que les parents du
groupe comportent plus de genes dominants.

3.2.2.3.3. PROPORTION ENTRE LES ALLELES DOMINANTS A EFFETS POSITIFS ET

NEGATIFS

La proportion des genes avec effets positifs et négatifs est calculé chez les deux groupes
de parents n et n’ par le rapport :
H,/4H,

Une répartition symétrique des alléles favorables et non favorables est notée chez les
parents lorsque le rapport a une valeur proche de 0.25. Au contraire, la répartition des alléles

est asymétrique si le rapport tend une valeur moins de 0.25.
3.2.2.3.4. DIRECTION DE LA DOMINANCE

Définissons k+ et k- comme le nombre de génes dominants qui augmentent et diminuent
I'expression du caractére, respectivement. L’hétérosis moyenne peut étre exprimée de la

maniére suivante :

K+ k-
h= Z hy(1 = wyw'y) — z ho(1—wow' )k, +k_
a=1 a=1

Si ha:h,da:d,Wa:WGtW’a=W)d0nCZ

48



th(l)D(Z) — ((k++k_ )2)
D,D% k

Par conséquent, si la domination existe dans le systéme génétique étudié et le rapport ci-
dessus est égal a zéro, le nombre de génes dominants avec un effet positif est le méme que le
nombre de genes dominants avec un effet négatif. En d'autres termes, la dominance est
bidirectionnelle. Au contraire, si le rapport est positif, les genes dominants qui augmentent et
diminuent I'expression du caractéere sont en fréquences inégales, la dominance est
essentiellement unidirectionnelle.

3.2.2.3.5. NOMBRE DE BLOCS DE GENES EFFECTIFS

Le nombre de groupes de genes qui expriment la dominance est donné par le ratio :
h?/H,

Ce ratio sous-estime le nombre de facteurs impliqués dans I’expression des caractéeres
(Hayman, 1954).

3.2.2.3.6. CORRELATIONS ENTRE LES ALLELES FAVORABLES ET LA DOMINANCE

Le coefficient de corrélation entre les alléles favorables et la direction de dominance est

calculé chez les deux groupes de parents n et »’ par :

Cov(Wr +Vr,Yr)
r =
VO (Wr +Vr)é?p

Avec : Yr = valeurs moyennes parentales.

Une corrélation positive (» = 1) indique que les genes récessifs agissent dans le sens de
I’augmentation de la moyenne du caractére considéré, alors qu’une corrélation négative (r = -
1) suggere que I’augmentation du caractére ciblé est controlée par des génes dominants.
Lorsque le coefficient de corrélation est nul (r = 0), il met en évidence 1’absence de dominance

directionnelle.
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3.2.2.3.7. HERITABILITE AUX SENS LARGE ET ETROIT

Le coefficient de détermination de 1’héritabilité au sens large (h2s) et au sens étroit (h2ns)
est donné, respectivement, par :

1
D-F+Hy1—3H; D-F+H{—H,

D-F+Hy~3Hp+2¢

hZ, = et hZ, =

D—F+Hy—3Hp+2¢
3.2.2.4. ANALYSE GRAPHIQUE

Basé sur I'analyse de régression de la covariance des familles de plein-freres (Wr) sur la
variance des familles de demi-freres (Vr), le degré moyen de dominance et la constitution
génétique des parents sont estimés. 1l y a dominance compléte si la droite de régression passe
par lI'origine, la dominante est partielle dans le cas ou la droite coupe 1’axe des Wr au-dessus de
I'origine, en I'absence de dominance, la droite de régression est tangente a la parabole. Il y a
superdominance lorsque la droite de régression coupe 1’axe des Wr au-dessous de l'origine des
axes. L’ordre de distribution des parents ou des couples de valeurs (Vr, Wr) est indicateur de la
distribution des génes dominants et des genes récessifs chez les parents croisés. Les parents qui
portent plus de génes dominants que de génes récessifs sont situés pres de 1’origine des axes.
Les parents qui portent plus de génes récessifs que de génes dominants sont situés a I’extrémité
de I’axe des Vr. Les parents qui portent autant de genes dominants que de génes récessifs sont
proches du point de coordonnées (Vr, Wr). Les analyses statistiques et génétiques sont réalisées
a I’aide du logiciel Genes, version 2014.6.1 (Cruz, 2013).
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RESULTATS ET DISCUSSION
1. ANALYSE DE LA VARIABILITE

1.1. EFFET GENOTYPE

L’analyse de la variance met en évidence un effet génotype significatif pour I’ensemble
des caractéres mesurés, a l'exception de la teneur relative en eau, I’intégrité cellulaire et le
rendement en grains qui ne présentent pas d’effet génotype significatif et qui de ce fait ne feront
pas 1’objet d’analyse génétique vu que la variabilité existante est uniquement d’origine
environnementale (Tableau 8). Pour les autres caracteres, les résultats révélent la présence

d’une importante variabilité phénotypique au sein du matériel végétal étudié.

La variabilité observée s’explique par la diversité des parents utilisés en croisement et
mérite d’étre exploitée a des fins de sélection pour améliorer le rendement et I’adaptation du
blé tendre a la variation des milieux de production. La décomposition de 1’effet génotype entre
les parents et les F2 indique aussi un effet significatif chez les parents pour I’ensemble des
caracteres, mis a part le poids des épis par plante et un effet significatif chez les populations F2
pour I’ensemble des caractéres hormis le poids des épis par plante et la biomasse aérienne
(Tableau 8).

Tableau 8. Carrés moyens de I’analyse de la variance des caractéres mesurés en F2 du diallele

partiel.

Source |Bloc Gén. Par. L T Lvs. T |F Pvs.F, |Erreur
ddl 2 28 8 4 3 1 19 1 56
Chl 169.3 39.0** | 50.2**| 55.5**| 59.8** 0.1m™ 36.4** 0.2™ 12.3
TRE 2075.2 18.5™ 8.6™ 3.4™| 18.2"™ 0.7™ 23.5™ 1.4™ 15.5
IC 46.1 20.7™ 6.2™ 7.0 7.1™ 0.4™ 27.7* 4.0m™ 154
DPV 16.3 23.9** | 36.2**| 12.3**| 79.4** 2.2™ 17.8** 42 4** 3.1
SF 3.2 13.9**| 18.6**| 16.5**| 20.3** 21.6* 12.6** 0.1m™ 3.7
HT 210.4| 316.5**| 537.8*| 132.6*| 1143**| 341.1**| 227.8**| 231.2** 12.6
NE 9.5 5.0** 4.6* 2.0™ 6.1* 10.2** 4.9** 9.2** 1.6
PMG 3.0 19.0** | 30.2**| 22.7**| 50.2** 0.2™ 15.0** 6.7 51
PNE 91.3 23.8%*| 26.9™| 42.6**| 15.0™ 0.0™ 21.4™ 44.0™ 134
NGE 62.4| 157.8**| 194.8*| 160.0*| 207.9*| 295.0**| 150.4** 1.7 49.3
BIO 111.5 70.2*| 117.7*| 60.5™| 206.5* 80.2™ 49.9™ 76.6™ 34.0
RDT 37.8 9.7"™| 12.0™| 20.6* 4.4™ 0.3™ 7.7 31.4™ 8.0

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire CCIl), TRE: Teneur relative en eau (%), IC: Intégrité cellulaire (%), DPV: Durée de la phase
végétative (Jours apres le 1* janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante,
PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g), RDT:
Rendement en grains/plante (g).

La décomposition de I’effet génotype des parents entre lignées et testeurs indique un effet

significatif chez les lignées pour la majorité des caractéres excepté le nombre d’épis et la
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biomasse aérienne produite par plante et un effet significatif chez les testeurs pour 1’ensemble

des caractéres a I’exception du caractére poids des épis par plante (Tableau 8).

Un effet génotype significatif suggére que des différences d’ordre génétique existent pour
le caractere d’intérét entre les parents dans leur ensemble et entre les lignées et testeurs. Le
contraste ‘Lignées vs. Testeurs’ indique des différences significatives entre ces deux sources
de variabilité uniquement pour la surface de la feuille étendard, la hauteur des plantes, le nombre
d’¢épis par plante et le nombre de grains par épi. Le contraste ‘‘Parents vs. F2’’ indique des
différences significatives pour la durée de la phase végétative, la hauteur de la végétation et le

nombre d’épis par plante (Tableau 8).
1.2. VARIABILITE INTRA LIGNEES

L’¢tude des valeurs moyennes des caracteres analysés par source de variation indique que
parmi les lignées, Ain Abid se distingue par des valeurs moyennes élevées pour la durée de la
phase végétative (138.67 jours), la surface foliaire (20.69 cm?), la hauteur de la végétation
(76.60 cm), le poids des epis (22.79 g), la biomasse (30.79 g), le nombre de grains par épi (63.57
graines) et le rendement en grains (15.09 g). La moyenne la plus élevée de la teneur en
chlorophylle (40.38 CCI) et du poids de 1000 grains (39.47 g) est notée chez Acsadsos.
Acsadii3s se distingue par la valeur élevée pour le nombre d’épis qui est de 6.93 épis (Tableau
9).

Aucune lignée ne présente des valeurs élevées pour I’ensemble des caractéres mesurés.
Acsadoo1 se distingue par les plus faibles valeurs moyennes pour la hauteur (59.58 cm), le
nombre d’épis (5.07 épis), le poids de 1000 grains (33.52 g), le poids des épis (12.42 g) et la
biomasse aérienne (19.69 g). Acsad113s présente la surface foliaire la plus réduite (15.19 cm?)
et le nombre de grains par épi le plus faible (44.27 graines/épi). La lignée Ain Abid présente la
plus faible teneur en chlorophylle (30.84 CCI) et la lignée Acsadaoss st la lignée la plus précoce
avec une durée de la phase végétative de 134.0 jours (Tableau 9). Parmi les lignées Ain Abid
est désirable pour plusieurs caractéristiques, suivie d’Acsadiiss et d’ Acsadiose. Acsadoor est la

moins bonne (Figure 5).
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Tableau 9. Valeurs moyennes des caractéres mesurés des parents du dialléle partiel.

Génotypes [Chl  [DPV |[SF |HT [NE |[PMG |[PNE [NGE [BIO |RDT
Lignées (L)
Agor 32.01°/136.33" | 18.49%| 59.587| 5.07°| 33.52°| 12.42°| 48.72%| 19.69°| 8.14
Aggg 40.38%| 138.00%| 15.25°| 65.28Y| 5.87°| 39.47%| 16.44%| 48.82%| 24.00°| 11.36%
Al13s 34.93°134.67°| 15.19°| 73.10°| 6.93°| 38.39%| 17.76%| 44.27°| 21.23°| 11.83%
A1069 39.52%| 134.00° | 16.60°| 68.10°| 5.50°| 34.59°| 15.80°| 50.65%| 20.69°| 9.58?
AA 30.84°| 138.67%| 20.69°| 76.60°| 6.87°| 33.89°| 22.79%| 63.57%| 30.79%| 15.09%
XL 35.54| 136.33| 17.25| 68.53| 6.05| 35.97| 17.04| 51.21| 23.28| 11.20
Testeurs (T)
MD 29.42°( 142.00*| 17.89%|104.81%| 9.23%| 40.78%| 19.48%| 32.96"| 38.93%| 12.46°
RD 35.45°133.00°| 13.02°| 68.30| 7.40°| 34.69°| 18.35%| 48.40%| 24.17°| 12.40°
HD 38.98%| 140.672| 17.50°| 63.41°| 6.63°| 31.30°| 15.19°| 52.22%| 23.60°| 10.85%
WK 38.81%| 132.00° | 13.37°| 66.20°| 5.90°| 37.93%| 15.06°| 44.65°| 20.30°| 9.98?
Xt 35.67| 136.92| 15.45| 75.68| 7.29| 36.18| 17.02| 44.56| 26.75| 11.42
Xepar 35.60| 136.59| 16.45| 71.71| 6.60| 36.06| 17.03| 48.25| 24.82| 11.30

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire CCI), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1% janvier), SF : Surface de la feuille
étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante, PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g),
NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g), RDT: Rendement en grains/plante (g). Moyennes suivies de la méme lettre

ne sont pas significativement différentes au seuil de probabilité de 5% par le test de Scott et Knott (1974).

=== Acsad901

= === Acsad899

Acsad1135

= Acsad1069

== Ain Abid

Figure 5. Valeurs relatives (% de la valeur maximale) des caractéres des différentes lignées.

1.3. VARIABILITE INTRA TESTEURS

Chez les testeurs, les meilleures valeurs moyennes sont variables selon le géniteur et le

caractére. Mahon-Démias enregistre les valeurs les plus élevées pour la majorité des caracteres

étudiés, y compris la durée de la phase végétative (142.0 jours), la surface de la feuille étendard
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(17.89 cm?), la hauteur de la végétation (104.81 cm), le nombre d’épis par plante (9.23 épis), le
poids de 1000 grains (40.78 g), le poids des épis par plante (19.48 g), celui de la biomasse
(38.93 g) et le rendement en grains par plante (12.46 g). Par contre les plus faibles valeurs sont
notées chez EI-Wifak notamment pour la précocité au stade épiaison (132.0 jours), le nombre
d’épis par plante (5.90 épis), le poids des épis (15.06 g), celui de la plante (20.30 g) et le
rendement en grains avec une moyenne de 9.98 g/plante.

Hidhab présente les valeurs extrémes minimales pour la hauteur de la végétation et le
poids de 1000 grains. Les valeurs moyennes de ces deux caractéristiques sont de 63.41 cm et
31.30 g, respectivement. Le génotype Rmada présente la surface foliaire la plus réduite avec
une valeur de 13.02 cm? (Figure 6, Tableau 9). De méme, aucun testeur ne se distingue par des

valeurs élevees pour toutes les variables mesurées (Figure 6, Tableau 9).

BIO A

—sr—Mahon-Démias —&=—Rmada —=—Hidhab —&—El-Wifak

Figure 6. Valeurs relatives (% de la valeur maximale) des caractéres des différents testeurs.

1.4. VARIABILITE INTRA POPULATIONS F»

La comparaison des moyennes des populations F2 a celle des lignees et des testeurs
indique que les populations F2 présentent un avantage plus marqué que les lignées pour le
nombre d’épis, la biomasse aérienne, le rendement en grains et a un degré moindre pour la
hauteur de la végétation avec des valeurs relatives de 20.8, 15.3, 12.5 et 9.8%, respectivement

(Figure 7, Tableaux 9 et 10). Ces gains sont cependant accompagnés par une réduction du
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nombre de grains par épi de 6.38% chez les F2. Les populations F2 sont, en moyenne, meilleures
que les testeurs pour le rendement avec un avantage de 103% (Figure 7, Tableaux 9 et 10). Les
différences sont faibles pour la durée de la phase végetative, le contenu en chlorophylle et le
poids de 1000 grains, entre populations et parents. De méme, en moyenne, les F2 ne différent
pas significativement des testeurs pour la biomasse, le nombre d’épis et la hauteur (Figure 7,

Tableaux 9 et 10).

L’étude des valeurs moyennes des variables mesurées chez les populations F2 montre la
présence d’une faible variabilité pour la durée de la phase végétative. On note, par contre, la
présence de la variabilité pour le contenu en chlorophylle, la surface de la feuille étendard et la
hauteur de la plante (Figure 8, Tableaux 6 et 10). Ainsi les valeurs moyennes les plus élevées
du contenu en chlorophylle sont observees chez Acsadioss X Hidhab, Acsadiose X El-Wifak,
Acsadioss X Rmada et Acsadsgee X Hidhab, et les plus faibles valeurs 30.51, 30.96, 31.35 et 31.60
CCl et 85.5, 86.8, 87.9 et 88.6%, sont notées chez Ain Abid x Rmada, Acsadsss X Rmada ainsi

que chez Acsadoor X Mahon-Démias et Acsadsss X Mahon-Démias.

25.0 © F2/L mF2/T
0.78
20.0
15.34
15.0 12.47
- 10.32
8196 9.10

10.0
7.03 7.59

100(XF,-XPar)XPar (%)
(5]
o
| —
| —

o
(=)

-5.0 K14

-6.38

-10.0
Chl DPV SF HT NE PMG PNE NGE BIO RDT

Figure 7. Ecarts des moyennes des F2 relativement aux moyennes des lignées [(100*Xr-
XL)/XL)] et des testeurs [(100*Xr2-X7)/XT)] pour les caractéres mesurés du diallele partiel.
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Tableau 10. Valeurs moyennes des caractéres mesurés des populations F2 du dialléle partiel.

Croisement Chl DPV SF HT NE PMG PNE NGE BIO RDT

Acsadg1 X Mahon-Démias 31.35° 135.672 16.59¢ 88.972 7.37° 36.74° 18.422 45.35° 28.20° 12.232
Acsadgo: X Rmada 33.87° 136.33? 17.94° 66.05° 4,93 34.80° 13.40? 65.692 20.072 11.48°
Acsadgo: x Hidhab 31.42° 137.332 19.93? 68.03° 6.172 33.20° 15.80? 54.012 23.372 10.19°
Acsadeo: X EI-Wifak 34.79° 134.33? 16.81°¢ 67.20° 5.20° 35.99° 14.08? 50.47% 20.772 9.49°
Acsadges X Mahon-Démias 31.60° 136.00? 16.69° 90.972 9.80? 36.26° 19.572 36.26° 31.972 12.722
Acsadges X Rmada 30.96° 132.67° 13.92¢ 68.63° 7.332 34.17° 17.27% 45.21° 22.772 11.39°
Acsadgge X Hidhab 38.272 139.33? 17.54° 65.20° 7.37% 34.07° 18.23% 46.85° 25.672 11.882
Acsadges X El-Wifak 37.00% 130.00° 14.28¢ 70.27° 8.03? 33.86° 19.842 48.10° 28.90? 13.672
Acsadi13s X Mahon-Démias 36.342 135.33? 16.34¢ 88.272 10.13? 39.60% 22.992 37.90° 34,512 14.76°
Acsadi13s X Rmada 37.912 132.00° 16.56° 71.90° 8.20° 40.632 22.62% 42.27° 29.122 14.142
Acsadii3s x Hidhab 37.36% 136.672 15.80°¢ 72.20° 7.00? 37.59% 19.05? 47.65° 27.80° 12.70°
Acsadii3s X EI-Wifak 37.56% 133.00° 14.39¢ 72.20° 6.83? 38.09% 16.312 41.92° 23.08? 10.81°
Acsadigee X Mahon-Démias 36.282 135.00? 15.13¢ 89.972 7.93? 41.242 20.522 41.52° 31.60% 13.80°
Acsadiose X Rmada 39.60? 131.33° 14.85° 72.37° 8.00? 37.212 18.572 45.28° 26.072 13.81°
Acsadigss X Hidhab 42.33% 134.67° 14.89¢ 68.23° 7.00? 36.12° 19.85? 54.46% 27.322 13.752
Acsadioss X EI-Wifak 41.332 133.00° 13.79¢ 71.60° 6.30° 36.00° 14.60? 44.32° 21.262 10.08?
Ain Abid x Mahon-Démias 32.51° 137.33? 21.582 87.13? 7.87% 38.86% 19.912 46.87° 29.252 14.30°
Ain Abid x Rmada 30.51° 136.67° 16.54¢ 77.28° 6.60° 37.30% 19.03? 51.512 25.362 12.73?
Ain Abid x Hidhab 36.21% 138.00? 18.46" 75.00° 7.772 34.71° 22.042 55.05% 32.20% 14.71°
Ain Abid x El-Wifak 36.93? 137.00? 18.63° 73.23° 6.23? 36.92° 19.29? 58.20% 27.732 13.342
Moyenne F, 35.71 135.08 16.53 75.24 7.30 36.67 18.57 47.94 26.85 12.60

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire CCI), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1 janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante, PMG:
Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g), RDT: Rendement en grains/plante (g). Moyennes suivies de la méme lettre ne sont pas
significativement différentes au seuil de probabilité de 5% par le test de Scott et Knott (1974).
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Les valeurs les plus importantes de la hauteur sont observées chez la descendance ayant
comme parent Mahon-Démias (de 87.1 a 90.2 cm pour une moyenne des testeurs de 75.8 cm
soit des augmentations de 15 a 20%). Mahon-Démias semble donc porte les génes qui
déterminent 1’augmentation de la hauteur de la plante. Pour peu que I’augmentation de ce
caractére ne soit pas associée a une réduction du rendement en grains, il serait intéressant de
suivre la descendance des croisements de ce parent pour améliorer la production de paille, suite

a I’intéressement des agriculteurs de la région a la technique du semis direct (Fellahi et al.,
2013c).

Le second parent qui imprime son empreinte a la hauteur de la végétation, mais a un degré
moindre que Mahon-Démias, est Ain Abid. La hauteur des populations F2 issues de ce parent
varie de 73.2 a 87.1 cm soit une augmentation de 0 a 15.0% (Figure 8, Tableaux 6 et 10). La
hauteur des autres croisements varie de 65.2 a 73.4 cm soit une variation relative de 86.2 a

95.3% de la hauteur moyenne des testeurs (Figure 8, Tableaux 9 et 10).

A899/HD

A899/MD A901/RD

A1069/MD 0 A901/WK

D

A1135/RD

A1069/RD A1135/HD

A1135/WK
Chl He==DPV  emmpem=SF == HT

Figure 8. Valeurs moyennes de la chlorophylle, la durée de la phase végétative et la hauteur de
la plante, exprimées en % des moyennes des testeurs (100*Xr2/Xr), des F2 du diallele partiel.
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La surface de la feuille étendard la plus élevée est notée chez des populations F2
specifiques comme Ain Abid x Mahon-Démias, Acsadeo1 X Hidhab, Ain Abid x El-Wifak et
Ain Abid x Hidhab, avec des valeurs moyennes de 21.6, 19.9, 18.6 et 18.5 cm?, soit des valeurs
relatives 139.7, 129.0, 120.0 et 119.5%, respectivement. Les plus faibles valeurs de la surface
foliaire sont observées chez des F2 spécifiques comme Acsadiiss X EI-Wifak, Acsadiose X El-
Wifak et Acsadsss X Rmada, dont les valeurs moyennes sont de 14.4, 13.8 et 13.9 cm? soit 93.2,
89.3 et 90.1%, respectivement. Ces résultats indiquent que 1’expression de la surface foliaire
est plus dépendante de la combinaison des génes venant des deux parents croises et non des
geénes d’un parent spécifique, comme c’est le cas de la hauteur de la végétation (Figure 8,

Tableaux 9 et 10).

Pour le nombre d’épis par plante les populations les plus intéressantes pour ce caractére
sont Acsadiiss X Mahon-Démias et Acsadses X Mahon-Démias don les moyennes sont de 10.1
et 9.8 épis, soit des valeurs relatives de 139.0 et 134.4%. Par contre les populations F2 qui
présentent les plus faibles valeurs moyennes du nombre d’épis par plante sont Acsadeoa X El-
Wifak et Acsadsor X Rmada dont les moyennes sont de 5.2 et 4.9 épis/plante, soit des valeurs
relatives de 71.3 et 67.7% (Figure 9, Tableaux 9 et 10).

Les populations les plus intéressantes pour la taille du grain sont Acsadiose X Mahon-
Démias, Acsadi1zs X Rmada, Acsadiiss X Mahon-Démias dont les valeurs moyennes sont de
41.24, 40.63 et 39.60 g soit I’équivalent de 114.0, 112.3 et 109.5% de la valeur moyenne des
testeurs. A I’opposé celles qui présentent les poids de 1000 grains le plus faible sont Acsadso1
x Hidhab, Acsadse X EI-Wifak et Acsadses X Hidhab dont les valeurs moyennes et relatives sont
33.20, 33.86 et 34.07 g et 91.8, 93.6 et 94.2% (Figure 9, Tableaux 9 et 10).

Les populations les plus intéressantes pour le nombre de grains par épi sont Acsadoor X
Rmada, Ain Abid x EI-Wifak et Ain Abid x Hidhab dont les valeurs moyennes sont de 65.59,
58.20 et 55.05 graines/épi, soit I’équivalent de 147.6, 130.6 et 123.5% de la valeur moyenne
des testeurs. A 1’opposé celles qui présentent le nombre de grains par épi le plus faible sont
Acsadsgs X Mahon-Démias, Acsadiiss X Mahon-Démias et Acsadioss X Mahon-Démias dont les
valeurs moyennes et relatives sont de 36.26, 37.90 et 41.52 grains/épi soit 81.4, 85.1 et 93.2%

de la valeur moyenne des testeurs (Figure 9, Tableaux 9 et 10).
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Figure 9. Valeurs moyennes du nombre d’épis, de celui des grains par épi et du poids de 1000
grains, exprimées en % des moyennes des testeurs (100*Xr2/Xr), des F2 du diallele partiel.

Les populations les plus intéressantes pour le rendement en grains sont Acsadiizs X
Mahon-Démias, Ain Abid x Hidhab et Ain Abid x Mahon-Démias dont les valeurs moyennes
sont de 14.46, 14.71 et 14.30 g/plante, soit I’équivalent de 129.3, 128.8 et 125.2% de la valeur
moyenne des testeurs. A I’opposé celles qui présentent le plus faible rendement en grains sont
Acsadoo1 X EI-Wifak, Acsadiose X EI-Wifak et Acsadeo1 x Hidhab dont les valeurs moyennes et
relatives sont de 9.49, 10.08 et 10.19 g/plante soit 83.1, 88.3 et 89.3% de la valeur moyenne
des testeurs, respectivement (Figure 10, Tableaux 9 et 10). Les populations les plus
intéressantes pour le poids des epis sont Acsadiizs X Mahon-Démias, Acsadiiss X Rmada et Ain
Abid x Hidhab dont les valeurs moyennes respectives sont de 22.99, 22.62 et 22.04 g/plante,
soit I’équivalent de 135.0, 132.9 et 129.5% de la valeur moyenne des testeurs. A 1’opposé, celles
qui présentent le plus faible poids des épis sont Acsadsor X Hidhab, Acsadeor X EIl-Wifak et
Acsadiose X EI-Wifak dont les valeurs moyennes et relatives, respectives, sont de 13.40, 14.08
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et 14.60 g/plante soit 78.7, 82.7 et 85.8% de la valeur moyenne des testeurs (Figure 10,
Tableaux 9 et 10). Ces résultats indiquent que hormis la durée de la phase végétative, les autres
caractéres mesurés montrent la présence d’une variabilité parmi les populations F2 assez
importante qui justifie I’analyse génétique du mode d’action des geénes mis en cause dans le

contrdle de ces caractéres.
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Figure 10. Valeurs moyennes du rendement en grains, de la biomasse aérienne et du poids des
épis, exprimées en % des moyennes des testeurs (100*Xr2/X7), des F2 du diallele partiel.

2. ANALYSE GENETIQUE DE LA F2 DIALLELE PARTIEL
2.1. METHODE GRIFFING ADAPTEE AU DIALLELE PARTIEL

2.1.1. APTITUDE GENERALE A LA COMBINAISON

La performance moyenne est 1’'un des critéres les plus importants pour I’évaluation des
génotypes. Dans tout programme d’amélioration génétique de blé, il est important de connaitre
si une variété, qui posséde une valeur intéressante pour un caractere donné, transmet tous les

genes favorables impliqués dans 1’expression de ce caractére a sa descendance dans une série
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de croisement (Brown et al., 2014). Pour cela, il est primordial de déterminer les aptitudes a la
combinaison pour générer des informations fiables et de portée générale permettant ainsi aux
sélectionneurs de décider du choix des géniteurs a croiser et de la méthode de sélection a

déployer pour la conduite des générations descendantes (Bouzerzour, 1998).

De ce fait, les parents qui se distinguent par une bonne aptitude a la combinaison sont
aptes a transmettre a leur descendance leurs caractéristiques désirables (Brown et al., 2014).
Dans ce cas de figure, la sélection est basée sur 1’action additive des génes contrdlant le
caractere étudié (effets génétiques fixables). Elle peut étre pratiquée dés la F2 en suivant la
méthode pedigree. Dans le cas contraire, c'est-a-dire en présence d’interactions geniques
majeures, le choix des parents devient plus difficile. Il est dans ce cas nécessaire de réaliser le
maximum de croisements et d’en évaluer la descendance afin de détecter des combinaisons

hybrides intéressantes comparativement aux valeurs parentales.

Dans cette situation, la sélection repose sur la base de I’aptitude spécifique a la
combinaison. Elle est basée essentiellement sur les actions géniques de dominance et d’épistasie
(effets de genes non fixables). Il est alors recommandé de retarder la sélection jusqu’a la fixation
des effets géniques dans les générations ultérieures (Bouzerzour, 1998 ; Brown et al., 2014).
La valeur et le signe des effets de 1’aptitude a la combinaison sont utiles a connaitre car ils
servent d’aides a la sélection, dans les programmes d’amélioration, des meilleurs parents qui
combinent bien et des meilleures combinaisons hybrides pour les caractéres d’intéréts
(Acquaah, 2009). Dans un dispositif de croisement type Lignées x Testeurs, I’analyse de la
variance de 1’aptitude a la combinaison comporte trois sources de variation générées par les

lignées, les testeurs et leur interaction (L x T) (Fellahi et al., 2013a).

A partir des résultats de ’analyse de ’effet génotype des différentes variables mesurées,
il s’avere que la teneur relative en eau, 1’intégrité de la membrane cellulaire et le rendement en
grains ne présentent de la variabilité génotypique significative pour faire 1’objet de 1’analyse
génétique (Tableau 8). L’analyse montre que la variance additive exprimée le carré moyen de
I’aptitude générale a la combinaison est comparativement plus élevée que la variance non
additive pour le contenu en chlorophylle, la durée de la phase végétative, la surface de la feuille
étendard, la hauteur de la plante, le nombre d’épis, de grains par épi, le poids des épis, le poids
de 1000 grains et la biomasse aérienne accumulée (Tableau 11). En effet, le carré moyen de
I’aptitude spécifique a la combinaison n’est significatif que pour la durée de la phase végétative,

la hauteur de la plante et la biomasse aérienne, mais reste assez faible comparativement a celui
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de I’ASC. Il n’est pas significatif pour les autres variables. Ces résultats suggérent la
préponderance de la variance additive dans le contrble génétique des variables mesurées, ci-
dessus citées (Tableau 11). L’action additive des génes est présente aussi bien chez les lignées
que chez les testeurs, sauf pour la surface de la feuille étendard et le poids des épis ou seul la
variance additive des lignées est significative, suggérant une plus grande contribution des genes

venant de cette source de variabilité représentée par les lignées (Tableau 11).

Tableau 11. Carrés moyens de I’analyse de la variance des effets d’AGC et ASC des caractéres
mesurés en F2 du dialléle partiel selon la méthode de Griffing (1956).

Source Bloc Genotype |Parvs.F, |AGC (L) |AGC(T) |ASC(LxT) |Erreur

ddl 2 28 1 4 3 12 56
Chl 169.34| 39.07** 0.22"™ 97.29** 54.75%* 11.52" 12.34
DPV 16.38| 23.96** 42.48** 26.78* 46.78** 7.59* 3.10
SF 3.25| 13.92** 0.14"™ 35.17** 11.99™ 5.36™ 3.76
HT 210.41| 316.53**| 231.23** 56.31* | 1280.87** 21.73* 12.60
NE 9.59 5.02** 9.21* 9.56** 12.47** 1.54"™ 1.68
PMG 3.06| 19.09** 6.78"™ 38.66** 30.58** 3.28™ 5.19
PNE 91.31 23.84* 44.01" 44.97* 31.56™ 11.13™ 13.46
NGE 62.47 | 157.85** 1.78" | 322.08** 292.62* 57.74™ 49.37
BIO 111.58 70.29* 76.64™ 62.10™ | 146.34** 21.78** 34.07

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire CCl), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1* janvier), SF : Surface de la feuille
étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante, PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g),
NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g). AGC: Aptitude générale a la combinaison, ASC: Aptitude spécifique a la
combinaison. ns, * et ** : effets non-significatif et significatif au seuil de probabilité de 5% et 1%, respectivement.

La prédominance de I’effet d’aptitude générale a la combinaison est une information
importante pour les sélectionneurs des plantes autogames, parce que la variance additive et
entierement transmissible a la descendance, ce qui augmente le degré de ressemblance entre les
parents et leurs descendants et contribue au progres attendu de la sélection. Ces résultats
suggerent que la formation de populations de base a partir de parents venant des lignées et des
testeurs aboutirait a la sélection d’individus présentant des gains significatifs et appréciables
pour les différents caractéres mesurés. En effet des valeurs significatives du test F des carrés
moyens des AGC et d’ASC sont indicatrices de la présence de la variabilité génétique induite

par les actions géniques d’origines additive et non additive.

La contribution des différents géniteurs, lignées et testeurs, aux valeurs moyennes prises
par les variables mesurées est indiquee par I’effet d’aptitude générale a la combinaison (AGC).
Ainsi pour la teneur en chlorophylle, les lignées Acsadso1 et Acsadioss et les testeurs Mahon-
Démias et EI-Wifak présentent des effets d’AGC significatifs. Ces effets sont négatifs chez
Acsadgo1 et Mahon-Démias et positifs chez Acsadiose et EI-Wifak (Tableau 12). Acsadiose et
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El-Wifak sont donc conseillés comme géniteurs dans les situations ot I’on cherche a améliorer
le contenu en chlorophylle de la descendance, pour peu que le contenu en chlorophylle soit
favorable a I’expression du rendement en situation de contraintes. Acsadioss porte le plus grand
nombre d’alléles favorables a 1I’expression de la chlorophylle et Acsadoo1 porte moins d’alléles
favorables (Tableau 12).

Pour la précocité au stade épiaison, Acsadioss, Rmada et EI-Wifak présentent des effets
significatifs et de signe négatif, avec des valeurs de -1.58, -1.28 et -1.62 jours. Ce qui suggere
la capacité de ces génotypes a réduire de la durée de la phase végétative, mesurée en nombre
de jours calendaires de la date de levée a la date d’épiaison. Toutefois, Ain Abid et Hidhab
présentent des effets significatifs et de signes positifs, dont les valeurs sont de 2.17 et 2.12 jours,
respectivement (Tableau 12). Ceci suggére la capacité de ces géniteurs, qui portent plus
d’alleles favorables a la tardiveté, a augmenter la durée de la phase levée-épiaison de leurs

descendances.

Pour la surface foliaire, Acsadso1 et Ain Abid présentent des effets d’ AGC significatifs et
de signe positif. Ces géniteurs portent les génes qui induisent I’augmentation de la surface de
la feuille étendard avec des valeurs de 1.28 et 2.27 cm. A D’inverse, Acsadioss et El-Wifak
présentent des effets négatifs et significatifs de -1.87 et -0.95 cm, respectivement (Tableau 12).
Pour la hauteur de la végétation, chez les lignées, Acsadso1 et Ain Abid s’opposent pour la
capacité d’améliorer cette caractéristique. Acsadoor exhibe un effet hautement significatif
d’AGC et de signe négatif d’une valeur de -2.67 cm. Cette lignée porte donc plus d’alléles
favorables a la réduction de la hauteur des plantes. Ain Abid, par contre, présente un effet
d’AGC positif et significatif d’une valeur de 2.93 cm. Cette lignée est apte a augmenter
sensiblement la hauteur (Tableau 12). Dans ce contexte, tous les testeurs ont montré des effets
d’AGC significatifs. Seul Mahon-Démias présente un effet d’AGC positif d’une valeur de
13.83 cm. Les autres testeurs, Rmada, Hidhab et EI-Wifak, se caractérisent par des effets
d’aptitude générale a la combinaison négatifs, de -3.99, -5.5 et -4.34 cm, respectivement. Ils
portent donc plus alleles peu favorables a ’amélioration de la hauteur de la plante. Ces testeurs

réduisent sensiblement cette caractéristique (Tableau 12).
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Tableau 12. Effets de ’aptitude générale a la combinaison (AGC) des caractéres mesurés chez les parents.

Geénotype | Chl | DPV | SF [HT |NE PMG PNE NGE BIO
Lignées (Groupe 1)
Acsadoo: -2.85** 0.83 1.28* -2.67** -1.39%* -1.49* -3.14** 5.94%* -3.75*
Acsadsss -1.25 -0.58 -0.93 -1.47 0.83* -2.08** 0.16 -3.84* 0.48
Acsaduiss 1.59 -0.83 -0.76 0.91 0.74* 2.31** 1.67 -5.51%* 1.78
Acsadoso 4.18** -1.58** -1.87** 031 0.00 0.97 -0.18 -1.55 -0.29
Ain Abid -1.67 2.17** 2.27** 2.93** -0.19 0.28 1.50 4.96** 1.78
SE (g) 0.91 0.47 0.50 0.91 0.34 0.59 0.95 1.81 1.51
Testeurs (Groupe 2)
Mahon-Démias -2.09* 0.78 0.73 13.83** 1.32%* 1.87** 1.71* -6.36%* | 4.26**
Rmada -1.14 -1.28** -0.57 -3.99** -0.29 0.15 -0.39 2.05 -2.17
Hidhab 1.41 2.12%* 0.79 -5.5%* -0.24 -1.53** 0.42 3.66* 0.42
El-Wifak 1.82* -1.62%* -0.95* -4.34** -0.79* -0.50 -1.75* 0.66 -2.50
SE (g)) 0.79 0.39 0.43 0.79 0.29 0.51 0.82 1.57 1.51
r (Yii, AGCi) 0.671*|  0.810** 0.786* 0.951** 0.655 0.384 0.787* 0.697%|  0.771*

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire CCI), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1* janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante, PMG:
Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g). r (Yi/AGC;): Coefficient de corrélation entre les valeurs parentales et I’AGC. * et ** : effets non
significatifs et significatifs au seuil de probabilité de 5% et 1%, respectivement.
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La lignée Acsadi1ss et le testeur Mahon-Démias sont de bons combineurs pour augmenter
le nombre d’épis par plante et le poids de 1000 grains. Ils présentent des effets d’AGC positifs
et significatifs, estimés & 0.74 et 1.32 pour le nombre d’épis et a 2.31 g et 1.87 g pour le poids
de 1000 grains, respectivement. La lignée Acsadsss présente egalement un effet positif pour le
nombre d’épis d’une valeur de 0.83 épis (Tableau 12). Ces lignées et testeurs sont a utiliser
comme géniteurs pour améliorer le nombre d’épis par plante et le poids de 1000 grains, suite a

la présence, chez ces derniers, de plus d’alléles favorables a I’expression de ces variables.

Pour le poids des épis par plante, I’effet d’AGC positif et significatif est exprimé par le
testeur Mahon-Deémias (1.71 g), alors que des effets négatifs et significatifs sont présents chez
la lignée Acsadoor (-3.14 g) et le testeur EI-Wifak (-1.75 g) (Tableau 12). Ces résultats suggérent
que seul le testeur Mahon-Démias porte plus d’all¢les favorables a 1’augmentation du poids des
épis. Les améliorations significatives, les plus importantes, dans le sens de 1’augmentation, du
nombre de grains par épi, viennent des lignées Acsadoo1 et Ain Abid et du testeur Hidhab, avec
des effets d’AGC, respectifs de 5.94, 4.96 et 3.66 graines. Ces résultats suggeérent que ces
lignées et testeurs portent plus d’alléles favorables a 1’augmentation de ’expression de ce
caractéere. Par contre les lignées et testeurs qui portent moins d’all¢les favorables a
I’augmentation de la valeur moyenne de ce caractére sont Acsadsss (-3.84 graines), Acsadiiss
(-5.51 graines) et Mahon-Démias (-6.36 graines) qui présentent des effets d’AGC significatifs
et négatifs (Tableau 12).

Pour la biomasse aérienne, Acsadeo: et Mahon-Démias présentent des effets d’AGC
significatifs et de signes opposés. Mahon-Démias exhibe un effet d’AGC positif (4.26 g). Ce
géniteur porte donc les génes qui induisent I’augmentation du poids de la plante. A ’inverse,
Acsadosoz présente un effet négatif avec une valeur estimée a -3.75 g, ce qui suggere que cette
lignée est porteuse des génes qui réduisent 1’expression de ce caractére (Tableau 12). L’étude
des correlations entre les performances des parents (Yi) et les effets de I’AGC révéle des liaisons
significatives pour I’ensemble des caractéres, hormis, le nombre d’épis et le poids de 1000
grains, qui montrent des liaisons non significatives au seuil de 5% de probabilité (Tableau 12).
Des liaisons significatives suggerent que les valeurs des hybrides sont prévisibles sur la base
des valeurs de I’AGC des parents qui, elles-mémes, sont liées aux performances parentales per
se ou valeurs propres des parents (Labdi et al., 2015). Dans ce contexte, lorsque I’ordre de
classement des parents, basé sur les moyennes, est identique a celui basé sur les effets d’AGC,

il suggere que les valeurs propres parentales sont indicatrices des effets d’AGC. Dans ce cas de
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figure, le choix des parents a croiser peut se faire sur la base des valeurs propres. Ces résultats
justifient, tant soit peu, la pratique des selectionneurs qui choisissent les géniteurs sur la base

du principe ‘croise avec le meilleur avec le meilleur pour obtenir le meilleur’.

Gowda et al. (2012) préconisent de choisir les géniteurs sur la base de leurs effets d’AGC.
Les résultats de la présente étude montrent que le choix des parents a croiser pour améliorer le
contenu en chlorophylle, la durée de la phase végétative, la surface de la feuille étendard, la
hauteur de la végétation, le poids des épis, celui de la plante et le nombre de grain per épi peut
se faire sur la base des effets d’AGC ou sur la base des valeurs parentales per se suite aux
liaisons significatives entre ces deux parametres (Tableau 12). En effet les coefficients de
corrélation entre ces deux parametres sont de 0.671*, 0.810**, 0.786*, 0.951**, 0.787*, 0.771*

et 0.697*, respectivement pour les caractéres cités dans 1’ordre ci-dessus (Tableau 12).
2.1.2. APTITUDE SPECIFIQUE A LA COMBINAISON

L’aptitude spécifique a la combinaison (ASC) identifie les meilleures combinaisons
hybrides dont les meilleures paires alléliques sont complémentaires. Les effets d’ASC des
différents caracteres varient selon le croisement et le caractére. Peu de populations F2 se
distinguent par des effets d’aptitude spécifique a la combinaison significatifs (Tableau 13).
Ainsi, I’hybride Acsadeox X Rmada présente des effets d’ASC significatifs et positifs
simultanément pour la durée de la phase végétative et le nombre de grains par epi avec des
valeurs de 1.70 jours et 976 graines, respectivement (Tableau 13). Des effets d’ASC
significatifs et de signes opposés sont notés pour la surface de la feuille étendard (2.04 cm?) et
la hauteur de la végétation (-4.86**) chez I’hybride Ain Abid x Mahon-Démias (Tableau 13).
Acsadsor X Mahon-Démias présente un effet d’ASC significatif et de signe négatif pour la
surface foliaire, a une valeur de -1.96 cm?. Des effets d’ASC significatifs sont notés pour la
hauteur de la végétation et la durée de la phase végétative chez les hybrides ayant Acsadssg
comme parent commun : Acsadses X Mahon-Démias (3.38 cm), Acsadsee X Hidhab (2.71 jours)
et Acsadses X EI-Wifak (-2.88 jours).
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Tableau 13. Effets de I’aptitude spécifique a la combinaison (ASC) des caractéres mesurés chez les populations F2 dialléle partiel.

Croisement Chl DPV SF HT NE PMG PNE NGE BIO

Acsadgo; X Mahon-Démias 0.58 -1.03 -1.96* 2.58 0.14 -0.31 1.28 -2.17 0.84
Acsadgo; X Rmada 2.15 1.70* 0.69 -2.52 -0.70 -0.54 -1.63 9.76** -0.86
Acsadgo; X Hidhab -2.85 -0.70 1.32 0.97 0.49 -0.45 -0.05 -3.53 -0.15
Acsadgo: X EI-Wifak 0.12 0.03 -0.05 -1.03 0.07 1.30 0.40 -4.07 0.17
Acsadsgg X Mahon-Démias -0.77 0.72 0.35 3.38* 0.35 -0.20 -0.87 -1.48 0.39
Acsadggg X Rmada -2.36 -0.55 -1.12 -1.15 -0.51 -0.57 -1.07 -0.94 -2.38
Acsadsgg X Hidhab 2.40 2.71** 1.14 -3.06 -0.52 1.01 -0.92 -0.91 -2.08
Acsadsgg X EI-Wifak 0.73 -2.88** -0.37 0.84 0.68 -0.23 2.86 3.34 4.08
Acsadii3s X Mahon-Démias 1.14 0.30 -0.17 -1.70 0.77 -1.25 1.04 1.83 1.63
Acsadii3s X Rmada 1.75 -0.97 1.36 -0.25 0.45 1.50 2.77 -2.21 2.67
Acsadia3s X Hidhab -1.34 0.30 -0.76 1.56 -0.80 0.14 -1.62 1.56 -1.25
Acsadiiss X EI-Wifak -1.55 0.37 -0.43 0.39 -0.43 -0.39 -2.19 -1.17 -3.04
Acsadigss X Mahon-Démias -1.51 0.72 -0.27 0.60 -0.69 1.73 0.42 1.49 0.78
Acsadiose X Rmada 0.85 -0.89 0.76 0.82 0.98 -0.59 0.58 -3.16 1.68
Acsadiose X Hidhab 1.03 -0.95 -0.57 -1.81 -0.07 0.01 1.04 4.41 0.34
Acsadiosg X EI-Wifak -0.37 1.12 0.08 0.39 -0.22 -1.15 -2.04 -2.73 -2.80
Ain Abid x Mahon-Démias 0.56 -0.70 2.04* -4.86** -0.56 0.04 -1.87 0.33 -3.64
Ain Abid x Rmada -2.39 0.70 -1.69 3.11 -0.23 0.20 -0.65 -3.45 -1.10
Ain Abid x Hidhab 0.76 -1.37 -1.13 2.34 0.89 -0.71 1.55 -1.52 3.14
Ain Abid x EI-Wifak 1.07 1.37 0.78 -0.60 -0.10 0.47 0.97 4.64 1.60
SE (sij) 1.57 0.79 0.87 1.59 0.58 1.02 1.64 3.14 2.61
r (Yi;, ASCj) 0.447* 0.519* 0.516* 0.245 0.443 0.371| 0.572** 0.492* | 0.525*

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire CCI), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apreés le 1* janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante, PMG:
Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g). r (Y;, ASCy): Coefficient de corrélation entre les valeurs des hybrides et ’ASC. * et ** : effets
significatifs au seuil de 5% et 1% de probabilité, respectivement.
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Il est intéressant de noter que la lignée Acsadsss ne présentait pas d’effet d’AGC
significatif ni pour la hauteur ni pour la durée de la phase végétative. Ces résultats suggeérent
que, parfois, le croisement entre des parents aux valeurs propres moyennes peut produire une
descendance transgressive pour le ou les caracteres ciblés par la sélection. Les combinaisons
aux fortes valeurs d’ ASC sont candidates a des suivies et sélections futures, car elles présentent
des sources de transgressions possibles (Bouzerzour, 1998). L’étude des corrélations entre les
performances des hybrides (Yij) et les effets de I’ASC, indique des liaisons significatives pour
I’ensemble des caracteres mesurés a I’exception de la hauteur des plantes, le nombre d’épis et
le poids de 1000 grains (Tableau 13). Ces résultats indiquent que 1’expression de la performance
d’hybride est associée a la valeur de I’ASC et que les hybrides performants ont des ASC

élevées.

2.2. METHODE HAYMAN ADAPTEE AU DIALLELE PARTIEL

2.2.1. VALIDITE DU MODELE D’ADDITIVITE - DOMINANCE

L’analyse de la variance effectuée sur les lignées parentales et les populations F2 suggere
un effet génotypique significatif du contenu en chlorophylle, de la durée de la phase végétative,
de la surface de la feuille étendard, de la hauteur de la plante, du nombre d’épis par plante, du
poids des épis, du poids de 1000 grains du nombre de grains par épi et de la biomasse aérienne
(Tableau 8). Cet effet significatif permet de passer a 1’analyse génétique pour déterminer la
nature des actions géniques intervenant dans le contréle genétique des différents caractéres
(Singh et Chaudhary, 1985). L’analyse génétique est, cependant, sujette a la vérification que
les données collectées suivent le modele d’additivité-dominance. L’ajustement (scaling test)
des données collectées au modele d’additivité - dominance a été testé par I’égalité du coefficient
de régression b, des Wr sur les Vr, a I’'unité. Pour que les données adhérent au modele, il faut
que le b soit significativement différent de zéro et non significativement différent de 1’unité. Le
test b = 1 vs. b # 1 permet aussi de conclure & I’indépendance entre les différents genes mise
en jeu dans le contrble du caractére étudié et que le systeme génique est bien additif, comme

I’exigent les hypothéses restrictives.

Chez les ligneées, les résultats du test de la régression des Wr sur les Vr indique 1’absence
d’interactions non alléliques et une distribution indépendante des génes chez les parents croisés
pour le contenu en chlorophylle, la surface de la feuille étendard, la durée de la phase végétative,
la hauteur de la plante, le poids des épis et la biomasse aérienne. Il y a violation des hypotheses

restrictives pour le nombre d’épis, le poids de 1000 grains, et le nombre de grains par épi pour
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lesquels le coefficient de régression est statistiquement différent de I’unité, ce qui suggere la
présence de 1’épistasie (Tableau 14). Chez les testeurs, seule la hauteur présente un b
significativement différent de zéro mais pas de 1’unité, alors que pour les autres caracteres, il
n’est pas significativement différent de zéro (Tableau 14). La détermination des parameétres
génétiques est valide pour les caracteres qui remplissent les conditions suggérées par les
hypothéses restrictives et elle est moins robuste pour les caractéres qui ne remplissent que
partiellement ces conditions. Selon Aksel et Johnson (1955) la transformation des données ou
I’¢élimination du parent qui cause le plus de distorsion a I’analyse, conduit souvent a I’adhésion
au modele d’additivité — dominance. Selon Hayman (1954) la déviation du coefficient de
régression de I’unité indique la complexité du systeme génétique impliqué dans 1’hérédité des

caracteres concernés.

Néanmoins, il reste faisable d’estimer les paramétres génétiques et de réaliser I’analyse
graphique de ces caracteres, les résultats ne sont valables que pour les variétés analysées et ne
sont pas généralisables a d’autres génotypes (Hayman, 1954 ; Brown et al., 2014). En effet,
beaucoup de chercheurs ont conduit des analyses génétiques sur des données de dialléle, méme
avec un modele partiellement adéquat pour le blé (Yao et al., 2011), I’orge (Metwali et al.,
2014), le riz (Mahmood et al., 2004), le sorgho (Wilson et al., 1978), le coton (Ali et Awan,
2009) et le soja (Fronza et al., 2004).

2.2.2. VARIATIONS GENETIQUE ET ENVIRONNEMENTALE

Les composants de la variation et les statistiques nécessaires a I’ interprétation de 1’analyse
génétique du dialléle partiel sont mentionnés au tableau 15. Les composantes de la variation
génétique associées aux effets geniques additifs (D1, D2 et Dzs), testées relativement a leurs
écart-types, sont significatives au seuil de 5% de probabilité pour 1’ensemble des variables
mesurées chez les lignées et les testeurs. Quoique la composante D1 n'est pas significative pour
la durée de la phase végétative et le nombre d’épis par plante des lignées, I'estimation de la
composante additive conjointe des deux groupes de parents (Ds), suggere la prépondérance

d’effets additifs pour ces caractéres.

69



Tableau 14. Test de validité des hypotheses restrictives des caractéres mesurés du diallele partiel.

Source de variation [ddl |chl | SF | DPV |HT |NE |PMG PNE NGE BIO
Lignées (Groupe 1)
Régression 1 76.86 9.23 152.74 7478.58 1.11 11.24 3859 210.08 540.43
Déviation 3 5.51 1.30 3.88 28.34 0.01 3.48 0.34 19.62 36.62
a 2.26 0.16 3.40 81.08 2.28 2.37 -2.26 25.58 -10.84
b 0.8272 0.953 0.94 1.088 0.783 0.903 0.862 0.315 2.243
Etp 0.224 0.151 0.352 0.066 0.0903 0.502 0.0812 0.096 0.584
testb=1vs.b =1 t 0.77 0.31 0.17 -1.33 2.40 0.19 1.70 7.14 -2.13
testb=0vs.b =0 t 3.69 6.31 2.67 16.48 8.67 1.80 10.62 3.28 3.84
Testeurs (Groupe 2)
Régression 1 15.07 3.50 0.38 491.83 0.03 0.37 10.06 61.80 103.78
Déviation 2 17.31 0.75 1.82 63.38 0.01 2.97 5.84| 202.63 38.81
a 2.67 0.46 2.12 -3.19 0.24 -0.75 2.66 29.41 1.77
b 0.3829 0.041 0.713 1.705 0.157 0.193 0.874 -0.137 1.769
Ety 0.41 0.28 0.329 0.612 0.0855 0.551 0.393 0.249 1.08
testb=1vs.b =1 t 1.51 3.43 0.87 -1.15 9.86 1.46 0.32 4.57 -0.71
testb=0vs.b =0 t 0.93 0.15 2.17 2.79 1.84 0.35 2.22 -0.55 1.64

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire CCl), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1¢" janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante, PMG:
Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g). t de table (3 ddI) = 2.35.
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Tableau 15. Composantes de variation génétiques et environnementales et leurs écart-types des
caracteres mesures du diallele partiel.

Composante Chl DPV SF HT NE PMG PNE NGE BIO

D1 18.2+£3.6* 3.8+2.2| 51x0.9%| 43.9£7.0| 04x04| 7.3x1.8*| 13.9+1.8*| 53.0228.5%| 19.847.3*
D2 19.6+£3.6% | 26.1#2.2*| 6.5£0.9*| 380.9+7.7*| 1.7#0.4*| 16.4+1.8*| 4.7£1.8*| 69.0£28.5%| 68.5+7.3*
Ds 14.046.1% | 11.0+£3.8*| 6.1£1.6*| 182.6+11.8*| 1.5+0.6*| 8.6+#3.0| 7.0£3.0*| 70.1+47.9| 39.0x12.3*
F1 47.7421.6% | 72.0£13.5% | 12.245.5* | -157.4+41.6* | -2.822.2% | 22.7410.7* | 1.7+10.4 | -222.6+169.0| 73.6x43.3
F2 -33.7421.6 | -47.0£13.5% |  -4.945.5|-279.9+41.6% | -3.6£2.2|39.5£10.7* | 26.3x10.4* | -1.3+169.0| 92.1%43.3*
Fs 62.8+£21.6% | 34.4£13.5% | 18.745.5% | 278.5+41.6* | -11£2.2* | 42.1£10.7* | -36£10.4* | 82.7x169.0 6.5+43.3
Fa -1.3321.6 | 49.9+13.5%| 20.3#+5.5%| 23.1#41.6%| 03#2.2| 4.1x10.7|-11.2¢10.4| -8.4+169.0| 41.6x43.3
Fs 1.2421.6 | 81.7£13.5%| -7.5#55| 542.0+41.6* | 1.1+2.2| 20.1£10.7 | 28.2£10.4* | 65.8+169.0 | 193.1+43.3*
F1 51.9421.9% | 12.7+13.6 | -19.525.6% | 175.9+42.1% | -3.9x2.2 | 33.6£10.8* | 37.1£10.5% | 103.7x170.9| 84.2+43.8
F2 0.7421.9| -16.4+13.6 5.74¢5.5| -18.4+42.1|-4.7+2.2*| 15.8+10.8| -17.4£10.5|-118.8£170.9| 43.0+43.8
F's -232421.9| -1.6+136| -4.0£55| 15.8+42.1| 1.74#2.2|26.6210.8%| 4.6+10.5| 144.2+170.9 6.5+43.8
F'4 41.6£21.9| -7.6£13.6|-11.625.6%| 78.4#42.1| -1#2.2|39.8+£10.8*| 1.8+10.5| -40.7£170.9| -10.7+43.8
Hiw 133.2460.2* | 39.1#37.5|27.6x15.2%| 107£115.8| 8.246.2 | 88.2£29.8* | 56.7+29.0* | 487.3+469.9 | 146.8+120.4
Hie 54.4+58.7| 48.7£36.6| 20.0+14.9| 92.4+113.0| 1.3x6.0| 27.0£29.1|60.7+28.3* | 243.6+458.7 | 132.4+117.5
Hz1 52.4%57.5| 18.4%358| 18.1x14.6| 87.9x110.6| 0.8x59| 16.1£28.5| 32.1£27.7| 350.9+448.9| 70.0+115.1
Hz2 46.0#57.5| 51.0+35.8| 19.8+14.6| 105.7+110.6| 1.7459| 6.0£28.5| 53.1+27.7 | 192.8+448.9 | 100.6+115.1
Hzs 4594575 | 23.8+35.8| 13.5+14.6| 66.1+110.6| 2.645.9| 4.7428.5|60.6+27.7*| 202.7+448.9 | 119.6+115.1
Ha4 4574575 | 27.7435.8| 12.2414.6| 75.7+110.6| 4.2459| 11.6+28.5| 32.2+27.7| 242.4+4489| 92.0+115.1
Hzs 3474575 | 19.6+35.8 |29.4+14.6%| 107+110.6| 2.3%5.9| 10.2428.5| 38.0+27.7| 221.6+448.9| 61.1+¥115.1
H2' 1 32.6457.0| 27.24355| 19.9+14.4| 79.6+109.6| 1.045.9| 57+28.2| 31.2427.5| 217.1+445.0| 56.9+114.0
H2' 2 30.5#57.0| 17.6+355| 21.8+14.4| 94.1+109.6| 1.2459| 2.5%28.2| 30.3+27.5| 121.6+445.0| 53.5+114.0
H2's 58.9457.0 | 40.3+355| 15.3+14.4| 91.62109.6| 6.025.9| 16.6£28.2| 44.7+27.5| 266.3+445.0| 95.8+114.0
H2'4 46.44#57.0| 20.3+355| 12.8+14.4| 66.4+109.6| 0.525.9| 11.6+28.2|55.8+27.5% | 302.8+445.0 | 126.4+114.0
h? -0.7¢41.8| 37.2426.0| -0.3+83.7| 155.5+80.5| 5.6+4.3| 4.7+20.7| 37.0+20.2| -0.8+326.6| 53.1x83.7
E 0.3+2.6 0.3+1.6 0.3¢5.2 0.3t5.0| 0.3%0.3 0.3£1.3 0.3%1.2 0.3+20.1 0.345.2
F moyen 15.3+17.3| 21.8+10.4* | 38.2+10.8* | 81.3+33.2*| -3.2+1.8| 25.7+8.6* 1.8+8.3| -16.8+134.8| 81.4+34.6*
F" moyen 17.7¢17.9| -3.2¢10.7| -3.2¢11.1| 62.9+34.4| -2+1.8| 28.9+8.9* 6.5+8.6| 22.1+139.6| 30.8+35.8
Hz moyen 4374375 | 27.3+225| 27.3x234| 86.0£722| 2.3x3.9| 9.5+18.6|42.0+18.1*| 235.3+293.1| 86.2475.1

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire CCI), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1* janvier), SF : Surface de la feuille
étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante, PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g),
NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g). * : Composante significative au seuil de probabilité de 5%, les valeurs qui ne
portent pas de signes ne sont pas significatives.

Pour I’ensemble des caractéres mesurés, la différence (D1 — D2) est inférieure a 0,
suggérant une plus grande variabilité chez les testeurs, a 1’exception du poids des épis pour

lequel la variabilité est plus importante chez les lignées. Les composantes de la variation

71



génétique, Hiq) et Hi(), associées aux effets de dominance, ne sont significatives que pour le
poids des épis des lignées et des testeurs ; la teneur en chlorophylle, la surface de la feuille
étendard et le poids de 1000 grains des lignées. Ces résultats sont confirmés par les valeurs
positives et significatives des composantes de dominance F moyen, F’ moyen et H2 moyen. Les
actions additives et non additives sont impliquées dans 1’hérédité de ces caractéres. Toutefois,
les composantes de dominance sont largement supérieures aux composantes additives (H > D),
suggerant la prépondeérance des effets de dominance (Tableau 15). Ces résultats rejoignent ceux
de Mou et al. (1994) et Farooq et al. (2011), qui ont signalé la prépondérance des effets de
dominance sur les effets additifs. Par contre, la durée de la phase végétative, la hauteur de la
végétation, le nombre d’€pis par plante, le nombre de grains par épi et la biomasse aérienne,
chez les lignées et les testeurs ; et le contenu en chlorophylle, la surface de la feuille étendard

et le poids de 1000 grains, chez les testeurs, sont largement déterminés par des effets additifs.

L’amélioration des caractéristiques controlées par des effets géniques additifs peut
débuter en F2 par sélection entre croisements et a I’intérieur des populations étudiées, alors qu’il
est souhaité de retarder la sélection jusqu’a la fixation des effets géniques pour les caracteres
contr6lés majoritairement par des actions géniques non additives (Bouzerzour, 1998). Les
résultats obtenus sont confirmés par les estimations des paramétres F et Hz. Les valeurs prises
par ces deux composantes génétiques, leurs signes, ainsi que leurs significations donnent une
indication sur la distribution des genes dominants et récessifs chez les parents. Pour la teneur
en chlorophylle, des valeurs positives et significatives de F sont notées chez les lignées Acsadoo:
et Acsadiiss ; et le testeur Mahon-Démias, suggérant que ces géniteurs portent plus d’alléles

dominants que de genes récessifs pour cette variable.

Ces résultats sont confirmés par la distribution des parents, le long de la droite de
régression (Figure 11). Acsadgo1, Acsadiizs et Mahon-Démias se caractérisent par des Vr et Wr
faibles, et donc contiennent plus de genes dominants, alors qu’Acsadses et Hidhab se
caractérisent par des valeurs Vr et Wr élevées, et donc ils portent plus d’all¢les récessifs. Les
parents, Acsadioss, Ain Abid, Rmada et EI-Wifak restent intermédiaires pour la distribution des

genes dominats et recessifs.

Des valeurs F, positives et significatives, sont notées pour la durée de la phase végétative,
chez toutes les lignées hormis Acsadsss, dont la valeur prise par le parametre F est significative
et négative. Ceci indique que seule Acsadsgs porte plus d’all¢les récessifs que dominants pour

la durée de la phase végétative. Le testeur, Mahon-Démias, porte plus de genes dominants que
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de génes récessifs pour le contréle de cette caractéristique. La représentation graphique des Vr
et Wr de la durée de la phase végétative confirme les résultats obtenus (Figure 7).

Pour la surface de la feuille étendard, Acsadeo1, Acsadiiss et Acsadiose portent plus
d’alléles dominants, alors que Mahon-Démias et EI-Wifak contiennent plus d’alléles récessifs
pour cette caractéristique. Acsadiiss, Acsadioss, Ain Abid et Mahon-Démias portent plus de
génes dominants, par contre Acsadso1 et Acsadses contiennent le maximum de genes récessifs
pour la hauteur de la végétation. De méme, pour le nombre d’épis par plante, les géniteurs

Acsadso1, Acsadsgs et Rmada portent plus d’alléles récessifs que dominants.

Pour la variable PMG, les lignées Acsadso1, Acsadses, et Acsadiiss et tous les testeurs,
excepté Rmada, contiennent plus de génes dominants que de récessifs. Acsadsss, Ain Abid et
Mahon-Démias portent également plus de genes dominants pour le poids des épis et la biomasse
aérienne accumulée, alors qu’Acsadiiss porte plus d’alleles récessifs contrdlant ces deux

variables.

Pour le nombre de grains par épi, aucun géniteur ne montre des valeurs F ou H:
significatives, suggérant que les parents croisés portent autant de génes dominants que récessifs
(Tableau 15, Figures 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18 et 19).

La composante environnementale (E) n'est pas significative, indiquant 1’effet négligeable
de l'environnement dans I’expression des caractéres étudiés. Aussi, la composante statistique
(h?) n'est pas significative pour I’ensemble des caractéres étudiés, suggérant que la sélection

pedigree pourrait étre avantageuse pour I’amélioration de ces caractéristiques (Ali et al., 2008).
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Figure 11. Régression des Wr sur Vr de la teneur en chlorophylle chez les lignées (a) et les

testeurs (b).
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Figure 12. Régression des Wr sur Vr de la durée de la phase vegétative chez les lignées (a) et

les testeurs (b).
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Figure 13. Régression des Wr sur Vr de la surface de la feuille étendard chez les lignées (a) et

les testeurs (b).
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Figure 14. Régression des Wr sur Vr de la hauteur des plantes chez les lignées (a) et les testeurs

(b).
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Figure 15. Régression des Wr sur Vr du nombre d’épis par plante chez les lignées (a) et les

testeurs (b).
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Figure 16. Régression des Wr sur Vr du poids de 1000 grains chez les lignées (a) et les testeurs

(b).
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Figure 17. Régression des Wr sur Vr du poids des épis par plante chez les lignées (a) et les

testeurs (b).
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Figure 19. Régression des Wr sur Vr de la biomasse aérienne par plante chez les lignées (a) et
les testeurs (b).

2.2.3. PARAMETRES GENETIQUES

Les estimations des différents paramétres génetiques du diallele partiel sont données au
tableau 16. Le degré de dominance mesuré par (Hi/D1)Y? et (H1/D2)Y? prend des valeurs
supérieures a 1’unité, suggérant la présence de la superdominance dans 1’expression de
I’ensemble des variables mesurées, hormis la hauteur de la végétation et le nombre d’épis par
plante des testeurs, qui montre une dominance partielle. Ces résultats sont en accord avec la
position de la droite de régression des covariances des famille de plein freres Wr sur les
variances des familles de demi-fréres Vr qui est située juste au-dessous de la droite bissectrice,
indicatrice de la dominance incompléte pour ces caracteres (Figures 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17,
18 et 19).

Toutefois, on note que les suggestions des valeurs des composantes génétiques (Tableau
16) ne corroborent pas celles indiquées par I’analyse graphique Chl, DPV, SF et NGE (Figures
11, 12, 13 et 18) qui suggérent plus une dominance partielle que totale comme 1’indique les
valeurs des parametres genétiques. Cette différence est due a 1’hétérozygotie résiduelle
impliquée dans I’expression de ces caractéres chez les parents croisés comme le suggérent
plusieurs auteurs dont Tahir et al. (1995), Khan et al. (2009) et Jadoon (2011).
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Chowdhry et al. (2002) et Shehzad et al. (2015) ont rapporté la présence de la
superdominance dans le controle de 1’expression des caractéristiques du blé comme le nombre
de grains par épi, le poids de 1000 grains et le rendement en grains par plante. L’action génique
de nature additive associée a la dominance partielle a été rapportée pour la hauteur des plantes
par Asif et al. (2000) et Ojaghi et al. (2010), et pour le nombre d'épis par plante par Kaukab et
al. (2014).

Tableau 16. Paramétres génétiques des caractéres mesurés du dialléle partiel.

Parameétre génétique Chl | DPV | SF HT NE PMG | PNE | NGE | BIO
Hao/4H1 (Gy) 020 | 0.14 | 0.22 | 023 | 044 | 0.09 | 0.17 | 0.24 | 0.16
Ho/4H1 (Gy) 0.08 | 0.17 | 0.16 | 0.20 | 0.07 | 0.03 | 0.19 | 0.12 | 0.15
(H1/D1)¥2 (Gy) 271 | 322 | 231 | 156 | 482 | 349 | 2.02 | 3.03 | 2.72
(H/D2)%(Gy) 1.67 | 1.36 | 1.96 | 0.49 | 0.87 | 1.28 | 3.61 | 1.88 | 1.39
Ko/Kr (G1) 1.61 | 3.30 | 203 | 1.55 | -0.04 | 413 | 1.11 | 0.88 | 2.49
Ko/Kr (G2) 1.44 | 0.77 | 053 | 270 | 0.26 | 3.68 | 1.26 | 1.15 | 1.80
(K* - K)%K -0.03 | 1.11 |-0.01| 091 | 063 | 0.80 | 1.17 | 0.00 | 0.55
h?/H; -0.02 | 1.36 |-0.01| 1.81 | 2.43 | 049 | 0.88 | -0.01 | 0.61
r (Wr + Vr/Yr) (Gy) 0.561 | 0.148 | 0.423 |-0.899| 0.351 | -0.799 |-0.312|-0.225 |-0.894
r (Wr + Vr/Yr) (Gy) 0.574 |-0.847 | 0.544 |-0.865| 0.630 | -0.565 [-0.371| 0.182 |-0.920
hbs 099 | 0.98 | 097 | 1.00 | 1.00 | 0.92 | 0.98 | 0.98 | 1.00
hns 025 | 052 | 0.28 | 097 | 0.13 | 031 | 0.21 | 0.20 | 0.52

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire CCI), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1* janvier), SF : Surface de la feuille
étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante, PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g),
NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g). H,/4H,: Proportion des génes avec effets positifs et négatifs, (H,/D)Y2: Degré
de dominance, Kp/Kg: Proportion des génes dominants et des génes récessifs, (K* - K)?/K: Direction de dominance, h%H,: Nombre de génes, r
(Wr + Vr/Yr): Coefficient de corrélation entre les valeurs parentales et ’ordre de dominance des parents, h?,: Héritabilité au sens large, h?:
Héritabilité au sens étroit.

Le ratio H2/4H1 prend une valeur inférieure a 0.25, suggérant une distribution inégale des
genes dominants a effets positifs et négatifs chez les deux groupes de parents. Par contre, les
alleles positifs qui agissent dans le sens de 1’augmentation de la moyenne de la surface de la
feuille étendard, la hauteur de la végétation et le nombre de grains par épi ; et les alleles négatifs
qui agissent dans le sens contraire sont en proportions égales chez les lignées. Ceci est indiqué
par les valeurs prises par le ratio H2/4H1, qui sont de 0.22, 0.23 et 0.24, respectivement pour la

surface de la feuille étendard, la hauteur et le nombre de grains par épi.

La valeur prise par ce ratio pour le nombre d’épis par plante chez les lignées (0.44) est
erronée, car théoriquement la valeur maximale de ce parametre est de 0.25, valeur observée
dans le cas ou les fréquences des alleles dominants et récessifs sont égales (Singh et Chaudhary,
1985 ; Sharma, 2006). Ces résultats concordent avec la valeur prise par le rapport Ko/Kr qui

estime la proportion des genes dominants et des génes récessifs. Ko/Kr prend une valeur
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supérieure a 1’unité pour I’ensemble des caracteéres mesurés, a 1I’exception du nombre d’épis par
plante chez les deux groupes de parents, et pour la durée de la phase végétative et la surface de

la feuille étendard chez les testeurs ; et le nombre de grains par epis chez les ligneées.

Ces résultats indiquent la prépondérance des genes dominants dans le contrdle de ces
caractéristiques. Au contraire, une valeur du ratio Ko/KRr, inférieur a 1, suggere que les lignées
portent plus d’alléles récessifs contrdlant le nombre de grains par épi et les testeurs contiennent
le maximum d’all¢les récessifs contrélant la durée de la phase végétative, et la surface de la
feuille étendard. Les deux groupes de parents portent des genes récessifs responsables de
I’expression du nombre d’épis. Ces résultats concordent avec I’indication suggérée par les
valeurs des composantes F et Hz. Des conclusions similaires sont rapportées par Bouzerzour et
Djekoun (1998), Kashif et al. (2003), Akram et al. (2008), Ahmad et al. (2011), Yao et al.
(2011), Metwali et al. (2014) et Fellahi et al. (2016).

La rapport (K* - K)?/K fournit des informations sur la direction de dominance. Ce ratio
indique que la dominance agit dans le sens de I’augmentation des valeurs de 1’ensemble des
caractéres mesurés, a 1’exception de la teneur en chlorophylle, la surface de la feuille étendard
et le nombre de grains par épi, pour lesquels la direction de la dominance est bidirectionnelle.
Selon Viana et al. (1999), la valeur (K* - K)?/K approche zéro quand les fréquences des génes

dominants a effets positifs et négatifs sont égales.

Ces resultats sont confortés par le coefficient de corrélation entre les valeurs moyennes
parentales (Yr) et I’ordre de dominance représenté par la somme (Wr + Vr). Les résultats
montrent une liaison négative appréciable notamment pour la hauteur de la végétation et la
biomasse aérienne, chez les deux groupes de parents, suggérant que la dominance agit dans le
sens de I’augmentation des valeurs moyennes prises par ces caracteristiques (Figures 20, 21, 22
et 23).

Pour la hauteur de la végétation, I’ordre de dominance chez les lignées est : Ain Abid >
Acsadseg > Acsadioss > Acsadiizs > Acsadoor. Chez les testeurs, 1’ordre est : Mahon-Démias >
Rmada > El-Wifak > Hidhab. Pour la biomasse 1’ordre, chez les lignées, est : Ain Abid >
Acsadsgg > Acsadiiss > Acsadiose > Acsadgoi. Chez les testeurs, il est : Mahon-Démias > Rmada
> Hidhab > EI-Wifak. Chez les lignées, Ain Abid et Acsadoeo1 présentent les valeurs extrémes
pour I’ensemble des paramétres génétiques estimés. Ain Abid est le géniteur le plus haut (76.60

cm) et présente la valeur de la biomasse aerienne la plus éleve (30.79 g). Il porte la plus grande
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proportion de génes dominants et présente une valeur d’aptitude générale a la combinaison

(AGC) significative pour la hauteur des plantes (2.93 cm).
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Figure 20. Relations entre Wr + Vr et Yr de la hauteur de la végétation chez les lignées (G1).
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Figure 21. Relations entre Wr + Vr et Yr de la hauteur de la végétation chez les testeurs (Gz).
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Figure 22. Relations entre Wr + Vr et Yr de la biomasse aérienne chez les lignées (Ga).
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Figure 23. Relations entre Wr + Vr et Yr de la biomasse aérienne chez les testeurs (Gz).

Acsadooz est la lignee la plus courte (59.58 cm). Elle présente la plus faible biomasse

aérienne accumulee (19.69 g) et contient la plus grande proportion de génes récessifs avec des
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effets d’AGC négatifs et significatifs pout la hauteur de la végétation (-2.67 cm) et la biomasse
(-3.75 g) (Tableaux 9 et 11 ; Figures 14a et 19a).

Chez les testeurs, Mahon-Démias et EI-Wifak présentent le méme comportement qu’Ain
Abid et Acsadoso1, respectivement. Le premier est le cultivar le plus haut (104.81 cm), avec la
valeur de la biomasse par plante la plus élevée (12.46 g). Il est porteur plus de génes dominants
que récessifs et présente des effets d’AGC positifs et significatifs pour les mémes variables
(13.83 cm pour HT et 4.26 g pour la biomasse). Le second présente la biomasse la plus faible
(20.30 g), il contient une plus grande proportion de genes récessifs avec une AGC négative et
significative pour la hauteur de la végétation (-4.34 cm) (Tableaux 9 et 19, Figures 14b et 19b).
De ce fait, Ces géniteurs sont capables de transmettre les génes, favorables et non favorables a

I’expression de la hauteur de la végétation et le poids de la plante, a la progéniture.

De faibles liaisons sont notées entre Yr et Wr + Vr pour les autres caractéres, suggérant
que la dominance agit dans le sens de I’augmentation de la valeur moyenne de ces caracteres
chez certains parents (dont Ain Abid et Mahon-Démias) et dans le sens contraire chez d’autres
parents (dont Acsadoo: et EI-Wifak) du dialléle étudié.

Le rapport h?/Hz donne une estimation sur le nombre de groupes de génes dominants
impliqués dans le contr6le génétique ou hérédité des caractéres. Les résultats montrent que les
caractéres étudiés sont gouvernes par un a trois paires de génes. En effet, selon Hayman (1954),
ce rapport sous-estime le nombre de facteurs impliqués dans le contréle du caractere. Yao et al.
(2011) et Al-Naggar et al. (2015) ont rapporté que les caracteres de blé sont contr6lés par un a

quatre genes dominants.

Le succes de toute sélection dans un programme d’amélioration génétique est basé sur la
variabilité génétique présente et sur le degré de transmission du caractére ciblé des parents a la
descendance, qui est mesuré par le coefficient de détermination génétique de I’héritabilité
(Fellahi et al., 2015). D’une fagon générale, la valeur prise par 1’héritabilité au sens large est

élevée pour tous les caractéres mesurés.

Selon Acquaah (2009), I’héritabilité au sens etroit donne une indication plus précise quant
a la transmission héréditaire des caracteres. La valeur prise par le coefficient de détermination
génétique au sens étroit varie selon le caractere. Elle est élevée pour la hauteur de la végétation
(0.97), juste moyenne pour la durée de la phase végétative (0.45), le poids de 1000 grains (0.31)

et la biomasse aérienne (0.52), et faible pour la teneur en chlorophylle (0.25), la surface de la
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feuille étendard (0.28), le nombre d’épis par plante (0.13), le poids des épis (0.21) et le nombre
de grains par épi (0.20).

Ces resultats indiquent que seule la sélection sur la base de la hauteur de la végétation et
a moindre degré la précocité a 1’épiaison, le poids de 1000 grains et celui de la plante peut étre
entreprise dés la F2 voir la Fs. Pour les autres caractéres comme la chlorophylle, le nombre
d’épis, les poids des épis et le nombre de grains par épi, la sélection précoce n’est pas
recommandée, suite a la faible contribution de la variance additive a la variance génétique. En
raison de la présence des effets de dominance, des valeurs moyennes a faibles de I’héritabilité
au sens étroit ont été rapportées pour les composantes de rendement du blé tendre, par Afiah et
al. (2000), Hassan et al. (2013) et Moustafa et al. (2013).
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CONCLUSION

L’objectif de cette recherche est d’évaluer la variation phénotypique et I’analyse
génétique des caracteres des parents et des F2 d’un dialléle partiel entre 5 lignées et 4 testeurs
de blé tendre sous conditions climatiques semi-arides. Les résultats indiquent la présence d’une
large variabilité génotypique aussi bien au niveau des parents qu’au sein des populations F2
pour la majorité des variables analysées. Ce résultat justifie I’analyse génétique en vue de
I’exploitation de cette variabilité a des fins de sélection pour améliorer le rendement et
I’adaptation du blé tendre a la variation des milieux de production des hautes plaines orientales.
La variabilité génotypique observée differe selon les lignées et les testeurs pour les différentes
variables mesurées et soumises a I’analyse. En effet, le groupe des testeurs apportent plus de

variabilité génétique pour I’ensemble des variables, hormis le poids des épis par plante.

Du point de vue performance moyenne, aucun géniteur, lignée ou testeur, ne présente les
meilleures valeurs pour I’ensemble des caractéres mesurés. L’analyse des aptitudes a la
combinaison a révélé la présence des effets d’AGC et d’ASC significatifs pour plusieurs
variables. L’étude des relations AGC-valeurs propres parentales indique que NE, PNE et BIO
sont indicateurs d’un bon rendement en grains suite a la corrélation positive et significative

entre les AGC et la performance du rendement des parents croisés.

L’analyse génétique du diallele partiel montre la présence des effets géniques additifs et
non additifs dans I’expression des caracteres étudiés. La prépondérance de tels effets est
variable suivant le caractere mesuré avec une distribution asymétrique des génes dominants et
récessifs chez les parents pour la majorité des variables comme indiquée par le ratio Hz2/4Hx.
Pour la DPV, Acsadseo1 et Acsadiiss; et le testeur Mahon-Démias, portent plus d’alléles
dominants que récessifs. Acsadsos porte plus d’alléles récessifs que dominants. Pour la SF,
Acsadoo1, Acsadiiss et Acsadiose portent la plus grande proportion d’alléles dominants, alors

gue Mahon-Démias et EI-Wifak contiennent plus d’alléles récessifs.

Pour la HT, Acsadii3ss, Acsadioss, Ain Abid et Mahon-Démias portent plus de génes
dominants, par contre Acsadso1 et Acsadsge contiennent le maximum de génes récessifs. Pour
NE, Acsadgo1, Acsadses et Rmada portent plus d’alléles récessifs que dominants. Pour le PMG,
Acsadeo1, Acsadses, et Acsadiizs et tous les testeurs, excepté Rmada, qui contiennent le
maximum de genes de dominance. Pour les variables PNE et BIO, Acsadses, Ain Abid et
Mahon-Démias portent également plus de genes dominants, alors qu’Acsadiiss contient le
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maximum d’all¢les récessifs. Tous les caracteéres mesurés sont déterminés majoritairement par

des facteurs de dominance.

Les valeurs prises par I’héritabilité au sens étroit sont, élevée pour la HT, et moyennes a
faibles pour le reste des caractéres. Les résultats de la présente étude indiquent la complexité
du systéme génétique impliqué dans la détermination du rendement et des caractéres qui lui
sont liés. De ce fait, la meilleure stratégie en matiere d’amélioration du blé tendre est de
pratiquer la sélection précoce en F2 voire F3 pour les caracteres a hérédité simple, comme laHT
et le NE, et faire avancer le matériel végétal par la méthode bulk, jusqu’a la fixation des effets
géniques majeurs de dominance pour les caractéres a déterminisme génétique complexe comme
le NGE, la BIO et le RDT, et faire une sélection tardive, en Fs voire Fs, pour améliorer ces

caracteres d’intéréts.
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RESUME

La présente recherche a été conduite sur le site expérimental de I’Institut National de la
Recherche Agronomique d'Algérie (INRAA), unité de Sétif, au cours des campagnes agricoles
2012/13,2013/14 et 2014/15. Elle se fixe pour objectifs d’étudier les relations génétiques des
caracteres morpho-phéno-physiologiques et agronomiques des générations F2, Fs et F4 d’un
dialléle partiel de blé tendre (Triticum aestivum L.), d’estimer le gain génétique attendu de la
sélection précoce en F2 et de déterminer la réponse a la selection en F4 sur la base des caracteres
liés a la performance de rendement et la tolérance des stress abiotiques sous conditions semi-
arides. Les résultats indiquent une variabilité génétique appréciable a I’intérieure des
populations évaluées. La sélection monocaractere directe et indirecte, et sur indice pratiquée en
F2 identifie les populations Ain Abid x Mahon-Démias, Ain Abid x Hidhab, Acsadi13s x Mahon-
Démias, Acsadioss X Mahon-Démias et Acsadiizs X Rmada comme intéressantes en termes de
performance. La sélection sur la base des indices s’est révélée plus efficace pour améliorer le
rendement comparativement a la sélection monocaractere directe et indirecte faite en F2 comme
indiquée par les valeurs de la réponse a la sélection estimées en F4. L’indice de Williams est
plus efficace pour la sélection pour le rendement. Il apporte les meilleurs gains, en Fa4, par
rapport aux autres critéres de selection. Les 30 lignées sélectionnées en F4 a une intensité de
5% se caractérisent, par rapport au témoin Hidhab, par des augmentations appréciables du

rendement en grain et des caractéres liés.

Mots clés: Triticum aestivum, sélection directe, sélection indirecte, indice, réponse, rendement.
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ABSTRACT

The present investigation was carried out at the experimental field of the National
Agronomic Research Institute of Algeria (INRAA), unit of Setif, during the 2012/13, 2013/14
and 2014/15 cropping seasons. The objective was to study the genetic relationships among
morphological, phonological, physiological and agronomic traits between F2, Fsz and F4
generations of a partial diallel of bread wheat (Triticum aestivum L.), to estimate the genetic
gain expected from early selection in F2 and to determine the response to selection in F4 based
on traits related to yield performance and abiotic stress tolerance under semi-arid conditions.
The results indicated appreciable genetic variability among the populations evaluated. Direct
and indirect single-trait selection, and selection-based index practiced in F2 identified Ain Abid
x Mahon-Demias, Ain Abid x Hidhab, Acsadi1ss X Mahon-Demias, Acsadioss X Mahon-Demias
and Acsadiizs X Rmada as best high yielding populations. Selection based-index was more
efficient to improve grain yield compared to direct and indirect single-trait selection made F2
as indicated by selection response estimated in Fa. Williams’s index is more efficient to select
for grain yield. It brought the highest genetic gain in Fa. Compared to the check cultivar Hidhab,
the 30 F4 selected lines, at 5% selection intensity, were characterized by significant increase in

grain yield and yield related traits.

Key words: Triticum aestivum, direct selection, indirect selection, index, response, yield.



INTRODUCTION

La majeure partie des emblavures de blé se trouve sur les pleines intérieures et les hauts
plateaux caractérisés par une altitude élevée, des hivers relativement froids, un régime
pluviométrique insuffisant et irrégulier, des gelées printaniéres fréquentes, et I’apparition du
sirocco en fin de cycle (Benbelkacem, 1996). A ces contraintes climatiques, s’ajoutent les
contraintes d’ordre technique qui relévent de 1’utilisation de variétés peu productives et des
conduites souvent peu ambitieuses (Fellahi, 2013 ; Hannachi, 2013). La sélection pour une
meilleure adaptation aux contraintes environnementales est donc une issue plus prometteuse
dans le domaine de I’amélioration génétique de blé. Les sélectionneurs cherchent
continuellement a améliorer les méthodes de sélection pour développer, rapidement, des
cultivars de blé performants et adaptés. La question posée est faut-il démarrer t6t le processus

de sélection ou bien faut-il le retarder ?

La selection précoce réduit de la variabilité créée mais cible rapidement le génotype
cherché, par contre, la sélection tardive maintient la variabilité mais elle augmente le nombre
d’années pour se rapprocher du génotype ciblé, ceci, en plus de I’efficacité de la méthode qui
est tres variable selon le caractére sélectionné. Cette question est tres débattue parmi les
sélectionneurs parce qu’elle est d’importance. Ainsi Adams et al. (2007) mentionnent que, pour
des considérations théoriques, la sélection précoce effectuée dés la F2 est souhaitable pour
accélérer le processus de sélection et ainsi maximiser le gain génétique réalisé. Cette approche
est benéfiqgue mais elle reste limitée aux caractéres dont le contr6le génétique est moins
complexe, donc de type additif, comme les traits liés a la morphologie de la plante, ou la
résistance aux maladies ou les caractéres de qualité technologique qui sont, généralement,

contrélés par un nombre réduit de facteurs effectifs (Stelling et Ebmeyer, 1990).

Lu et al. (2001) ont observé que la variation inter familles F2 est plus grande que la
variation a intra familles, pour le rendement en grains et les caractéres de qualités, suggérant
que la sélection peut commencer dés la F2. Chez le blé, I'efficacité de sélection précoce est
rapportée, suite aux corrélations positives et significatives entre la F2 et la Fs, par Pawar et al.
(1989) et entre la F2 et la Fs et la Fs et la F4 par Saini et Gautam (1990), pour les caractéres tel
que le rendement en grains qui est 1’objectif principale de la sélection. Toutefois, beaucoup de
recherches rendent compte d'une efficacité trés faible de la sélection précoce en raison du
manqgue de criteres de choix fiables et reproductibles aussi bien dans ’espace (diverses

conditions de conduites) que dans le temps (générations successives) (Allard, 1960 ; Sneep,
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1977). Ceci est d0 au fait que la proportion des plantes portant toutes ou en partie, un nombre
¢levé d'alleles favorables, diminue rapidement chez les générations tardives par suite de 1’effet
croissant de 1’homozygotie. La selection directe basée sur le rendement en grains est
principalement pratiquée dans les programmes d’amélioration de blé sans tenir compte des
caracteres adaptatifs qui sont des régulateurs de la production en milieux variables (Slafer et
Andrare, 1991 ; Loss et Siddique, 1994 ; Trethowan et al., 2003). Dans ces milieux, la présence
d’interactions génotype x environnements réduit I’efficacité d’utilisation du rendement comme
seul critére de sélection et complique ainsi les efforts de la sélection (Bouzerzour et al., 1998 ;

Benmahammed et al., 2008a).

Les sélectionneurs se tournent vers d’autres caractéres qui peuvent étre utilisés en
parallele ou indépendamment du rendement dans une approche multi-caractéres (Laala et al.,
2009). La sélection sur index est une approche, certes complexe mais qui limite des effets
négatifs liés a la sélection monocaractére notamment les effets négatifs observés sur les
caractéres non ciblés par la sélection (effet corrélatifs). Cette approche cible 1’amélioration
simultanée de plusieurs caracteres a la fois dont le caractére principal qui est le rendement en
grains (Asif et al., 2003 ; Babar et al., 2007 ; Costa et al., 2008). Plusieurs indices sont proposés
pour les sélectionneurs, tels celui de Smith (1936) et Hazel (1943), de Williams (1962), de
Pesek et Baker (1969), de Mulamba et Mock (1978), de Subandi et al. (1973), d’Elston (1963)
et celui de Cruz (2006).

L’objectif de la présente recherche est de : (i) évaluer la variabilité phénotypique des
populations F2, Fs et F4 d’un dialléle partiel de blé tendre (Triticum aestivum L.), (ii) étudier
I’héritabilité et les relations entre caractéres de ces générations, (iil) déterminer 1’efficacité de
la sélection précoce pratiquée en F, et (iv) estimer le gain génétique de la sélection pratiquée
sur la base des caractéres liés a la performance de rendement et a la tolérance des stress

abiotiques des zones semi-arides.
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MATERIEL ET METHODES

1. MATERIEL VEGETAL ET DISPOSITIF EXPERIMENTAL

Le matériel végétal de cette étude est constitué de 609 génotypes dont 9 parents et 600
lignées F2 développées suivant le dispositif de croisement Lignées x Testeurs. Durant la
campagne 2012/13, 30 lignées ont été retenues aléatoirement par croisement en F2. Les lignées
retenues ont été semees au cours de la campagne agricole 2013/14 pour produire la génération
Fs. Les lignées F3 sont récoltées en bulk et semées avec les parents au cours de la campagne
2014/15 pour produire la génération Fa. Les lignées des générations Fs et F4 ont été semées dans
un dispositif en blocs complétement randomisés avec trois répétitions (Tableau 17). La parcelle

élémentaire fait 1 rang de 2 m de long. L’espacement entre les rangs est de 20 cm.

Tableau 17. Randomisation en plein champs des lignées parentales et des populations
descendantes Fs et F4 évaluées au cours des campagnes 2013/14 et 2014/15.

Parent /croisement Rep | Rep Il Rep 11
Lignée (L) Acsadgo: 1 34 62
Lignée (L) Acsadsgg 2 48 67
Lignée (L) Acsadiiss 3 42 73
Lignée (L) ACS&dmeg 4 53 81
Lignée (L) Ain Abid 5 57 68
Testeur (T) Mahon-Démias 6 49 77
Testeur (T) Rmada 7 35 74
Testeur (T) Hidhab 8 30 63
Testeur (T) El-Wifak 9 54 86
LxT Acsadgor X Mahon-Démias 10 43 82
LxT Acsadgo; X Rmada 11 36 69
LxT Acsadgo; X Hidhab 12 58 76
LxT Acsadgo X ElI-Wifak 13 50 64
LxT Acsadsgg X Mahon Démias 14 44 80
LxT Acsadsgs X Rmada 15 37 87
LxT Acsadsgs X Hidhab 16 55 70
LxT Acsadggg X ElI-Wifak 17 45 59
LxT Acsadiizs X Mahon-Démias 18 31 85
LxT Acsadi13s X Rmada 19 38 78
LxT Acsadii3s X Hidhab 20 56 65
LxT Acsadiizs X EI-Wifak 21 46 83
LxT Acsadiose X Mahon-Démias 22 51 60
LxT Acsadiose X Rmada 23 39 71
LxT Acsadigse X Hidhab 24 32 75
LxT Acsadiose X EI-Wifak 25 47 79
LxT Ain Abid x Mahon-Démias 26 40 66
LxT Ain Abid x Rmada 27 52 84
LxT Ain Abid x Hidhab 28 33 72
LxT Ain Abid x El-Wifak 29 41 61
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Les techniques culturales appliquées sont celles préconisées pour la culture de blé tendre.

Le précédent cultural au cours des deux campagnes est une jachere travaillée. Les essais sont

fertilisés avec 100 kg ha* de superphosphate a 46%, avant le semis, et 75 kg ha™* d’urée a 35%,

au stade tallage. Le contrble des mauvaises herbes est fait chimiquement avec du GranStar

(Tribenuron méthyle) a raison de 12 g ha.

2. MESURES ET NOTATIONS

Les différentes mesures et notations sont déterminées a partir de la récolte d’un bottillon

de végétation provenant d’un segment de 50 cm par lignée pour les 9 lignées parentales et les

600 populations F3 et F4 descendantes, puis rapportées au métre carré (m?). Elles ont porté sur

la détermination de :

SR N N N N N N N

(\

La surface de la feuille étendard (SF, cm?),

La durée de la phase végétative (DPV, jours),

La hauteur de la végétation (HT, cm),

Le nombre d’épis (NE, m?),

Le poids des épis (PNE, g/m?),

Le poids de 1000 grains (PMG, g),

Le nombre de grains par épi (NGE),

La biomasse aérienne (B1O, g/m?),

Le rendement en grains (RDT, g/m?),

La teneur en chlorophylle (Chl, Spad) est déterminée au stade épiaison a I’aide d’un
chlorophylle-métre portable type SPAD-502 (Minolta Camera Co., Osaka, Japon),
La température du couvert végétal (TCV, °C) est mesuree au stade épiaison avec un
thermometre portable a infrarouge modéle Sixth Sense LT300 IRT,

L’indice de récolte (HI, %) est déterminé par le rapport du rendement en grains sur

la biomasse mesurée a maturité.
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3. ANALYSE STATISTIQUE DES DONNEES

3.1. ANALYSE DE LA VARIANCE ET COMPARAISON DES MOYENNES

Les analyses de la variance (ANOVA) par génération et croisement sont effectuées sur

les données collectées en Fs et Fa en utilisant le modéle additif suivant :

Yij=u+Gi+Bi+£ij

Yij : Valeur observée du génotype i sur le bloc j
« : Moyenne genérale de I'expérience

Gi : Effet du génotype i

Bj : Effetdu blocj

eij : Effetd a I'erreur expérimentale

L’analyse de la variance a été effectuée avec les moyennes de 10 plantes par répétition
pour tester ’effet génotype. Les différentes sources de variation, le carré moyen des écarts et le
test F de ce modeéle sont indiqués au tableau 18.

Tableau 18. Squelette de 1’analyse de la variance du modele additif adopté (Mclntosh, 1983).

Source de variation ddl CME F

Bloc b-1 M1 M1/M6

Génotype g-1 M2 M2/M6
Parents P-1 M3 M3/M6
Fn n-1 M4 M4/M6
Parents vs. Fp 1 M5 M5/M6

Résiduelle (9-1)(b-1) M6 -

Totale bg-1 -- -

Les différences entre les moyennes des caracteres ayant montré un effet génotype
significatif sont testées en comparaison a la plus petite différence significative (Ppds) au seuil
de probabilité de 5% selon Steel et Torrie (1982) :

20°,
b

Ppdssy, = tsy,

Ou:
tso, - Valeur tabulée du test t au seuil de 5% pour (g-1) (b-1) degres de liberté de la
résiduelle
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0°, : Résiduelle de I’analyse de la variance de la variable considérée

b : Nombre de répétitions

3.2. VARIABILITES PHENOTYPIQUE ET GENOTYPIQUE
Les coefficients de la variabilité phénotypique (CVp), génotypique (CVc) et

environnementale sont calculés par caractére par :

CVp = 100 x (\/o25/X)
CV = 100 x (Vo?¢/X)
Ou :
a”p : Variance phénotypique

a”¢ : Variance génétique

X : Moyenne générale du caractére

3.3. GAIN DE LA SELECTION PRECOCE EN F>
3.3.1. SELECTION DIRECTE ET INDIRECTE

3.3.1.1. SELECTION DIRECTE

Le gain attendu de la sélection directe est deduit pour chaque caractére par
I’équation suivante d’Eberhart (1970) :

AG; = h*;xS; = h*; X (Xs; — Xo)
Ou :
AG; : Gain attendu de la sélection directe du caractére i
h?; : Héritabilité au sens large du caractére i
S; . Différentielle de sélection du caractére i

X,;  Moyenne des individus sélectionnés sur la base du caractere i

Xo; : Moyenne du caractére i de la population en ségrégation

Le gain attendu de la sélection directe, exprimé en pourcentage de la moyenne de la

population, est donné par :

AG;,% = (AG;x100)/X;
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3.3.1.2. SELECTION INDIRECTE

La réponse corrélative du caractere j lorsque le caractére i est sélectionné donne une

information sur le gain de sélection indirecte. Il est déterminé par 1’équation (Eberhart, 1970):

— h2 Y v — L2
GSji) = h?;x(Xy; — Xoj) = h?;xDS;

Oou:

GSj(;) - Gain attendu de la sélection du caractére j pratiquee sur le caractere i

X,; : Moyenne du caractere j des individus sélectionnés sur la base du caractére i

j
Xo; :Moyenne générale du caractére j
h2

; » Héritabilite du caractere j

DS; ;- Différentielle de la sélection indirecte du caractére j, basée sur le caractere i

Le gain de sélection en pourcentage de la moyenne est donné par :

Dans l'analyse des résultats fournis par la sélection directe et indirecte faite
individuellement pour chaque caractére, un seul caractere est considéré comme principal avec
un poids économique égal a un. Les autres caractéres sont considérés comme secondaires, avec

un poids égal a zéro.
3.3.2.  SELECTION SUR INDICE

Les indices de sélection sont utilisés avec comme objectif I’amélioration du rendement
en grains tout en tenant en compte des informations sur les autres caractéres qui lui sont lies.
Ils permettent donc une meilleure classification des génotypes. Plusieurs indices sont proposés
pour I’amélioration génétique des caractéres quantitatifs (Lin, 1978). Dans la présente

recherche, le gain de sélection est estimé en F2 en utilisant plusieurs indices.
3.3.2.1. INDICE DE SMITH (1936) ET HAZEL (1943)

L’indice classique proposé par Smith (1936) et Hazel (1943) consiste a la combinaison
linéaire de plusieurs traits d'importance économique dont les coefficients de pondération sont
estimés afin de maximiser la corrélation entre I'indice et I'agrégat génotypique. Cet agrégat est

établi par une autre combinaison linéaire, impliquant les valeurs génétiques, qui sont pondérées
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pour leurs valeurs économiques respectives. L'indice de sélection (1) et ’agrégat génotypique

(H) sont décrits comme suit :

n
I=by1y1+byy2+ -+ byy, = Z biy;=y'b
i=1

n

H=a19,+0a9,++a,9, = Z a;gi=49'b
i=1

ou:

[ :Indice de sélection

H : Agrégat génotypique

n : Nombre de caractéres evalués

b’ :Vecteur de dimension (1 x n) des coefficients de pondération de I'indice de sélection
a estimer

x : Matrice de dimension (n x p) des valeurs moyennes des caractéres

a’' :Vecteur de dimension (1 x n) des poids économiques précédemment établies

g : Matrice de dimension (n x p) des valeurs génétiques inconnues des n caractéeres

considérés

Pour estimer l'indice de sélection de chaque famille, il est nécessaire de déterminer le
vecteur b, cette derniere est obtenue de telle sorte que la corrélation entre | et H est maximisée.

Ainsi ;
b = P"1xGa
Ou:

b : Estimateur de vecteur de dimension (n x 1) des coefficients de pondération de I'indice

de sélection
P . Matrice de dimension (n x n) des variances et covariances phénotypiques entre

caracteres
G : Matrice de dimension (n x n) des variances et covariances génetiques entre caracteres
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Le gain attendu pour le caractére j lorsque la sélection est pratiquée sur indice est exprimé

par :
Agjay = h*;xDSj
ou:

Ag;y - Gain attendu de sélection du caracteére j, avec une sélection basée sur I'indice |

h?;  :Heéritabilité du caractére j
DS; : Différentielle de sélection du caractere i lorsque la selection est pratiquee sur
I’indice |

3.3.2.2. INDICE DE WILLIAMS (1962)

L’indice de base de Williams (1962) repose sur la combinaison linéaire des valeurs
moyennes phénotypiques des caracteres étudiés. La sélection est faite par pondération directe
des valeurs phénotypiques par leurs poids économiques respectifs, afin d'éviter les interférences
provenant des inexactitudes des covariances phénotypiques et génotypiques. Cet indice est

donné par :

n

I'=ayy;s +azy; +-+a,y, = Z ay, =ya
i=1
Ou :
y : Moyennes phénotypiques des caracteres étudiés

a : Valeurs économiques de ces caracteres
3.3.2.3. INDICE DE PESEK ET BAKER (1969)

Compte tenu de la difficulté d'établir les poids économiques des caractéres, Pesek et
Baker (1969) ont suggéré un indice dont les poids ont été remplacés par les gains génétiques
souhaités pour chaque caractére. Cet indice est donc basé sur le gain attendu des caractéres

évalués, sa détermination est donc plus facile :
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Oou:

A

g - Gain de sélection estime par I'indice

G : Matrice (n x n) des variances et covariances génétiques entre les caracteres évalués
b :Vecteur (1xn) des coefficients de pondération des caractéres de I'indice de sélection
a estimer

i : Différentielle de sélection en unités d'écart-type de l'indice I

A

6l : Ecart type de l'indice |
Si Ag est remplacé par : Ag,, qui est le vecteur des gains désirés, et en éliminant é , qui
ne modifie pas la proportion des coefficients b, b peut étre estimé par I'expression :
b=6"1GAg,
Les estimations des coefficients b'; permettent la maximisation des gains de chaque
caractére, selon I'importance établie par le sélectionneur.

3.3.2.4. INDICE DE MULAMBA ET MocCK (1978)

L'indice de la « somme des rangs » développé par Mulamba et Mock (1978) consiste a
classer les génotypes pour chacun des caracteres étudiés. Il est donc obtenu pour chaque
caractere, apres la mise en ordre des génotypes évalués dans la direction souhaitée, en ajoutant
les notes de chaque génotype comme suit :

I:r1+r2+"‘+rn
Ou :
I : Indice de sélection pour un individu ou une famille particuliere

r; : Classification ou arrangement d'un individu par rapport au j*™ caractere

n : Nombre de caractéres pris en compte dans l'indice

De plus, le sélectionneur a la possibilité d’attribuer a chacun des caractéres étudiés un

poids économique spécifique p, a préciser. Ainsi, il en résulte que :

I =piry +pary + -+ Pply
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3.3.2.5. INDICE DE SUBANDI ET AL. (1973)

L'indice multiplicatif de Subandi et al. (1973) est estimé selon le modele suivant :

I=yi'ys ..yn"

Ou:

y;j - Moyenne du caractere j
k; . Proportionnalité relative, qui est égale a 1 si I'on considere la relation directe entre

I'indice et le caractére, ou -1 si elle est inversée
3.3.2.6. INDICE DE CRUZ (2006)

L'indice de la distance génotype-idéotype décrit par Cruz (2006) utilise les valeurs
moyennes phénotypiques transformées des individus sous sélection et la valeur optimale ciblée.
Ces valeurs sont ensuite normalisées et pondérées par les coefficients de pondération (poids)

attribués a chaque caractere par le sélectionneur pour obtenir le Y;; et les valeurs VO; comme

indiqué ci-dessous :

Yij = \/Fis(yj)

VO;
Vo = |
J \/Els(yj)

ou:

Y;;  :Valeur moyenne phénotypique transformée du j°™ caractere du génotype i
VO; :Valeur optimale présentée par le génotype, sous sélection
a; :Poids ou valeur économique du caractere

S(Y;) : Ecart-type des valeurs moyennes phenotypiques transformes ou standardisées

Les valeurs de l'indice (DGI) exprimées par les distances génotypes-idiotypes sont ensuite

calculées par :
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1% ,
Ioar = [= ) (¥y—V0j)
j=1
ou:
n : Nombre de caractéres inclus dans l'indice

a; : Importance relative du jé™e caractére

Sur la base de cet indice, les meilleurs génotypes sont identifiés et les gains de sélection

sont calculés.
3.4. HERITABILITE AUX SENS LARGE ET ETROIT

Le coefficient de détermination de 1’héritabilité au sens large (h2ps) est déterminé selon
Acquaah (2009) par le rapport de la variance génétique (o%;) a la variance phénotypique (¢2p) :
hzbs = GZG/O'ZP

Ou:
a?p : Variance phénotypique
o’ : Variance génétique

L’héritabilité au sens étroit (h2ns) est déterminée par la méthode de régression parents-

descendances selon Frey et Horner (1957) et Smith et Kinman (1965).
3.5. CORRELATIONS INTER GENERATIONS F2, F3ET F4

Les coefficients de corrélations phénotypiques (rp), génotypiques (r;) et
environnementales (1) sont calculés entre les générations F2, F3 et F4 pour un méme caractére.
Ces corrélations donnent une idée sur les caractéres susceptibles d’étre utilisés comme critéres

de sélection. Les coefficients de corrélation sont calculés par les formules suivantes :

Covp (xy)

«/alz,(x)xalz,(y)

rp =
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Cov, (xy)

r¢ =
,/Gg(x)XU%(J’)
Covg (xy)
g =

og(x)x0%(¥)

]

Les covariances Covp , Cov; et Covy sont déduites par décomposition des espérances
moyennes attendues de 1’analyse de la covariance de la paire des caracteres analysés (Weber
and Moorthy, 1952). La signification des coefficients de corrélations phénotypiques et
génotypiques est testée par rapport aux valeurs de la table du r, avec n-2 degré de liberté au
seuil de probabilité de 5%. Les analyses statistiques et génétiques sont faites par le logiciel
Genes, version 2014.6.1 (Cruz, 2013).
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RESULTATS ET DISCUSSION

1. CONDITIONS CLIMATIQUES

Du point de vu pluviométrie, les trois campagnes d’étude ont enregistré des cumuls de

septembre a juin de 427.4, 383.4 et 343.6 mm, respectivement pour 2012/13, 2013/14 et

2014/15 (Figure 24). La distribution est trés variable d’une année a ’autre. Ainsi en 2012/13,

c’est la fin du cycle de la culture qui est seche, en 2013/14 ¢’est le mois d’avril qui I’est et au

cours de cette campagne, c’est plutot la fin du cycle qui est pluvieuse. La campagne 2014/15

est caractérisée par un début et une fin de cycle relativement secs, I’hiver et le mois de mars
étaient les plus pluvieux (Figure 24).
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Figure 24. Pluie et température moyenne mensuelles des campagnes 2012/13, 2013/14 et
2014/15 du site expérimental de 'INRAA de Sétif (ONM, 2015).

L’analyse du régime thermique indique que la température moyenne mensuelle reste

inférieure a 10°C pratiquement jusqu’au mois d’avril, ce qui retarde le départ de la croissance

de la végétation et ne permet pas aux eaux des pluies automnales et hivernales d’étre valorisées

par la culture. Les basses températures sont enregistrées au cours des mois de d’hivers :
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décembre, janvier et février et elles se redressent a partir du mois de mars passant du dessus de
10°C a plus de 20°C (Figure 24). Ce phénomeéne brusque la végétation a terminer un cycle qui
vient juste de démarrer et de ce fait raccourcit la durée de la phase de remplissage du grain qui

représente, souvent, moins de 20% de la durée du cycle (Haddad, 2010).

2. ANALYSE DE LA VARIANCE ET VALEURS MOYENNES DES POPULATIONS F2, F3 ET F4

Les variables mesurées sont soumises a une analyse de la variance classique afin
d’explorer celles qui présentent une variabilité statistiquement significative. Les résultats de
I’analyse de la variance des parents et les populations descendantes F2, F3 et F4, sont indiqués
au tableau 19. Ainsi la signification de I’effet génotype est variable selon le caractére et la
génération. Pour la Fz, I’ensemble des caractéres mesurés, hormis le rendement en grains et
I’indice de récolte, montrent un effet génotype significatif. Chez la Fs, I’effet génotype est
significatif pour I’ensemble des caractéres mesurés, a l'exception de la teneur en chlorophylle,
le nombre et le poids des d’épis, la biomasse aérienne, le rendement en grains et ’indice de
récolte qui ne présentent pas d’effet génotype significatif. Pour la F4, tous les caractéres, mis a
part le contenu en chlorophylle, la température du couvert végétal, la surface de la feuille
étendard et le rendement en grains, présentent un effet genotype significatif. Ceci indique la
présence d’une variabilité génétique suffisante parmi les geénotypes étudies qui peut étre

exploitée en sélection dans le programme d’amélioration du blé tendre.

La variation observée entre générations pour les mémes caractéres mesurés peut étre
d’origine environnementale. L’absence ou le peu de variation observée pour certains caracteres
peut s’expliquer par le fait que I’analyse de la variance est réalisée avec les moyennes de 10
plantes par répétition pour les parents et les trois générations étudiées, sur les trois blocs du
dispositif expérimental adopté. De méme, les effets ‘‘parents’’, ‘‘hybrides’’ et contraste
“‘Parents vs. Hybrides’’ indiquent des différences significatives suivant le caractere et la
génération (Tableau 19). Les resultats de la présente étude corroborent ceux de Abd EIl-Shafi
(2014). Les valeurs moyennes caractéristiques des variables mesurées chez les populations F2,
Fs3 et F4 sont données aux tableaux 20, 21 et 22. L’étude des valeurs moyennes montre que les
meilleures valeurs moyennes sont variables, selon le caractere et la génération, d’un hybride a
un autre et peu hybrides présentent les meilleures performances pour 1’ensemble des caracteres.
Ainsi en F2, c’est la population Acsadi1ss X Mahon-Démias qui est la meilleure pour plus de
trois variables mesurées : le nombre d’épis par plante, le poids des épis, de la plante et le

rendement en grains (Tableau 20). En Fs, c’est plutot Acsadses X Mahon-Démias qui exhibe les
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valeurs les plus élevées pour les mémes variables en plus de la hauteur de la végétation (Tableau
21). En Fy4, il s’agit de la population Ain Abid x EI-Wifak qui présente les meilleures valeurs
moyennes pour le poids des épis, la biomasse, le nombre de grains par épi, le rendement en

grains et I’indice de récolte (Tableau 22).

Il en est de méme pour les valeurs moyennes les plus faibles, prises par les populations
F2, F3 et F4 et qui sont variables selon le caractére et I’hydride. Ainsi, Acsadeo1 X Rmada montre
les plus faibles valeurs moyennes du nombre d’épis par plante, le poids des épis et la biomasse
aérienne. Chez la Fs, aucune population ne présente les valeurs moyennes pour plus de deux
caractéres. Chez la genération F4, Acsadses X Rmada exhibe la température du couvert vegetal
et la fertilité des épis les plus faibles avec la surface de la feuille étendard la plus réduite. Le
contraste comparant les performances moyennes des parents a celles des hybrides indique des
différences significatives qui restent de maniere genérale en faveur des hybrides pour certains
caracteéres, et dans le sens inverse pour certains d’autres selon les générations (Tableaux 20, 21
et 22).

3. VARIABILITES PHENOTYPIQUE ET GENOTYPIQUE DES GENERATIONS F2, F3 ET F4

Le succes de tout programme d’amélioration génétique de blé dépend de la variabilité
génétique présente a I’intérieure des populations criblées pour les caracteres d’intérét. Ces
caractéres ne peuvent avoir de valeur pour le sélectionneur que s’ils répondent a certaines
conditions. Ils doivent présenter une corrélation significative avec le rendement en présence
comme en absence de la contrainte hydrique. Ils doivent surtout avoir suffisamment de
variabilité génétique, a ’intérieure des populations criblées. Cette variabilité génétique est
représentée par le coefficient CVe et I’indice de variation 1V déterminé par le rapport : IV =
CVe/CVE. Une valeur de 1V supérieure a 1’unité refléte la possibilité d'améliorer les traits mis

en question (Cruz et al., 2012).

105



Tableau 19. Carrés moyens de I’analyse de la variance des caractéres mesurés chez les parents et les populations F2, Fs et Fa.

SV |ddl| chl | TCV | DPV | SF HT NE PMG PNE | NGE | BIO RDT HI
Génération F;

Bloc 2 | 169.3 - 19.3 3.2 210.4 9.6 3.1 91.3 62.5 111.6 37.8 98.6
Génotype | 28 | 39.1** - 21.9%* | 13.9** | 316.5** | 5.0** 19.1%* 23.8* 157.8%* 70.3* 9.8™ 92.4™
Parents | 8 | 50.2** - 30.4** | 18.6** | 537.9%* 4.6* 30.3** 26.9™ 194.9%* | 117.6%* 12.0™ 63.4™

[ 19 | 36.4** - 17.8*%* | 12.7%* | 227.8** | 4.9** 15.0%* 21.5™ 150.4** 49.9™ 7.7 109.4™
Pvs.F, | 1 | 0.2 - 32.7** | 0.1™ | 231.2** 9.2* 6.8™ 44.0™ 1.8™ 76.6™ 31.4™ 1.8™
Erreur |56 | 12.3 - 3.3 3.8 12.6 1.7 5.2 135 49.4 34.1 8.0 71.9

Génération F3

Bloc 2 | 87 20.3 1.3 - 80.6 85373.8 0.3 79002.1 16.3 258769.7 | 29141.5 21.2
Génotype | 28 | 8.9™ | 1.2* | 14.9** - 48.4** | 18458.2" | 8.8** | 26779.9™ | 26.8** | 77874.8™ | 13770.7™ | 39.9**
Parents | 8 | 65" | 0.7 | 40.6** - 71.5%* | 23569.6™ | 9.5** | 47993.6™ | 53.0* | 84563.9 | 22305.3™ | 66.2**

Fs 19 | 10.0™ | 0.6™ | 4.9* - 32.4™ | 10950.3" | 5.5™ 10758.5™ | 125" | 69831.8™ | 6030.5™ 16.2"
Pvs.F3 | 1 | 65™ |13.0%*| 3.0™ - 162.2** | 12069.0 | 69.2** | 161472.0* | 205" | 177406.5™ | 92562.6* | 16.0**
Erreur |56 | 5.6 0.5 2.3 - 18.6 25308.8 3.3 33174.7 12.6 132399.6 | 14201.5 17.7

Génération F,

Bloc 2 | 35 6.4™ 1.5 89.4 9.1 1183.1 335 117034.6 36.6 81189.5 34149.2 122.2
Génotype | 28 | 10.1™ | 15" | 9.0** | 11.1™ | 86.3** | 11187.5** | 28.2** | 44873.6** | 44.7** | 131077.4** | 15727.9" | 62.3*
Parents | 8 | 9.4™ | 15% |[18.3**| 6.9 | 103.0%* | 26092.4** | 39.4** | 74490.4** | 61.3** | 243142.1** | 26835.4™ | 136.6**

Fs 19 | 10.3™ | 0.7 | 25** | 6.6™ | 80.0* | 2657.8™ | 12.7™ | 18248.8™ | 37.0* | 43601.7" | 11096.5™ | 36.1™
Pvs.Fs | 1 | 102" |152%* | 58.7** | 0.1™ 72.6* | 53994.5%* | 232.1** | 313746.3** | 41.0™ | 896559.2** | 56205.9* | 21.4™
Erreur |56 | 6.0 1.5 0.7 14.9 16.6 5371.1 7.7 20259.8 17.1 45440.8 12677.8 37.0

Chl: Teneur en chlorophylle, TCV: Température de la canopée, DPV: Durée de la phase végétative, SF: Surface de la feuille étendard, HT: Hauteur des plantes, NE: Nombre d’épis, PMG: Poids de 1000 grains, PNE:
Poids des épis, NGE: Nombre de grains par épi, BIO: Biomasse aérienne, RDT: Rendement en grains, HI: Indice de récolte. ns, * et ** : effets non-significatif et significatif au seuil de probabilité de 5% et 1%,

respectivement.
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Tableau 20. Valeurs moyennes des caracteres mesurés chez les parents et les populations F.

Croisement Chl DPV SF HT NE PMG PNE NGE BIO RDT HI

Acsadgo: X Mahon-Démias 31.35 135.67 16.59 88.97 7.37 36.74 18.42 45.35 28.20 12.23 42.21
Acsadgo: X Rmada 33.87 136.33 17.94 66.05 4.93 34.80 13.40 65.69 20.07 11.48 43.70
Acsadgo: X Hidhab 31.42 137.33 19.93 68.03 6.17 33.20 15.80 54.01 23.37 10.19 44.00
Acsadeo: X EI-Wifak 34.79 134.33 16.81 67.20 5.20 35.99 14.08 50.47 20.77 9.49 45.85
Acsadsge X Mahon-Démias 31.60 136.00 16.69 90.97 9.80 36.26 19.57 36.26 31.97 12.72 38.57
Acsadsgs X Rmada 30.96 132.67 13.92 68.63 7.33 34.17 17.27 45.21 22.77 11.39 49.31
Acsadsge X Hidhab 38.27 139.33 17.54 65.20 7.37 34.07 18.23 46.85 25.67 11.88 45.73
Acsadsge X El-Wifak 37.00 130.00 14.28 70.27 8.03 33.86 19.84 48.10 28.90 13.67 47.39
Acsadi13s X Mahon-Démias 36.34 135.33 16.34 88.27 10.13 39.60 22.99 37.90 34,51 14.76 43.55
Acsadi13s X Rmada 37.91 132.00 16.56 71.90 8.20 40.63 22.62 42.27 29.12 14.14 48.14
Acsadi13s X Hidhab 37.36 136.67 15.80 72.20 7.00 37.59 19.05 47.65 27.80 12.70 63.41
Acsadiizs X EI-Wifak 37.56 133.00 14.39 72.20 6.83 38.09 16.31 41.92 23.08 10.81 46.95
Acsadiose X Mahon-Démias 36.28 135.00 15.13 89.97 7.93 41.24 20.52 41.52 31.60 13.80 46.79
Acsadiose X Rmada 39.60 131.33 14.85 72.37 8.00 37.21 18.57 45.28 26.07 13.81 31.20
Acsadioee X Hidhab 42.33 134.67 14.89 68.23 7.00 36.12 19.85 54.46 27.32 13.75 50.24
Acsadioee X EI-Wifak 41.33 133.00 13.79 71.60 6.30 36.00 14.60 44.32 21.26 10.08 48.49
Ain Abid x Mahon-Démias 3251 137.33 21.58 87.13 7.87 38.86 19.91 46.87 29.25 14.30 49.18
Ain Abid x Rmada 30.51 136.67 16.54 77.28 6.60 37.30 19.03 51,51 25.36 12.73 51.50
Ain Abid x Hidhab 36.21 138.00 18.46 75.00 17.77 34.71 22.04 55.05 32.20 14.71 47.69
Ain Abid x El-Wifak 36.93 137.00 18.63 73.23 6.23 36.92 19.29 58.20 27.73 13.34 48.64
Moyenne Lignées (G1) 35.54 136.33 17.25 68.53 6.05 35.97 17.04 51.21 23.28 11.20 48.40
Moyenne Testeurs (Gz) 35.67 136.50 15.45 75.68 7.29 36.18 17.02 44.56 26.75 11.42 45.10
Moyenne F; 35.71 135.08 16.53 75.24 7.30 36.67 18.57 47.94 26.85 12.60 46.63
Ppdsso 5.74 2.97 3.17 5.80 211 3.72 6.00 11.49 9.54 4.63 13.87

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire CCI), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1* janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante, PMG:
Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g), RDT: Rendement en grains/plante (g), HI: Indice de récolte (%).
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Tableau 21. Valeurs moyennes des caracteres mesurés chez les parents et les populations Fs.

Croisement Chl TCV DPV HT NE PMG PNE NGE BIO RDT HI

Acsadgo: X Mahon-Démias 43.83 26.80 126.93 46.77 445.10 32.77 410.73 15.80 952.73 246.87 24.87
Acsadgor X Rmada 46.87 26.63 125.17 45.43 449.50 30.13 477.07 19.20 1075.60 270.40 24.80
Acsadgo: X Hidhab 45.07 27.03 125.53 45.97 490.07 29.50 461.67 17.40 1047.83 268.83 24.67
Acsadgo: X EI-Wifak 46.67 26.87 123.63 46.90 391.23 32.63 403.77 17.93 893.73 230.13 25.47
Acsadsge X Mahon-Démias 44.40 27.40 125.73 56.23 669.33 32.10 611.80 15.23 1471.87 367.13 23.53
Acsadsge X Rmada 4457 26.83 124.43 43.23 449.00 29.20 404.90 16.70 883.00 231.33 24.33
Acsadsge X Hidhab 46.10 26.63 126.33 42.83 516.17 31.50 521.07 18.70 1045.07 315.37 28.87
Acsadsgs X EI-Wifak 46.17 28.13 123.70 44.87 502.00 31.50 489.10 17.04 1157.40 284.37 27.57
Acsadi13s X Mahon-Démias | 43.00 26.93 125.60 48.27 530.57 34.60 471.37 14.80 1073.93 291.67 26.10
Acsadi13s X Rmada 46.70 27.03 125.07 43.00 444.00 31.10 429.00 13.90 890.03 209.37 22.10
Acsadiiss X Hidhab 46.87 26.83 126.10 42.30 446.20 31.97 431.23 16.33 955.00 250.50 24.30
Acsadii3s X EI-Wifak 48.40 27.70 125.10 49.37 551.10 33.67 534.20 17.50 1196.60 295.43 25.67
Acsadiose X Mahon-Démias | 45.07 28.77 126.27 45.87 505.03 32.10 389.73 13.60 986.23 215.33 21.50
Acsadioss X Rmada 47.67 26.80 125.87 48.00 618.23 30.47 540.40 14.67 1233.50 281.87 23.83
Acsadioee X Hidhab 48.13 26.70 124.13 45.33 496.17 30.37 462.20 16.70 1063.10 264.83 24.17
Acsadiose X EI-Wifak 49.93 27.90 125.37 47.10 568.30 31.93 460.93 12.50 1031.97 234.83 21.97
Ain Abid x Mahon-Démias | 44.10 27.03 127.47 49.53 500.07 31.87 568.37 21.17 1266.67 356.63 27.53
Ain Abid x Rmada 43.33 27.43 126.03 43.07 494.53 31.40 476.80 18.07 950.47 289.83 29.17
Ain Abid x Hidhab 44.67 27.20 128.97 41.87 516.67 30.53 534.63 19.30 1277.30 322.10 24.93
Ain Abid x EI-Wifak 46.17 27.10 126.67 44.63 475.63 32.53 534.03 20.10 1066.70 333.07 29.50
Moyenne Lignées (Gy) 47.04 26.43 126.13 48.97 555.00 33.99 602.95 19.64 1187.70 371.63 30.39
Moyenne Testeurs (Gz) 45.78 26.18 126.08 49.08 611.89 3291 535.02 16.16 1155.79 319.57 27.63
Moyenne F3 45.88 27.14 125.70 46.07 499.95 31.59 479.65 16.85 1075.93 277.99 25.25
Ppdsse 3.88 1.20 2.50 7.13 262.37 2.94 300.89 6.36 594.09 194.54 6.87

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire Spad), TCV : Température du couvert végétal (°C), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1* janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm2), HT: Hauteur des
plantes (cm), NE: Nombre d’épis/m?, PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis (g/m?), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne (g/m2), RDT: Rendement en grains (g/m2), HI: Indice de récolte

(%).
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Tableau 22. Valeurs moyennes des caractéres mesurés chez les parents et les populations Fa.

Croisement Chl TCV DPV SF HT NE PMG PNE NGE BIO RDT HI

Acsadgo; X Mahon-Démias 43.00 | 29.77 | 126.03 | 20.1 | 73.73 | 448.33 | 38.63 | 634.00 | 22.00 | 1135.00 | 379.23 | 3341
Acsadgor X Rmada 4453 | 29.40 | 125.17 | 19.9 | 60.80 | 442.43 | 34.60 | 633.57 | 28.13 | 1049.67 | 425,53 | 40.54
Acsadgo: X Hidhab 4253 | 29.90 | 125.90 | 19.8 | 65.67 | 426.67 | 33.43 | 616.67 | 23.03 | 1098.33 | 325.53 | 29.64
Acsadgor X EI-Wifak 4510 | 28.47 | 12487 | 20.4 | 70.40 | 467.33 | 33.20 | 684.33 | 30.37 | 1149.00 | 460.37 | 40.07
Acsadsge X Mahon-Démias 43.73 | 28.77 | 12570 | 16.9 | 70.83 | 476.00 | 36.37 | 626.00 | 20.53 | 1151.67 | 366.80 | 31.85
Acsadsgs X Rmada 43.43 | 28.43 | 125.00 | 16.6 | 59.47 | 479.67 | 37.77 | 625.67 | 20.00 | 1032.67 | 368.80 | 35.71
Acsadsge X Hidhab 4437 | 30.07 | 126.90 | 18.2 | 56.60 | 406.00 | 34.97 | 598.00 | 22.80 997.00 335.97 | 33.70
Acsadgge X EI-Wifak 4540 | 30.33 | 125.03 | 18.1 | 63.13 | 414.67 | 35.47 | 566.67 | 24.23 965.67 357.67 | 37.04
Acsadi13s X Mahon-Démias 41.60 | 28.87 | 126.07 | 17.0 | 68.07 | 456.67 | 39.83 | 604.00 | 20.97 | 1073.67 | 383.37 | 35.71
Acsadi13s X Rmada 4223 | 29.13 | 125.23 | 16.8 | 61.53 | 503.67 | 36.90 | 685.33 | 24.00 | 1113.67 | 440.43 | 39.55
Acsadiiss X Hidhab 4150 | 29.30 | 127.00 | 17.5 | 68.80 | 477.00 | 3950 | 744.67 | 23.20 | 1268.67 | 450.93 | 35.54
Acsadii3s X EI-Wifak 4550 | 29.80 | 125.17 | 17.0 | 64.57 | 397.00 | 34.60 | 489.33 | 22.07 879.00 309.90 | 35.26
Acsadiose X Mahon-Démias 43.77 | 29.43 | 125.83 | 18.2 | 75.23 | 439.00 | 39.20 | 623.33 | 21.73 | 1193.67 | 371.27 | 31.10
Acsadiose X Rmada 4423 | 29.47 | 12497 | 17.3 | 61.67 | 414.67 | 34.77 | 581.00 | 24.50 961.67 360.80 | 37.52
Acsadiose X Hidhab 46.70 | 29.13 | 12593 | 185 | 60.53 | 411.33 | 35.03 | 617.00 | 26.57 976.67 395.30 | 40.47
Acsadioeo X EI-Wifak 54.03 | 29.40 | 125.03 | 184 | 66.50 | 423.33 | 34.57 | 611.00 | 27.93 994.00 403.27 | 40.57
Ain Abid x Mahon-Démias 4197 | 29.20 | 127.67 | 20.0 | 72.70 | 454.67 | 38.83 | 747.33 | 27.23 | 1286.67 | 481.83 | 37.45
Ain Abid x Rmada 40.30 | 29.17 | 126.30 | 20.5 | 65.83 | 435.67 | 36.53 | 699.33 | 28.20 | 1171.67 | 458.13 | 39.10
Ain Abid x Hidhab 43.17 | 29.33 | 127.77 | 21.0 | 60.20 | 405.00 | 36.77 | 693.33 | 30.37 | 1130.67 | 462.80 | 40.93
Ain Abid x EI-Wifak 43.57 | 29.63 | 126.87 | 20.3 | 65.10 | 469.33 | 37.70 | 857.33 | 31.47 | 1350.33 | 557.53 | 41.29
Moyenne Lignées (Gy) 4470 | 30.28 | 127.47 |19.42 | 61.60 | 460.67 | 39.73 | 746.67 | 24.41 | 1258.67 | 444.20 | 35.22
Moyenne Testeurs (G>) 44.19 | 30.19 | 128.00 |17.48 | 66.00 | 540.83 | 40.25 | 813.33 | 22.28 | 1391.67 | 478.08 | 35.79
Moyenne F4 43.73 | 29.35 | 125.92 |18.63 | 65.53 | 442.44 | 36.43 | 646.50 | 24.94 | 1098.33 | 404.32 | 36.55
Ppdssos 4.80 2.06 1.40 6.31 | 6.67 119.67 4.53 235.17 6.75 353.15 185.10 | 9.94

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire Spad), TCV : Température du couvert végétal (°C), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1* janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des
plantes (cm), NE: Nombre d’épis/m?, PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis (g/m?), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne (g/m?), RDT: Rendement en grains (g/m?), HI: Indice de récolte
(%).
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Dans le contexte de la présente étude, IV est variable selon le caractére et la génération
(Tableau 23). 1 est supérieur a ’'unité uniquement pour la durée de la phase végétative et la
hauteur de la végétation chez la F2 et la F4 et pour la durée de la phase végeétative chez la Fa.
Cependant, il est moins important pour les autres caracteres. Des valeurs assez faibles de CVg,
suggérant une faible variabilité d’origine génétique ou un effet important du milieu sur

I’expression de la variabilité phénotypique des caractéres mesurés.

L’effet du milieu est aussi manifesté sur les valeurs prises par le degré de détermination
génétique au sens large, dont les valeurs varient selon le caractere et la génération (Tableau 23).
Acquaah (2009) mentionne que les valeurs de 1’héritabilité inférieures a 30% sont considérees
comme faibles, elles sont moyennes entre 30 a 60% et élevées au-dela de 60%. Dans la présente
étude, en F2, le degré de determination génétique est faible pour le rendement en grains
(18.03%) et I’indice de récolte (22.20%). 11 est juste moyen pour le poids des €pis (43.54%) et
celui de la plante (51.52%), et éleve pour les autres caracteres comme la teneur en chlorophylle
(68.42%), la durée de la phase végétative (84.96%), la surface de la feuille étendard (73.01%),
la hauteur de la végétation (96.02%), le nombre d’épis par plante (66.54%), le nombre de grains
par épis (68.72%) et le poids de 1000 grains (72.81%) (Tableau 23).

En Fs, les caractéres qui se caractérisent par une héritabilité moyenne sont la teneur en
chlorophylle (37.09%), la température du couvert végétal (50.43%), le nombre de grains par
épi (52.92%) et I’indice de récolté (55.59%) ; ceux qui présentent une forte héritabilité sont la
durée de la phase végétative (84.39%), la hauteur de la végétation (61.46%) et le poids de 1000
grains (63.12%) (Tableau 23). Des résultats similaires sont trouvés par Kumar (2004) sur des

générations F2, Fs et Fa.

En Fs, le rendement en grains exhibe une héritabilité faible (19.39%). La teneur en
chlorophylle (40.31%), le nombre d’épis/m? (52.00%), le poids des épis (54.85%) et I’indice de
récolté (40.67%) presentent une héritabilité moyenne ; les autres caracteéres comme la durée de
la phase végétative (91.80%), la hauteur de la végetation (80.82%) et le poids de 1000 grains
(72.90%), le nombre de grains par épis (61.64%) et la biomasse aérienne (65.33%) se
caractérisent par une héritabilité élevée (Tableau 23). Des résultats similaires sont rapportés par
Kumar (2004) et Abd El-Shafi (2014) chez des populations de blé tendre.
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Tableau 23. Valeurs des variances phénotypiques, génotypiques et environnementale, coefficients de variabilité génotypique et héritabilité au sens
large des caractéres mesurés chez les populations Fz, F3 et Fa.

Param Chl | TCV | DPV | SF | HT NE [PMG| PNE [NGE| BIO | RDT | HI
arametre o1
Génération F>
o’ 1302 | - | 731 | 463 10549 | 167 | 6.36 795 | 5260 | 2343 326 | 30.79
o’ 411 | - | 110 [ 125 | 4.20 056 | 173 449 | 1645 | 1136 268 | 23.96
o’ 891 | - | 621 [339]101.29 | 111 | 463 346 | 3615 | 1207 059 | 6.83
hps 6842 | - | 8496 |73.01| 96.02 | 66.54 | 7281 | 4354 | 6872 | 5152 18.03 | 22.20
CVs (%) 837 | - | 184 [1115| 1357 | 1489 | 590 | 1028 | 1251 | 1325 629 | 5.60
CVe/CVe 085 | - | 137 [095| 284 081 [ 0.94 051 0.86 0.60 027 | 031
Génération F3
o’ 296 | 034 | 496 | - | 16.13 | 6152.73 | 2.94 | 8926.653 | 8.92 | 25958.28 | 4621.82 | 13.31
o’ 187 | 017 | 077 | - | 621 | 8436.26 | 1.08 | 11058.23 | 4.20 | 44133.20 | 4715.15 | 591
o’ 110 | 017 [ 419 | - | 9091 000 | 1.86 0.00 4.72 0.00 000 | 7.40
hps 37.09 | 5043 | 8439 | - | 61.46 - 63.12 - 52.92 - - 55.59
CVs (%) 228 | 156 | 162 | - | 6.70 - 4.23 - 12.61 - - 10.28
CVe/CVe 044 [ 058 | 134 [ - | 0.73 - 0.76 - 0.61 - - 0.64
Génération F4
o’ 336 | 048 | 301 |[368 | 28.78 | 3720.17 | 9.41 | 14957.91 | 14.67 | 4369245 | 5242.64 | 20.76
o’ 200 | 050 | 0.25 | 498 | 552 | 1790.37 | 255 | 6753.25 | 5.63 | 15146.93 | 4225.92 | 12.31
o’ 135 | 000 | 2.76 | 0.00 | 23.26 | 1938.79 | 6.86 | 8204.67 | 9.04 | 2854552 | 1016.71 | 8.45
hps 4031 | - | 9180 | - | 80.82 | 5200 | 7290 | 5485 | 6164 | 6533 19.39 | 40.67
CVs (%) 264 | - | 131 | - | 743 959 | 698 | 1319 | 1228 | 1448 758 | 8.03
CVe/CVe 047 | - | 193 | - | 119 060 | 0.95 0.64 0.73 0.79 028 | 048

Chl: Teneur en chlorophylle, TCV: Température du couvert végétal, DPV: Durée de la phase végétative, SF : Surface de la feuille étendard, HT: Hauteur des plantes, NE: Nombre d’épis/plante, PMG: Poids de 1000
grains, PNE: Poids des épis/plante, NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse par plante, RDT: Rendement en grains, HI: Indice de récolte (%). o%: Variance phénotypique, o%: Variance environnementale, o%:
Variance génotypique, h?, : Héritabilité au sens large, CVg: Coefficient de variabilité génotypique, CVe: Coefficient de variabilité environnementale.
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La variabilité observée entre les 20 populations étudiées semble peu importante, ceci peut
étre explique par le fait que les estimations des différentes composantes de la variance
génotypique, phénotypique et environnementale (Tableau 23) sont faites sur la base des
résultats de 1’analyse de la variance également établie sur la base des valeurs moyennes de 10
plantes (lignées sceurs) par répétition. Il est alors plus intéressant pour le sélectionneur d’évaluer

la variabilité présente au sein ou a I’intérieur des croisements étudiés.

4. VARIABILITES INTRA POPULATION

4.1. COEFFICIENTS DE VARIABILITE PHENOTYPIQUE (CVp) DES POPULATIONS F>

Les coefficients de la variabilité phénotypique (CVp) et génotypique (CVc) observés par
population F2 sont indiqués au tableau 24. Singh et Chaudhary (1985) considerent que les
coefficients de la variabilité phénotypique (CVp) et génotypique (CVe) dont la valeur est
supérieure a 20% sont élevés, ceux dont la valeur est située entre 10 et 20%, sont moyens et
ceux dans la valeur est inférieure a 10% comme étant faible. Des valeurs élevées pour les CVp
et CVe suggéerent que la sélection sur la base des caractéres concernés serait efficace, parce qu’il
y a une bonne corrélation entre le phénotypique mesuré et I’expression du génotype (Fellahi et
al., 2013b).

Dans le contexte de la présente étude, deux caractéres mesures, la hauteur de la végétation
et ’indice de récolte présentent des CVp de valeurs faibles a intermediaires, variant de 5.31
pour I’indice de récolte, du croisement Acsadioss X Mahon-Démias, a 16.34 pour le méme
caractere du croisement Ain Abid x El-Wifak. Les CVp observés du contenu en chlorophylle et
de la surface foliaire sont moyens a éleves, variant de 13.26% pour le contenu en chlorophylle
du croisement Acsadiose X Hidhab a 29.60% pour la surface foliaire de la feuille étendard du
croisement Acsadsor X Mahon-Démias. Par contre, les CVp des caracteres qui relévent du poids
total ou d’une partie de la plante, présentent des CVp, trés élevés, variant de 32.44% pour le
nombre d’épis du croisement Acsadses X EI-Wifak & 71.16% pour le rendement en grains par
plante du croisement Acsadsor X Rmada. Ces résultats corroborent ceux obtenus par Oulmi et
al. (2016) qui rapportent une large amplitude des CVe entre populations F2 et entre caracteres
de la méme population chez le blé dur, et qui varient de 9.24% pour la hauteur de la végétation
chez le croisement Ofanto x Waha a 77.23% pour le poids des épis par plante chez le croisement
Ofanto x Mrbs.
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Tableau 24. Valeurs du coefficient de variabilité phénotypique (CVe) intra croisements des
caractéres mesurés chez les populations F.

Croisement Chl SF HT NE PNE | BIO | RDT HI

Acsadgo; X Mahon-Démias 17.28 | 29.60 | 10.67 | 35.73 | 43.10 | 37.38 | 46.07 | 9.96
Acsadgo; X Rmada 25.28 | 25.37 | 10.86 | 56.58 | 46.38 | 44.49 | 71.16 | 10.96
Acsadgo: X Hidhab 17.80 | 23.40 | 13.44 | 41.75 | 38.80 | 40.47 | 51.80 | 13.74
Acsadgo: X EI-Wifak 21.69 | 22.86 | 15.13 | 57.64 | 41.93 | 40.60 | 54.71 | 10.37
Acsadsgs X Mahon-Démias 19.24 | 26.26 | 13.42 | 51.64 | 45.49 | 52.33 | 63.11 | 13.10
Acsadsgg X Rmada 21.02 | 26.46 | 11.50 | 40.41 | 43.49 | 45.29 | 46.60 | 12.50
Acsadsg X Hidhab 22.85 | 2498 | 11.47 | 37.47 | 39.71 | 42.32 | 42.16 | 12.58
Acsadsggg X EI-Wifak 15.27 | 2451 | 14.41 | 32.44 | 40.14 | 38.29 | 38.59 | 13.54
Acsadiizs X Mahon-Démias 16.48 | 23.78 | 10.78 | 43.11 | 40.24 | 41.34 | 40.91 | 12.27
Acsadi13s X Rmada 17.93 | 21.04 | 12.78 | 51.78 | 41.63 | 45.79 | 48.59 | 14.31
Acsadii3s X Hidhab 20.16 | 25.94 | 13.90 | 36.76 | 52.02 | 55.02 | 55.69 | 9.78
Acsadiiss X EI-Wifak 20.78 | 28.82 | 14.34 | 41.93 | 44.62 | 42.48 | 54.95 | 8.52
Acsadiose X Mahon-Démias 22,70 | 25.98 | 10.45 | 47.96 | 45.34 | 51.53 | 49.64 | 5.31
Acsadios9 X Rmada 16.27 | 18.64 | 12.34 | 42.67 | 48.02 | 62.31 | 56.00 | 12.59
Acsadioss X Hidhab 13.26 | 22.77 | 10.81 | 40.06 | 39.86 | 38.30 | 44.11 | 12.21
Acsadioss X EI-Wifak 14.03 | 21.61 | 10.71 | 39.96 | 60.48 | 47.17 | 57.54 | 11.31
Ain Abid x Mahon-Démias 20.54 | 2249 | 14.76 | 35.44 | 43.14 | 46.90 | 45.08 | 11.57
Ain Abid x Rmada 21.94 | 25.23 | 13.02 | 41.08 | 45.02 | 41.17 | 44.37 | 13.63
Ain Abid x Hidhab 15.18 | 23.24 | 9.10 | 44.43 | 40.69 | 40.81 | 41.89 | 6.47
Ain Abid x EI-Wifak 15.19 | 21.09 | 7.34 | 4352 | 5450 | 62.86 | 57.81 | 16.34

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire Spad), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1* janvier), SF : Surface de la feuille
étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante, PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g),
NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g), RDT: Rendement en grains/plante (g), HI: Indice de récolte (%).

4.2. COEFFICIENTS DE VARIABILITE GENOTYPIQUE (CVs) DES POPULATIONS F2

L’¢étude des coefficients de variation génotypiques laisse apparaitre que, le rendement en
grains par plante et la hauteur de la végétation présentent des CVe faibles, avec des valeurs
inférieures a 10%, a I’exception de quelques croisements. Les CVe du contenu en chlorophylle,
de la surface foliaire et de I’indice de récolte sont faibles a intermédiaires ; alors que ceux de la
biomasse aérienne, du nombre et du poids des épis sont élevés (Tableau 25). Les coefficients
de variation phénotypiques sont, en générale, plus élevés en valeurs que les coefficients de
variation génotypiques, ce qui indique un effet du milieu sur I’expression des caracteres. Cet
effet du milieu n’est pas héritable, c'est-a-dire qu’il n’est pas transmis a la descendance. Ainsi
la dissimilitude entre les CVp et CVe du rendement en grains indique un effet du milieu qui
exageére les valeurs observées prises par ce caractere, dont la variance génotypique est
relativement plus faible (Tableau 23). Ainsi la sélection sur la base du rendement serait

nettement moins efficace, suite aux faibles valeurs prises par le CVe. Les résultats concernant
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les CVe sont en accord avec ceux rapportés par Kashif et Khalig (2003), Subhashchandra et al.

(2009) et Oulmi et al. (2016) qui ont observé des CVe plus faibles, en valeurs, que les CVp.

Tableau 25. Valeurs du coefficient de variabilité génotypique (CVa) intra croisements des
caractéres mesurés chez les populations F.

Croisement Chl SF HT NE PNE BIO RDT Hl

Acsadgo; X Mahon-Démias 994 | 1536 | 891 | 16.31 | 33.80 | 26.28 | 11.87 | 18.93
Acsadgo; X Rmada 21.04 | 17.22 | 832 | 26.06 | 26.82 | 20.70 | 12.04 | 16.01
Acsadgn X Hidhab 1158 | 14.03 | 11.89 | 18.53 | 24.15 | 22.25 | 9.69 | 11.35
Acsadgo: X EI-Wifak 1693 | 7.72 | 13.24 | 47.26 | 18.90 | 23.35 | 12.73 | 16.40
Acsadsgs X Mahon-Démias 1153 | 12.69 | 12.14 | 4490 | 34.23 | 43.19 | 10.26 | 12.81
Acsadsge X Rmada 1188 | 17.43 | 8.60 | 21.91 | 25.77 | 12.98 | 9.87 | 11.58
Acsadsg X Hidhab 19.27 | 11.90 | 8.66 | 20.28 | 24.08 | 18.43 | 4.59 | 13.59
Acsadsgg X EI-Wifak 6.40 | 10.08 | 12.08 | 15.49 | 25.47 | 22.33 | 11.06 | 9.80
Acsadiiss X Mahon-Démias 7.59 8.15 8.40 | 34.88 | 32.00 | 30.33 | 6.92 | 10.97
Acsadi13s X Rmada 7.89 | 13.84 | 10.28 | 40.05 | 32.81 | 29.55 | 8.86 5.52
Acsadii3s X Hidhab 1412 | 15.86 | 11.95 | 6.27 | 43.45 | 41.67 | 8.20 | 1351
Acsadiiss X EI-Wifak 14.04 | 20.13 | 11.95 | 20.30 | 26.39 | 1445 | 7.94 | 20.68
Acsadiose X Mahon-Démias 17.73 | 10.49 | 858 | 39.16 | 3540 | 42.04 | 9.72 | 17.91
Acsadigee X Rmada 7.28 7.27 10.41 | 31.07 | 35,51 | 52.68 | 9.75 | 11.65
Acsadioss X Hidhab 6.08 7.85 8.64 | 2555 | 27.62 | 13.13 | 7.52 | 11.99
Acsadioss X EI-Wifak 518 | 4.95 8.00 | 21.11 | 43.22 | 20.26 | 9.20 | 12.85
Ain Abid x Mahon-Démias 1468 | 11.39 | 13.33 | 17.59 | 33.96 | 35.33 | 8.77 | 13.00
Ain Abid x Rmada 13.22 | 15.23 | 11.32 | 13.90 | 33.83 | 12.33 | 6.06 | 8.68
Ain Abid x Hidhab 8.73 | 1041 | 6.70 | 32.09 | 32.70 | 25.10 | 6.70 | 20.56
Ain Abid x EI-Wifak 7.19 8.39 1.49 | 2155 | 4557 | 53.65 | 9.71 | 3.38

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire Spad), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1* janvier), SF : Surface de la feuille
étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante, PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g),
NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g), RDT: Rendement en grains/plante (g), HI: Indice de récolte (%).

La variabilité observée a I’intérieur des 20 populations est plus importante a celle évaluée
entre ces mémes populations (Tableaux 23, 24 et 25). Lu et al. (2001) ont, par contre, rapporté
plus de variation entre des familles F2 dérivées de quatre croisements d’orge qu’a I’intérieur de

ces familles pour le rendement et les traits liés a la qualité de maltage.

5. GAIN ATTENDU DE LA SELECTION PRECOCE EN F»

5.1. SELECTION DIRECTE ET INDIRECTE

La sélection précoce a I’intérét d’identifier, trés tot dans le processus de sélection, des
lignées ou familles de lignées, porteuses d'espoir en matiére de ségrégation du point de vue
potentiel de production (Benmahammed, 2005). Elle est basée sur 'utilisation d’un caractere,

a hérédité simple, comme critere de sélection. Toutefois, la pratique de la sélection d’un
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caractére donné induit des changements des moyennes des caractéres non pris en charge dans
le processus de sélection. Ces changements ne se font pas toujours dans le sens désiré par le

sélectionneur, suite a des liaisons négatives entre les caractéres d’intéréts (Fellahi et al., 2013c ;

Hannachi et al., 2013b).

Les valeurs observées du gain génétique attendu de la sélection directe et indirecte, ainsi
que les réponses corrélatives sur la base des caractéres mesurés en F2 sont présentées au tableau
26. Les résultats indiquent que la sélection, sur la base du rendement en grains, des meilleures
5% des lignées de la population de base apporte un gain total qui varie d’un minimum de -
16.95% noté pour la teneur en chlorophylle a un maximum de 53.25% observée pour la

biomasse aérienne (Tableau 26).

La sélection indirecte basée sur le taux de chlorophylle se traduit par un gain attendu de
9.51% du méme caractere, soit une valeur de 3.39 unités Spad. Cette sélection se manifeste
également par des réponses négatives pour I’ensemble des autres caractéres, hormis le poids de
1000 grains et le nombre de grains par €pi, en accumulant un gain total négatif de I’ordre de -
16.95%. De méme, la sélection directe basée sur la durée de la phase végétative apporte un gain
de -2.44, soit une réduction du cycle de développement de 3.31 jours. Toutefois, le gain total

attendu est négatif avec une valeur de -14.38% (Tableau 26).

La sélection sur la base des autres caractéres mesurés apporte des gains appréciables,
globalement les meilleures valeurs sont observées pour la biomasse aérienne (53.25%) et le
rendement en grains (52.98%). La hauteur de la végétation (45.77%), le nombre (40.68%) et le
poids des épis par plante (49.54%) exhibent aussi des valeurs élevées dépassant les 40%. Des
valeurs juste moyennes sont observées pour la surface de la feuille étendard (9.37%), le nombre
de grains par épi (23.53%) et ’indice de récolte (13.10%). Ces résultats suggerent que les
possibilités d’améliorer ces caractéres chez les populations produites existent, suite a la
variabilité appréciable présente a I’intérieur de ces populations (Tableaux 24 et 25). Cependant
cette possibilité est faible a nulle pour les caracteres tels le contenu en chlorophylle et la
précocité a 1’épiaison vu que le gain de rendement attendu de la sélection sur ces deux variables

est négligeable (Tableau 26).

Le meilleur gain de rendement attendu chez le matériel génétique produit par croisement
de la présente étude est celui généré par la sélection en F2 sur la base du rendement lui-méme

(3.56%), soit une valeur de 0.43 g/plante (Tableau 26). Les résultats indiquent aussi qu'il y a
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plus de possibilités pour améliorer le rendement en grains par la sélection des lignées pour un
poids des épis élevé vu que la différentielle de sélection pour ce caractere est de 3.41%, soit
0.42 g/plante (Tableau 26). Dans le cas de la présente étude toutes les valeurs du gain attendu
de la sélection directe sont supérieures a celles du gain attendu de la sélection indirecte (Tableau
26).

Selon Falconer et MacKay (1996), la sélection indirecte ne serait plus efficiente que la
sélection directe que lorsque i) le critere de sélection (caractére secondaire) présente une
héritabilité sensiblement plus élevée que le caractére principal ciblé par la sélection, ii)
I'intensité de la sélection du caractere secondaire, pris comme critere de sélection est beaucoup
plus élevée que celle du caractere principal ciblé, et iii) la corrélation génétique entre les deux
caractéres doit étre elevée. Dans cette recherche, ces conditions ne sont pas remplies, ce qui

entrave la sélection indirecte.

Benmahammed et al. (2008b), en évaluant I'efficacité d’utilisation de la biomasse et
I’indice de récolte comme critére de sélection pour identifier des lignées supérieures d’orge en
zone semi-aride, ont également conclu que la sélection directe est plus efficiente et fournit des
résultats satisfaisants pour le caractére en question. Par contre, la biomasse et I’indice de récolte
peuvent servir comme critéres pour identifier des génotypes efficients vis-a-vis de I’utilisation
de I’eau afin d’éviter les conditions contraignantes des zones semi-arides. Dans de tels cas, il
est recommandeé d'utiliser la théorie des indices de sélection dans une tentative d'obtenir des

réponses plus équilibrées pour les caracteres considérés.

Les résultats de Sharma (1993) indiquent, par contre, que la sélection pour une biomasse
élevée devrait apporter des améliorations positives de la biomasse, le rendement en grains, le
nombre d’épis et le nombre de grains par épi. Ainsi les fortes corrélations entre les générations
Fs et F4 suggérent que la biomasse de la génération Fs était un bon indicateur du rendement en

grains de la génération Fa.
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Tableau 26. Valeurs du gain génétique attendu de la sélection directe (en gras) et indirecte sur la base des caracteres mesurés chez les populations
Fo.

GS (%)
Chl | DPV | SF HT NE | PMG | PNE | NGE | BIO | RDT | HI

951 | -0.81 | -6.32 -6.51 -5.18 039 | -2.50 0.95 -462 | -0.71 | -1.15
Chl 367 | 3274 | 6842 (3.39) | (-1.10) | (-1.04) | (-4.83) | (-0.37) | (0.14) | (-0.45) | (0.46) | (-1.21) | (-0.09) | (-0.54) -16.95

227 | 244 | -845 | 553 | 3.83 | 055 | 1.40 | -421 | -155 | 059 | -0.84
DPV 13549 | 137.33 | 8496 | a1y | (-3.31) | (1.39) | (-4.10) | 027) | (0.20) | (0.25) | (-2.02) | (0.41) | (0.07) | (-0.39) | 1438

562 | 115 | 1485 | -159 | -6.06 | 240 | -0.13 | 892 | -011 | 002 | 0.34
SF 16.50 | 1986\ 7301 1 500y | (156) | (245) | (-1.18) | (-043) | (-0.88) | -0.02) | (429) | (-003) | (0.00) | 0.16) |

-5.13 | 0.61 0.11 23.90 16.98 4.88 5.06 -13.22 13.40 148 | -2.30
HT 7414 | 7292 ) 96.02 (-1.83) | (0.83) | (0.02) | (17.72) | (1.20) | (1.78) | (0.92) | (-6.35) | (3.51) | (0.18) | (-1.07) 4517

234 | 048 | 067 | 14.38 | 18.74 | 349 | 6.75 | -12.22 | 12.71 | 2.00 | -1.68
NE 709 1 6441 6654 1 83) | (0.65) | (-0.11) | (1066) | (133) | (1.27) | (1.22) | (5.87) | (3.33) | (0.24) | (-0.78) | 0B

0.76 0.40 -1.19 12.83 11.16 7.71 5.57 -10.51 10.64 164 | -0.97
PMG 36.48 | 35.28 | 7281 (0.27) | (0.54) | (-0.20) | (9.51) | (0.79) | (2.81) | (1.01) | (-5.05) | (2.79) | (0.20) | (-0.45) 38.04

-0.30 | 0.19 4.12 8.04 10.28 3.06 9.86 0.03 10.66 3.41 0.19
PNE 18.09 | 18.04 | 43.54 (-0.11) | (0.26) | (0.68) | (5.96) | (0.73) | (1.12) | (1.78) | (0.01) (2.80) | (0.42) | (0.09) 49.54

070 | 090 | 7.15 | -3.00 | -493 | -2.37 | 332 | 1624 | 275 | 219 | 058
NGE 48.04 1 54.28 | 88.72 | o5y | (122) | (1.18) | (222) | (-0.35) | (0.86) | (0.60) | (7.80) | (0.72) | 0.27) | 0.27) | 23

326 | 090 | 176 | 2028 | 17.73 | 407 | 6.80 | -10.44 | 1498 | 221 | -1.78
BIO 26.22 | 2617 | 5152 | 16y | (122) | (0.29) | (15.04) | (1.26) | (148) | (123) | (5.02) | (3.93) | 0.27) | (083) | P

174 | 048 | 983 | 730 | 1016 | 211 | 957 | 156 973 | 356 | 042
RDT 12.20 | 1221 1 1803 | 16 | (0.65) | (162) | (B.41) | (072) | 0.77) | @73) | ©.75) | (255) | (0.43) | (0.20) | °%°

091 | 048 | 052 | -085 | -193 | 036 | 3.86 | 6.08 055 | 152 | 3.42
HI 46.72 | 47.44 | 22.20 13.10
(-0.32) | (0.65) | (0.09) | (-0.63) | (-0.14) | (0.13) | (0.70) | (2.92) | (0.14) | (0.19) | (1.60)

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire Spad), DPV: Durée de la phase végétative (Jours aprés le 1¢ janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante,
PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g), RDT: Rendement en grains/plante (g), HI: Indice de récolte (%), GS (%): Gain attendu de
la sélection en % de la moyenne, X,: Moyenne générale de la population de base, X;: Moyenne des populations sélectionnées, h2 : héritabilité du caractére., Valeurs entre parenthéses correspondent aux valeurs propres
des caracteres.

Caractere Xo Xs h2 Total
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5.2. SELECTION SUR INDICE

Différentes méthodes de sélection sont utilisées dans les programmes d’amélioration. La
sélection précoce monocaractere directe et indirecte a montré ses limites suite a
la présence des interactions génotype x environnement (Benmahammed, 2005). La sélection en
tandem, par niveau indépendant ou celle basée sur un indice sont actuellement utilisés pour
identifier des génotypes supérieurs en tenant compte de plusieurs caracteres a la fois. Hazel et
Lush (1942) et Young (1961) ont comparé l'efficacité relative de ces méthodes en termes de
gain génétique et ont conclu que, théoriqguement, la sélection basée sur un indice n'a jamais été
moins efficace que les deux autres méthodes. Les indices de sélection combinent I'information
génétique et économique dans une équation de régression pour prédire la valeur d'un génotype
donné. En outre, ils combinent les informations pour de nombreux traits en une valeur unique
(Bridgwater et al., 1983).

Les valeurs des gains attendus de la sélection sur indice varient de -18.93% pour I’indice
de Pesek et Baker (1969) a 55.40% pour I’indice de Subandi et al. (1973) (Tableau 27). Pour
I’indice de Pesek et Baker (1969), les valeurs du gain génétique attendu de la sélection sont
négatives en valeurs pour la majorité des variables mesurées, excepté la durée de la phase
végeétative, la surface de la feuille étendard, le nombre de grains par épi et I’indice de récolte
(Tableau 27).

Pour les gains attendus de la sélection sur la base de l'indice Smith et Hazel (1943), des
poids économiques ont été assigne a chaque caractére. Certains auteurs ont attribué les
coefficients de variation génétiques de chaque caractere comme étant des poids economiques
(Oliveira, 2008). Dans ce travail, nous avons adopté des poids égaux pour tous les caractéres
inclus dans l'indice, cette valeur est égale a I’unité. Les gains en pourcentage prédits pour
l'indice de Smith et Hazel (1943) ont permis d’obtenir des valeurs positives pour 1’ensemble
des caracteres, a I’exception de la teneur en chlorophylle, le nombre de grains par épi et I’indice
de récolte, qui exhibent des gains négatifs (Tableau 27). Le gain total prévu de cet indice est
moyen, soit une valeur de 28.53%, toutefois la réponse en termes de rendement en grains est

faible (0.07 g/plante) comparativement au gain attendu de la sélection directe.
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Tableau 27. Valeurs du gain génétique attendu de la sélection sur indice sur la base des caractéres mesurés chez les populations F.

. L GS (%)
Indice de Sélection Total
Chl DPV SF HT NE PMG PNE NGE BIO RDT HI
Smith & Hazel (1943) -4.20 0.78 3.88 14.96 2.77 1.93 3.15 -1.76 7.51 0.64 -1.13 28 53

(-1.50) | (1.06) | (0.64) | (11.09) | (0.20) | (0.70) | (0.57) | (-0.85) | (1.97) | (0.08) | (-0.53)

034 | 002 | 491 | 10.76 | 12.16 | 504 | 848 | -475 | 1005 | 317 | 0.16
Mulamba & Mock (1978) 012) | (0.03) | (0.81) | (7.98) | (0.86) | (1.84) | (1.53) | (-2.28) | (@64) | (©0.39) | o7y | 034

Williams (1962) 502 | 149 [ 993 | 1627 | 797 | 283 [ 687 | -0.06 | 1244 | 277 [ 021 [ g
(-1.79) | (2.02) | (1.64) | (12.06) | (0.56) | (1.03) | (1.24) | (-0.03) | (3.26) | (0.34) | (-0.10) '

. 237 | 086 | 857 | 1198 | 966 | 235 | 856 | 135 | 107 | 345 | 0.29
Subandi et al. (1973) (0.85) | (1.17) | (1.41) | (8:88) | (068) | (0.86) | (1.55) | (0.65) | (281) | (042) | (0.14) | >

Elston (1963) 174 | 048 | 983 | 73 | 1016 | 211 | 957 | 156 | 973 | 356 | 042 | _ oo
(-0.62) | (0.65) | (1.62) | (5.41) | (0.72) | (0.77) | (1.73) | (0.75) | (2.55) | (0.43) | (0.20) '

026 | 053 | 328 | -726 | -9.75 | -102 | -253 | 453 | -5.78 | -147 | 080
Pesek & Baker (1969) (0.09) | (0.72) | (054) | (5.38) | (-0.69) | (0.37) | (0.46) | 2.18) | (-152) | (-018) | 037) | B

Cruz (2006) 212 | 111 | 1166 | 765 | 646 | 063 | 796 | 612 | 919 | 332 | 047 | _ .
(-0.76) | (1.50) | (1.92) | (5.67) | (0.46) | (0.23) | (1.44) | (2.94) | (2.41) | (0.40) | (0.22) '

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire Spad), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1 janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante,
PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g), RDT: Rendement en grains/plante (g), HI: Indice de récolte (%), GS (%): Gain attendu de
la sélection sur indice en % de la moyenne, Valeurs entre parenthéses correspondent aux valeurs propres des caractéres.
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La valeur de la somme des gains sur la base de l'indice de base proposé par Williams
(1962) se classe en deuxiéme position (55.28%) aprés I’indice de Subandi et al. (1973). Hormis
la teneur en chlorophylle, le nombre de grains par épi et I’indice de récolte, tous les autres
caracteres évalués présentent des gains positifs (Tableau 27). Les indices de Mulamba et Mock
(1978), de Williams (1962), d’Elston (1963) et de Cruz (2006) présentent également des gains
appréciables avec des valeurs de 50.34, 55.28, 52.98 et 52.45, respectivement (Tableau 27).

Le gain prévu de la productivité par la sélection sur la base de ces indices a montré
beaucoup de proximité de la valeur obtenue par la sélection directe, avec une répartition
satisfaisante pour les autres caractéres. Le meilleur gain attendu de rendement est noté par
I’indice d’Elston (1963) avec une valeur égale a celle du gain attendu de la sélection directe sur
la base du rendement en grains (Tableaux 26 et 27). L’avantage de cet indice est qu'il ne
nécessite pas d'établir des poids économiques ou gains souhaitables pour chaque caractere,

facilitant ainsi le travail du sélectionneur.

La comparaison des différentes méthodes de sélection est montrée dans la figure 25. La
biomasse et le rendement en grains ainsi que cing indices sur sept utilisés fournissent des gains
totaux satisfaisants. L’indice de Subandi et al. (1973) et I’indice de Williams (1962) apportent
les meilleurs gains par rapport aux autres critéres employés. La sélection directe sur la base de
la biomasse aérienne est classée deuxiéme apreés celle basée sur le rendement en grains et sur
I’indice d’Elston (1963) occupent le troisieme rang (Figure 25). La teneur en chlorophylle, la
durée de la phase végétative et I’indice de Pesek et Baker (1969) ne semblent pas étre de bons
indicateurs de rendement dans le cas de la présente étude vu le signe négatif des gains attendus
exhibés par les caractéres évalués (Tableau 27, Figure 25).

Mahdy (1988), en étudiant les générations F2, F3 et F4 d’un croisement de blé tendre, a
remarqué apres deux cycles de sélection que la sélection directe sur la base de la date d’épiaison,
la hauteur de la plante et la longueur de 1’épi est la meilleure méthode pour améliorer ces traits,
cependant les réponses corrélées indésirables ont été obtenus pour les autres traits. Cet auteur a
signalé également que les meilleurs gains réalisés sont obtenus par I’utilisation de I'indice de
Smith et Hazel combinant sept caractéres évalués. Le rendement par plante était aussi un critére

efficace de la sélection direct.
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Figure 25. Gain total attendu de la sélection directe, indirecte et sur indice sur la base des
caractéres mesurés chez les populations F.

Les effets de la sélection mono et multi-caractéres sur la base des variables mesureées,
estimés comme écarts relativement aux valeurs moyennes générales de la population de base
sont indiqués au tableau 28. Sur la base du degreé de coincidence entre les populations identifiées
pour chaque critére de sélection directe et indirecte, sept populations ont été sélectionnees, il
s’agit d’Acsadeor X Mahon-Démias (10), Acsadiizs X Mahon-Démias (18), Acsadiiss X Rmada
(19), Acsadioss X Mahon-Démias (22), Ain Abid x Mahon-Démias (26), Ain Abid x Hidhab
(28) et Ain Abid x EI-Wifak (29) (Tableau 28). La sélection basée sur I’indice de Smith et Hazel
(1943) identifie les populations Acsadsoir x Mahon-Démias (10) et Acsadioss X Mahon-Démias
(22).

L’indice de Mulamba et Mock (1978) a identifié les populations Acsadiizs X Mahon-
Démias (18), Acsadiizs X Rmada (19), Acsadioss X Mahon-Démias (22), Ain Abid x Mahon-
Démias (26), Ain Abid x Hidhab (28). Ces trois derniéres populations ont été également
identifiées par I’indice Williams (1962) (Tableau 28).

121



Tableau 28. Ecarts des populations F2 sélectionnées, relativement aux valeurs moyennes générales de la population de base, des caracteres mesurés
par plantes individuelles & une intensité de sélection de 5%.

Meéthode de sélection Populations sélectionnées Chl | DPV | SF HT NE | PMG | PNE | NGE | BIO | RDT | HI

Sélection directe & indirecte 10, 18, 19, 22, 26, 28, 29 -0.46 | 053 | 069 | 358 | 0.12 | 118 | 0.87 | -0.84 | 1.51 | 0.36 | 0.08
Smith & Hazel (1943) 10, 22 -222 | 124 | 088 | 1155| 029 | 097 | 131 | -1.23 | 3.82 | 0.44 | -2.37
Mulamba & Mock (1978) 18, 19, 22, 26, 28 0.14 | 0.04 | 111 | 831 | 1.29 | 253 | 352 | -3.32 | 512 | 215 | 0.35
Williams (1962) 22,26, 28 -2.65 | 237 | 225 | 1256 | 085 | 142 | 285 | -0.05 | 6.33 | 1.88 | -0.44
Subandi et al. (1973) 18, 22, 26, 28 -127 | 1.37 | 194 | 925 | 1.03 | 118 | 356 | 0.94 | 545 | 234 | 0.61
Elston (1963) 18, 19, 26, 28 -094 | 077 | 222 | 564 | 1.08 | 1.06 | 3.98 | 1.09 | 495 | 241 | 0.88
Pesek & Baker (1969) - - - - - - - - - - - -

Cruz (2006) 18, 26, 28, 29 -1.14 | 1.77 | 263 | 591 | 069 | 032 | 3.31 | 428 | 468 | 2.24 | 0.98

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire Spad), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1 janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/plante,
PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis/plante (g), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne/plante (g), RDT: Rendement en grains/plante (g), HI: Indice de récolte (%).
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L’indice Subandi et al. (1973) a fait ressortir quatre populations Acsadioss X Mahon-
Démias (22), Acsadiizs X Mahon-Démias (18), Ain Abid x Mahon-Démias (26), Ain Abid x
Hidhab (28). Les trois derniéres populations en plus d’Acsadiiss X Rmada (19) et Ain Abid x
El-Wifak (29) ont été également identifiées par les indices d’Elston (1963) et Cruz (2006),
respectivement. L’indice de Pesek et Baker (1969) n’a identifié aucune population (Tableau 28,

Figure 26).
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Figure 26. Représentation des variables mesurées, des populations F2 sur le plan formé par les

axes 1 et 2 de I’analyse en composantes principales.

Sur la base des comparaisons faites entre les populations sélectionnées par chaque critere,
le degré d’apparence le plus élevé est noté pour les quatre populations Ain Abid x Mahon-
Démias (26), Ain Abid x Hidhab (28), Acsadi13s x Mahon-Démias (18) et Acsadiose X Mahon-
Démias (22) et a moindre degré la population Acsadiiss X Rmada (19) (Tableau 28). Ces
résultats sont confirmés par 1’analyse en composantes principales, dont les trois premiers axes
expliquent 76.01% de la variation observée (Figure 26). L’axe 1 (42.18%) est représenté par le
rendement et ses composantes, I’axe 2 (20.61%) est représenté par la phénologie de la plante et

la surface foliaire ; I’axe 3 (13.22%) est représenté par la teneur en chlorophylle des feuilles.
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Les populations ainsi identifiées sont formées sur I’axe 1. Elles se caractérisent par des
réductions du taux de chlorophylle de 1.27 unité Spad, un retard a 1’épiaison de 1.37 jours ; et
des augmentations de la surface foliaire de 1.94 cm?, de la hauteur de la végétation de 9.25 cm,
du nombre d’épis de 1.03 épis/plante, du nombre de grains par épi de 0.94 graines, du poids de
1000 grains de 1.18 g, celui des épis de 3.56 g/plante, de la plante de 5.45 g, du rendement en
grains de 2.34 g/plante et de I’indice de récolte de 0.61%, relativement aux valeurs moyennes

générales de la population de base étudiée dont les parents sont exclus (Tableau 28).

6. HERITABILITES, CORRELATIONS ET REPONSE A LA SELECTION EN F4

6.1. CORRELATION GENETIQUE INTER GENERATIONS F2, F3 ET F4

Etant donné que I'efficacité de la sélection précoce dépend de la capacité du sélectionneur
de distinguer les différences entre les génotypes en génération précoce et sur la persistance de
ces différences dans les géneérations futures. Une forte corrélation entre la performance des
génotypes ainsi sélectionnés et celle de la descendance est une exigence fondamentale pour

pratiquer la selection dans des générations précoces (Bhatt, 1980).

Les coefficients de corrélation génotypique, phénotypique et environnementale entre les
caracteres mesurés en Fz, F3 et F4 sont présentés au tableau 28. Les corrélations génotypiques
entre F2 et F3, entre F2 et F4 et entre Fs et F4 sont significatives et positives pour I’ensemble des
caracteres mesurés, hormis le poids des épis entre F2 et F4 et le nombre d’épis et I’indice de

récolte entre Fs et F4 dont les liaisons sont négatives et/ou non significatives (Tableau 29).

Cependant, 1’analyse des coefficients de corrélation phénotypique entre les mémes
générations indique que quelques caracteres uniqguement comme la teneur en chlorophylle, la
durée de la phase végétative, la hauteur de la végeétation et le poids de 1000 grains présentent
des liaisons positives et significatives. Ces résultats indiquent beaucoup de ressemblance entre

les descendances et les géniteurs pour ces caracteres.

Selon Bouzerzour (1998), cette ressemblance est due principalement a 1’action des genes
majeurs qui ont tendance a se fixer dés les premiéres générations avec peu d’effets des génes
mineurs. Ces caracteres sont donc sous controle génétique simple. L’absence de corrélations
significatives pour les autres caractéres comme le rendement en grains, la biomasse, le poids
des épis et I’indice de récolte suggere que la ségrégation de ces caractéres, débutée en Fo,
continue en F3 voire en Fa. C’est une indication de la complexité du systéme génétique

controlant I’expression de ces caractéres polygéniques en plus de la présence des interactions
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génotype X environnement (Bouzerzour, 1998). Ces résultats indiquent qu’un meilleur
rendement chez les populations Fs4 n’est pas issus forcement d’un meilleur rendement des
mémes populations en F2. Ces résultats viennent appuyer ceux rapportés par Gebre-Mariam et
al. (1988) qui trouvent une forte liaison pour le poids de 1000 gains et une liaison faible pour

le rendement en grains entre les générations F2 et F3 de blé tendre évaluées dans deux localités.

Tableau 29. Valeurs des coefficients de corrélation génotypique (rc), phénotypique (rp) et
environnemental (re) inter générations des caractéres mesurés des populations Fz, Fs et Fa.

Caractére lF2, F3 I'F2, Fa I'F3, Fa

I'c Ip e I Ip e I I'p Ie
chl 1.000™ | 0.570™ | 0.312" | 0.738™ | 0.526™ | 0.423™ | 0.983™ | 0.630™ | 0.431"
TCV - - - - - - 1.000™ | 0.293™ | -0.270™
DPV 0.883™ | 0.445™ | 0.117™ | 0.904™ | 0.636™ | 0.173™ | 1.000™ | 0.448™ | -0.170™
SF - - - 1.000™ | 0.612™ | 0.299" - - -
HT 0.656™ | 0.4317 | 0.220™ | 0.825™ | 0.704™ | 0.504™ | 0.723™ | 0.260" | -0.129™
NE 1.000™ | 0.295" | 0.086™ | 1.000™ | 0.088™ | 0.035™ | -1.000™ | -0.265" | -0.234"
PMG 0.615™ | 0.474™ | 0.362™ | 0.802" | 0.377"" | 0.043™ | 0.387" | 0.319" | 0.276"
PNE 1.000™ | 0.172™ | 0.080™ | 0.330™ | 0.215™ | 0.156™ | 1.000™ | 0.064™ | -0.244"
NGE 1.000™ | 0.334™ | 0.012™ | 0.966™ | 0.470™ | 0.014™ | 0.861"" | 0.233™ | -0.216"
BIO 1.000™ | 0.375™ | 0.300™ | 0.676™ | 0.343™ | 0.171™ | 1.000™ | 0.09™ | -0.244"
RDT 0.610™ | 0.308™ | 0.156™ | 1.000™ | 0.288™ | 0.131™ | 1.000™ | 0.70™ | -0.217"™
HI 1.000™ | -0.161™ |-0.360"" | 0.490™ | 0.153™ | 0.112"™ | 0.252™ | 0.153™ | 0.104"

Chl: Teneur en chlorophylle, TCV : Température du couvert végétal, DPV: Durée de la phase végétative, SF : Surface de la feuille étendard,
HT: Hauteur des plantes, NE: Nombre d’épis, PMG: Poids de 1000 grains, PNE: Poids des épis, NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse
aérienne, RDT: Rendement en grains, HI: Indice de récolte. rg,, r3 : Coefficient de corrélation entre la F, et la Fs, re;, 4 : Coefficient de
corrélation entre la F, et la F4, res rq : Coefficient de corrélation entre la F; et la F.

Islam et al. (1985), en analysant deux croisements de blé tendre, ont remarqué des
corrélations inter genérations (Fz-Fs) modérément élevées dans les populations sélectionnées
pour le nombre de grains par épillet et le nombre de grains par épi. Par contre, le rendement par
plante avait des corrélations inter générations trés faibles, statistiquement non significatives,

chez les deux croisements.

Par contre, Lungu et al. (1990) mentionnent que les coefficients de corrélation entre le
rendement en grains de la F4 et celui mesuré en F2 et F3 étaient tous positifs et significatifs.
DePauw et Shebeski (1973) rapportent aussi des corrélations positives et significatives pour le
rendement des générations Fs, F4 et Fs. Cette contradiction peut s’expliquer par la fixité du
mateériel génétique sur lequel ont travaillé. Ces chercheurs rapportent que le taux d’homozygotie

est plus important en Fs qu’en Fa suite a I’effet de consanguinité.
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Briggs et Shebeski (1971) ont eévalué la réponse, de trois populations de blé tendre a la
sélection pratiquee en F3 pour le rendement en grains et les caractéres de qualité du produit final
durant trois années. lls ont trouvé une relation significative entre la performance de la Fs et la
Fs uniquement pour certains caractéres mesurés. Cependant, une relation positive entre le
rendement de la Fs et celui des populations Fs n’a été observée qu’une année sur trois. Durant

les deux autres anneées, la relation est de signe variable et non significative.

Le peu de ressemblance entre les performances des générations Fz, F3 et F4 est due a
I’interaction génotype x années, puisque 1’effet génération est confondu avec celui de 1’année.
Chaque année ou génération se distingue par 1’expression des caracteres qui lui sont spécifiques
et qui ne sont ceux qui s’expriment au Méme niveau lors d’une autre année ou générations. Ceci
rend difficile la prédiction des performances des générations avancées sur la base des
performances des générations précoces. Pour des raisons pratiques damélioration, il est
préférable de retarder la sélection pour les caracteres complexes et/ou sélectionner
indirectement sur la base des caractéres hautement héritables et donc la corrélation avec le

rendement change peu selon les générations (Bejiga et al., 1991).

Les programmes d’amélioration exploitent ces relations entre les générations précoces
pour sélectionner simultanément pour les caracteres aussi bien qualitatifs que quantitatifs. Les
individus F2 sont sélectionnés, pour la résistance aux maladies et autres caracteres a simple
hérédité comme la hauteur, a I’intérieur des pépinieres sous une forte pression de sélection. La
Fs est employée pour multiplier les semences pour une utilisation ultérieure pour la mise en
place des essais comparatifs de rendement et les tests de maladies. Elle peut étre utilisée
également pour cribler le matériel végétal vis-a-vis des caracteres simples. La F4 peut étre, par
contre, conduite sur plusieurs sites d’expérimentation pour Sélectionner pour la stabilité
(répétabilité) des caractéres complexes comme le rendement et la qualité finale du produit (De
Pauw et al., 2007).

6.2. HERITABILITE DES CARACTERES MESURES EN F», F3 ET F4

L’héritabilité exprime le mécanisme de transfert de 1'information génétique des parents a
la descendance. C’est un paramétre typique de prédiction, exprimant la fiabilité¢ de la valeur
phénotypique comme indicateur de la valeur génotypique des individus, de sorte que plus
I'néritabilité est élevée, plus le gain génétique de la sélection est important (Falconer et MacKay,

1996). Les coefficients de détermination de 1I’héritabilité au sens étroit mesurés par la méthode
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de régression parents-descendances entre les trois générations F2, Fs et F4, exprimées en %, sont
présentés au tableau 29. L’examen du tableau indique que les valeurs prises par ce paramétre
génétique sont variables selon le caractére et la génération. Elles varient, entre F2 et Fs, de
13.37% pour I’indice de récolte a 76.25% pour la teneur en chlorophylle ; entre Fs et Fa, de
0.00% pour la biomasse et le nombre d’épis a 80.66% pour la durée de la phase végétative et

de 14.29% a 79.06% pour les mémes caracteres entre F2 et F4 (Tableau 30).

De maniere globale, la durée de la phase végétative suivie de la teneur en chlorophylle et
a moindre degré la hauteur de la végétation et le nombre de grains par épi exhibent les valeurs
les plus élevées entre F2 et Fs, entre F3 et F4 et entre F2 et F4 (Tableau 30). Ces résultats
confirment les valeurs élevées prises par les coefficients de corrélations génotypiques et
phénotypiques de ces caracteres entre les mémes générations étudiées (Tableau 29). Ces
caracteres qui représentent la phénologie, la physiologie et la morphologie de la plante sont des
caractéres a heérédité simple. Des valeurs du coefficient de détermination génétique appréciable
suggérent la possibilité d’obtenir des gains génétiques importants en utilisant ces caracteres

comme criteres de sélection directe ou indirecte (de Faria et al., 2013).

Tableau 30. Valeurs de I’héritabilité au sens étroit des caractéres mesurés chez les populations
F2, F3 et Fa.

Caractére 'os(FH) %

Fa-F2:3 Fs-Fa:4 Fa-F2u4
Chl 76.25 77.29 58.19
TCV - 26.13 -
DPV 63.08 80.66 79.06
SF - - 61.22
HT 54.12 48.11 75.96
NE 56.60 0.00f 14.29
PMG 54.31 35.33 57.16
PNE 17.21 6.38 20.50
NGE 63.05 49.37 69.70
BIO 37.77 0.00" 33.07
RDT 30.60 16.97 26.12
HI 13.37 14.77 19.81

Chl: Teneur en chlorophylle, TCV : Température du couvert végétal, DPV: Durée de la phase végétative, SF : Surface de la feuille étendard,
HT: Hauteur des plantes, NE: Nombre d’épis, PMG: Poids de 1000 grains, PNE: Poids des épis, NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse
aérienne, RDT: Rendement en grains, HI: Indice de récolte. h?s(FH): héritabilité déduite selon Frey et Horner (1957), ¥: Valeurs négatives
considérées comme étant égales a zéro.

Les autres caracteres liés a la productivité de la plante, comme le rendement en grains, le
poids des épis et I’indice de récolte, présentent des valeurs du degré de détermination génétique

moyennes a faibles (Tableau 30). En théorie, plus cette part est faible plus il n’y a pas ou peu

127



de ressemblance entre apparentés. Ces résultats confirment la complexité du systéme génétique
impliqué dans 1’hérédité de ces variables. Des résultats similaires sont rapportés dans la
littérature par Lungu et al. (1990). Benmahammed (2005) explique la faiblesse des valeurs de
ce paramétre génétique par la prépondérance de I’effet environnement sur I’effet génétique dans
I’expression de la performance de rendement. La présence de I’interaction génotype x
environnement suggere que les populations évaluées répondent difféeremment aux conditions

de croissances spécifiques a chaque campagne.

6.3. REPONSE A LA SELECTION ET GAIN REALISE EN F4

6.3.1. REPONSE A LA SELECTION DIRECTE ET INDIRECTE

Les réponses a la sélection précoce pratiquée en F2 sur la base des caracteres mesurés sont
estimées en F4 et sont résumeées au tableau 31. Les résultats indiquent des réponses directes
dans le sens désiré pour I’ensemble des caracteéres, hormis le poids des épis et I’indice de récolte
dont les valeurs de la différentielle de sélection sont négatives. Le nombre de grains par épi
(15.86%) suivi de la biomasse aérienne (12.30%), la hauteur de la végétation (12.10%) et du
nombre d’épis/m? (10.84%) enregistrent les meilleures réponses. Toutefois, ces réponses

directes sont accompagnées par des réponses corrélatives variables selon le caractére.

Ainsi, la réponse a la sélection faite en F2 sur la base de la teneur en chlorophylle est
accompagnée par des réponses corrélatives négatives pour la majorité des caractéres, a
I’exception de la surface de la feuille étendard, la fertilité¢ des épis et I’indice de récolte, qui
exhibent des réponses corrélatives positives. La réponse a la sélection sur la base de la durée de
la phase végétative s’est traduite également par des réponses corrélatives négatives pour
I’ensemble des variables mesurées, hormis la teneur en chlorophylle de la feuille étendard, le

nombre d’épis/m? et I’indice de récolte.

Pour la surface foliaire, les réponses corrélatives sont positives pour certains caracteres
dont le rendement en grains, et négatives pour d’autres comme la teneur en chlorophylle, la
hauteur, le nombre d’épis et le poids de 1000 grains. La réponse a la sélection sur la base de la
hauteur de la végétation est accompagnée par des réponses corrélatives positives de la durée de
la phase végétative, le nombre d’épis/m?, le poids de 1000 grains, celui des épis et de la plante.
Les réponses a la sélection précoce monocaractere opérée en F2 sur la base du rendement et de
ces composantes sont accompagnées, globalement, par des réponses corrélatives négatives pour

la teneur en chlorophylle, la surface foliaire et le nombre de grains par épi ; et des réponses
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corrélatives positives pour la durée de la phase végétative, le poids de 1000 grains, des épis et

le rendement en grains.

Globalement, les valeurs du gain réalisé en F4 suite a la sélection précoce faite en F2 sont
variables selon le caractere utilisé comme critére de sélection. Elles varient de -36.11% pour la
durée de la phase végétative a 34.75% pour la surface de la feuille étendard (Tableau 31). La
sélection sur la base de la teneur en chlorophylle, la durée de la phase végétative, le poids des
épis, le rendement en grains et I’indice de récolte a engendré des gains totaux négatifs. La
surface foliaire, la hauteur de la végétation, le nombre d’épis, le poids de 1000 grains, le nombre

de grains par épi et la biomasse ont par contre exhibés des gains totaux positifs.

Les meilleures valeurs du gain de rendement réalisé en F4 sont générées par la sélection
indirecte sur la base de la surface de la feuille étendard (8.04%, soit 33.87 g/m?), suivie de la
fertilité des épis (3.65% soit 15.39 g/m?), du poids de 1000 grains (3.63% soit 15.31 g/m?) et
de la biomasse aérienne (2.74, soit 11.54 g/m?). Ces résultats indiquent que la sélection indirecte
sur la base de ces caractéres s’est révélée plus efficace, dans 1’amélioration du rendement en

grains, que la sélection basée sur les autres caracteres et/ou sur la base du rendement lui-méme.

Plusieurs recherches apportent des résultats contradictoires en ce qui concerne 1’efficacité
de la sélection directe et indirecte. Les résultats de la présente étude rejoignent ceux de DePauw
et Shebeski (1973) ainsi que Inagaki et al. (1998) qui mentionnent que la sélection en
générations précoces, sur la base du rendement est inefficace. Les mémes constatations sont
notées par Benmahammed et al. (2004), chez I’orge. Ces auteurs rapportent que la sélection
directe basée sur la biomasse apparait plus discriminante que celle basée sur le rendement, en
identifiant ainsi les lignées plus productives. Par contre Mitchell et al. (1982), Lungu et al.
(1987) ainsi que Lali¢ et al. (2010) rapportent que la sélection indirecte n’est pas plus efficace
que la sélection directe pour justifier les efforts nécessaires pour mesurer ces caractéres sur de
larges populations en sélection. EI-Morshidy et al. (2010) mentionnent que la sélection directe

est effecace pour améliorer le rendement dans un fond genétique tardif.
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Tableau 31. Valeurs du gain génétique réalisé de la sélection directe (en gras) et indirecte pratiquée en F2 sur la base des caractéres mesurés.

L%
Caractere Xo Xs GS (%) Total
Chl DPV SF HT NE PMG PNE NGE BIO RDT HI

615 | -0.07 | 1.60 | -325 | -406 | 049 | 412 | 214 | -7.14 | -1.10 | 5.77
Chl 471 484 5 69) | (<0.09) | (030) | (2.11) |(-1862)| (-0.19) | (-28.31)| (0.52) | (-83.30) | (-4.63) | (2.09) | 4B

143 | -1.13 | -7.74 | 469 | 1.76 | -2.35 | -10.98 | -4.95 | -12.33 | -3.76 | 8.63
DPV 126.5 | 125. -36.11
65 %0 | 063) | (-1.43) | (-1.44) | (-3.05) | (8.09) | (0.88) |(-75.43)| (-1.21) | (-143.86) | (-15.84)| 3.13) | P

151 | 054 | 430 | -065 | 472 | 071 | 876 | 1400 | 6.40 | 804 | 0.31
SF 186 1 1941 066) | (0.68) | (0.80) | (:0.42) | (-21.69)| (:0.27) | (60.15) | (3.43) | (74.63) | (33.87) | (0.12) | 3*7°

130 | 036 | -457 | 12.10 | 933 | 7.14 | 563 | -15.79 | 1238 | -1.23 | -11.08
HT 04.9 | 728 1 057) | (0.45) | (-0.85) | (7.86) | (42.85) | (2.68) | (38.69) | (-3.86) | (144.36) | (-5.17) | (-4.01) | %%

0.88 | 0.10 | -8.17 | 458 | 1084 | 422 | 552 | -1215| 815 | 1.14 | -4.37
NE 4592 | 5089 | 38y | (0.13) | (-152) | (297) | (49.76) | (158) | (37.90) | (-2.98) | (95.01) | (a.80) | (158) | BT

070 | 096 | -477 | 387 | 11.19 | 9.93 | 10.84 | -14.46 | 14.04 | 363 | -7.41
PMG 315 1 413 1 030) | 122) | 089) | (252) | (B51.38) | (3.73) | (74.42) | (-3.554) | (163.76) | (15.31) | (-2.68) | 271

-1.26 0.40 -3.36 | -0.17 | -7.18 3.59 -4.99 | -0.13 -4.07 -5.05 | -1.50
PNE 0808 | 6525 (-0.55) | (0.50) | (-0.62) | (-0.11) |(-32.95)| (1.35) |(-34.25)| (-0.03) | (-47.44) |(-21.27)| (-0.54) 23.71

205 | 053 | 385 | -5.84 | -1050 | 099 | 0.70 | 15.86 | -4.14 | 3.65 | 6.87
NGE 245 | 284 1 089) | (0.67) | (0.72) | (-3.79) | (-48.20)| (0.37) | (4.80) | (3.88) | (-48.30) | (15.39) | (2.49) | 1294

122 | 063 | 358 | 793 | 744 | 615 | 736 | -894 | 1230 | 274 | -7.44
BIO 11664 113099 | 53y | (0.80) | (:0.67) | (5.15) | 34.18) | (2.31) | (50.55) | (-2.19) | (143.50) | (11.54) | (-2.69) | =

207 | 069 | -148 | -0.95 | 649 | 340 | -1.38 | 437 | -247 | 020 | 2.10
RDT 42141 4222 | 490) | (0.87) | (-0.27) | (-0.62) | (-29.82)| (1.27) | (:9.45) | (1.07) | (-28.84) | (0.85) | (0.76) | 48

HI 36.2 348 0.91 0.45 0.30 2.08 5.74 2.72 0.60 0.80 0.14 3.54 3.81 1267

(-0.40) | (0.57) | (0.06) | (-1.35) |(-26.35)| (1.02) | (4.09) | (-0.19) | (1.63) |(-14.90)| (-1.38)
Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire Spad), TCV : Température du couvert végétal (°C), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apreés le 1* janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm2), HT: Hauteur des
plantes (cm), NE: Nombre d’épis/m?, PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis (g/m2), NGE: Nombre de grains par épi, BIO: Biomasse aérienne (g/m2), RDT: Rendement en grains (g/m?), HI: Indice de récolte
(%). GS (%): Gain réalisé de la sélection en % de la moyenne de la population de base, X,: Moyenne générale du caractere de la population de base, Xs: Moyenne du caractére des populations sélectionnées en F,, Valeurs
entre parentheéses correspondent aux valeurs propres des caracteres.
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La réponse a la sélection semble dépendante du critére utilisé et de I’environnement ou
s’exprime ce caractere. Plus I’environnement est changeant, et plus le caractere est sensible a
ce changement, moins elle est efficace (Bouzerzour et Dekhili, 1995 ; Bouzerzour et Djekoune,
1998 ; Benmahammed et al., 2008a).

6.3.2. REPONSE A LA SELECTION SUR INDICE

L’efficacité de la sélection précoce est fortement influencée par le choix de la méthode
de sélection appropriée, du matériel végetal en question et de la disponibilité des critéres de
sélection fiables pour identifier des génotypes plus productifs, ¢’est donc une question cruciale
pour les programmes d’amélioration (Borghi et al., 1998). De plus, I’existence des relations
indésirables entre les caractéres complique ’effort du sélectionneur. Dans de telles situations
limitantes, la sélection multi-caractéres est fortement recommandée. Mahdy (1988) a montré
que la sélection sur indice est plus efficace pour améliorer le rendement en grains de blé tendre

par rapport a la méthode de sélection uni-caractere.

Les réponses de la sélection précoce sur indice, estimées en Fs, sont données au tableau
32. Les valeurs des gains réalisés de la sélection sur indice faite en F2 varient de -9.37% pour
I’indice de Subandi et al. (1973) a 42.86% pour I’indice de Williams (1962) (Tableau 31). Cinq
indices, sur sept utilisés, exhibent des gains totaux positifs. La somme des gains sur la base de

l'indice d’Elston (1963) engendre également une valeur négative de -4.08%.

L’indice de Williams (1962) a permis d’obtenir des réponses positives pour I’ensemble
des caractéres mesurés, hormis la teneur en chlorophylle, la surface de la feuille étendard et
I’indice de récolte, qui exhibent des gains négatifs (Tableau 32). Cet indice réalise aussi la
réponse en termes de rendement en grains la plus élevée (6.27%, soit 26.41 g/m?),

comparativement aux autres indices employés dans cette étude.

Les autres indices sont classés dans 1’ordre : Smith et Hazel (1943), Pesek et Baker
(1969), Cruz (2006) et Mulamba et Mock (1978) avec des réponses de 36.93%, 27.46%, 22.07%
et 3.74%, respectivement (Tableau 32). Les réponses par caractere sont variables d’un indice a
I’autre avec une répartition plus ou moins équilibrée entre les caracteres. Globalement, les gains
de rendement réalisés par les indices sont plus importants, en valeurs, par rapport a ceux obtenus

par la sélection mono-caractere directe et indirecte, surface foliaire exceptée (Tableau 32).
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Tableau 32. Valeurs du gain génétique réalisé de la sélection sur indice pratiquée en F2 sur la base des caracteres mesurés.

. GS (%)
Caractere Total
Chl DPV SF HT NE PMG PNE NGE BIO RDT HI
Smith & Hazel (1943) 1.95 0.97 -0.93 8.74 4.28 9.53 10.20 -8.04 13.60 3.94 -7.30 36.93

(0.85) | (1.23) | (-0.17) | (5.68) | (19.65) | (3.57) | (70.02) | (-1.97) | (158.63)| (16.59) | (-2.64)

271 | 003 | 002 | 405 | -1.60 | 208 | 235 | 150 | -058 | 156 | 178
Mulamba & Mock (1978) 1 1 19y | (0.04) | (-000) | (263) | (7.35) | (0.78) | (-1611)| (©37) | (677) | (657) | (065) | >

Williams (1962) 043 | 156 | -037 | 571 | 085 844 | 1243 [ 000 | 1478 | 627 [ 640 [ , o
(-0.19) | (1.98) | (-0.07) | (3.71) | (3.91) | (3.17) | (85.35) | (0.00) |(172.43)| (26.41) | (-2.32) '

subandi et al. (1973) 137 | 078 | 006 | 327 | 931 [ 462 | 318 | 253 | -110 | -308 | -258 | .
' (-0.60) | (0.99) | (0.01) | (2.12) | (-42.75) | (1.73) | (-21.85) | (0.62) | (-12.84) | (-12.99) | (-0.93) '

Elston (1963) 207 | 069 | -148 | -095 | -649 [ 340 | -138 | 437 [ 247 | 020 | 210 [ o
(-0.90) | (0.87) | (-0.27) | (-0.62) | (-29.82) | (1.27) | (-9.45) | (1.07) | (-28.84) | (0.85) | (0.76) '

223 | 078 | 438 | 511 | 033 | 588 | 872 | 031 | 791 | 542 | -2.76
Pesek & Baker (1969) 0.97) | (099) | (0.81) | (:332) | (151) | (2.21) | (59.89) | (:0.08) | (92.23) | (22.83) | (-1.00) | 274

Cruz (2006) -1.46 0.95 2.24 0.15 -7.99 3.82 3.63 10.49 1.59 5.76 2.88 99 07

(-0.64) | (1.20) | (0.42) | (0.10) | (-36.69) | (1.43) | (24.95) | (2.57) | (18.50) | (24.27) | (1.04) '
Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire Spad), TCV : Température du couvert végétal (°C), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1 janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des
plantes (cm), NE: Nombre d’épis/m?, PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis (g/m2), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne (g/m?), RDT: Rendement en grains (g/m?), HI: Indice de récolte
(%). GS (%): Gain réalisé de la sélection en % de la moyenne de la population de base, X,: Moyenne générale du caractere de la population de base, X: Moyenne du caractére des populations sélectionnées en F,, Valeurs
entre parentheses correspondent aux valeurs propres des caractéres.
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La comparaison des méthodes de sélection employées est indiquée en figure 27. Cette
figure indique que I’indice de Williams (1962), suivi de I’indice de Mulamba et Mock (1978)
apportent les meilleurs gains par rapport aux autres criteres utilisés. Les réponses des autres
critéres de sélection sont variables selon I’indice et le caractére. Certains indices/caracteres

répondent positivement, d’autres négativement (Figure 27).

Cruz S IS SN 2207
Pesek & Baker | S 2746
@ -4.08 —Elston 1
o -
5 -0.37 Subamdi etialam|
= Williams | — N N 4286
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Gain total réalisé par la sélection (%0)

Figure 27. Gain total réalisé par la sélection directe, indirecte et sur indice pratiquée en F2 sur
la base des caracteres mesurés.

La comparaison des gains réalises a ceux attendus est montrée en figure 28. L’analyse de
la figure indique que les réponses a la sélection sont variables selon le critere employe. La
faisabilité et la fiabilité du critére est ainsi jugée relativement a 1’écart observé entre la valeur

attendue et la valeur obtenue. En effet, plus cet écart est important, plus le critére est moins

efficace.

Parmi les critéres, la teneur en chlorophylle, la surface foliaire, I’indice de Smith et Hazel
(1943) et I’indice de Pesek et Baker (1969) présentent des écarts [GSrsaliss — GSattendu] positifs
(Figure 28). Toutefois, la teneur en chlorophylle et I’indice de Pesek et Baker (1969) sont peu
intéressants comme critéres de sélection précoce vu le faible gain du premier et I’écart important
entre les gains attendu et réalisé du second. Les autres criteres présentent des réponses négatives

et variables d’un critére a 1’autre. Néanmoins, 1’indice de Williams (1962) semble étre un bon
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prédicteur de rendement. Cet indice présente le meilleur gain réalisé en F4, associé a un écart
[GSrealiss — GSattendu] réduit, mais de signe négatif (Figure 28). L’écart, négatif, observé pour le
rendement en grains et les caractéres qui lui sont liés, suggere leur inefficacité comme des

critéres de sélection directe ou indirecte chez le blé tendre.

Cchl
Cruz 60 DPV

Pesek & Baker % 40 SF

Elston HT
Subandi et al. ?’/ NE
Williams i\ PMG
Mulamba & Mock PNE

Smith & Hazel \ NGE

HI BIO
RDT

| ------- GS (%) Attendu — GS (%) Réalisé |

Figure 28. Gains totaux, attendus et réalisés, suite a la sélection directe, indirecte et sur indice

pratiquée en F2 sur la base des caracteres mesures.

Les trois premiers axes de 1’analyse en composantes principales (ACP) expliquent
77.93% du total de la variation disponible dans les données soumises a 1’analyse. Ainsi I’axe 1
explique 39.27%, I’axe 2 explique 24.29% et 1’axe 3 explique 14.38%. A 1’axe 1 sont corrélés
la durée de la phase végétative (0.3863), la surface de la feuille étendard (0.3080), le poids des
épis (0.9234), la biomasse (0.8533) et le rendement (0.8662). A I’axe 2 sont corrélés la teneur
en chlorophylle (0.2758), le poids de 1000 grains (0.4403), le nombre de grains par épi (0.6552)
et I’indice de récolte (0.5468). A I’axe 3 sont corrélés la température du couvert végétal (0.5599)
et le nombre d’épis/m? (0.3337) (Figures 29 et 30).

Du point répartition et représentation des différentes populations F4, on note que Acsadssg
x Hidhab (16), Acsadsgs x EI-Wifak (17), Acsadi13s X Hidhab (20), Acsadiiss x EI-Wifak (21),
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Acsadioss X Rmada (23), Ain Abid x Mahon-Démias (26), Ain Abid x Rmada (27) et Ain Abid

x EI-Wifak (29) sont bien représentées sur le plan formé par I’axe 1 (Figures 29 et 30).
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Figure 29. Représentation des variables mesurées, des populations F4 sur le plan formé par les
axes 1 et 2 de I’analyse en composantes principales.

Les populations Acsadsee X Hidhab (16), Acsadses X EI-Wifak (17), Acsadiiss x EI-Wifak
(21) et Acsadioss X Rmada (23) ont des coordonnées negatives avec cet axe, alors que les trois
autres populations Ain Abid x Mahon-Démias (26), Ain Abid x Rmada (27) et Ain Abid x EI-
Wifak (29) ont des coordonnées positives. Ces derniéres se caractérisent par des valeurs elevees
de la biomasse, du poids des épis et du rendement en grains. Elles sont plus tardives a 1’épiaison.
Les populations Ain Abid x Rmada (27) et Ain Abid x EI-Wifak (29) se distinguent également
par de valeurs élevées de la teneur en chlorophylle, la surface foliaire, la fertilité des épis et la
capacité de conversion de la biomasse en grains, relativement a I’axe 2 ; et associées a des
valeurs élevées de la température du couvert végeétal et des valeurs faibles du nombre d’épis,

relativement a 1I’axe 3 (Figures 29 et 30).

La population Ain Abid x Mahon-Démias (26) se caractérise, relativement a ’axe 2, par
de valeurs elevées du poids de 1000 grains et de la hauteur de la végeétation ; associées a des

valeurs élevées du nombre d’épis/m? et des valeurs faibles de la température du couvert végétal,
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relativement a 1’axe 3 (Figures 29 et 30). Cette population est la seule parmi les cing populations
identifiées en Fz, suite a la sélection conjointe basée sur I’ensemble des critéres de sélection
mono-caractere directe et indirecte et sur indice. La sélection des lignées a I’intérieur de cette
population contribue, certes, a I’amélioration des déterminants du rendement en grains, dans un

fond génétique semi tardif au stade épiaison et résilient au stress hydrique.
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Figure 30. Représentation des variables mesurées, des populations F4 sur le plan formé par les
axes 1 et 3 de I’analyse en composantes principales.

7. ANALYSE INDIVIDUELLE DES LIGNEES F4 ET VARIATIONS INTRA POPULATION

7.1. HERITABILITE AU SENS ETROIT

Le degré d'héritabilité au sens étroit donne une mesure de la part génétique additive qui
est transmise des parents a la descendance. Les valeurs prises par le coefficient d’héritabilité au
sens étroit, déduites par la méthode de régression parents-descendances pour les caracteres
mesures chez les 600 lignées etudiées en F3 et en F4, sont mentionnées au tableau 33. L’analyse
de ce tableau indique que I’ensemble des caractéres affichent des valeurs moyennes a faibles,
variant de 0.00% pour le nombre d’épis a 34.32% pour la durée de la phase végétative. La

faiblesse des valeurs de ce paramétre s’explique par le changement du comportement des
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lignées d’une génération a la suivante. Ce changement affecte le degré de ressemblance des

lignées apparentées au cours des générations successives.

Ainsi, la durée de la phase végétative et la teneur en chlorophylle suivies de la hauteur de
la végétation et le poids de 1000 grains enregistrent les valeurs les plus élevées (Tableau 33).
Ce sont les caracteres dont les lignées ont gardé plus de ressemblances de la Fs a la F4. Les

autres caracteres sont plus influencés par les interactions génotype x environnement.
7.2. IDENTIFICATION DES LIGNEES SUPERIEURES

La sélection, a une intensité de sélection de 5%, a permis d’identifier 30 lignées qui
appartiennent a différentes population F4. Cette sélection est faite par un classement des 600
lignées évaluée sur base du rendement en grains. Les lignées ainsi sélectionnées se répartissent
en 15 populations sur 20 étudiées dans la présente étude. La moitié (15) de ces 30 lignées est
issue equitablement des trois croisements Acsadiiss X Hidhab (20), Ain Abid x Hidhab (28) et
Ain Abid x EI-Wifak (29). La population Ain Abid x Mahon-Démias (26), identifiée
précédemment parmi les populations prometteuses, contribue avec quatre lignées. Les deux
populations Acsadioss X Rmada (23) et Ain Abid x Rmada (27) participent avec deux lignées
chacune. Sept populations participent avec une seule lignée chacune. Les sept populations

restantes n’ont aucune contribution.

Les lignees identifiées se caractérisent, relativement au témoin Hidhab, par des réductions
significatives de la température du couvert végétal de 2.81°C et de la durée de la phase
végétative de 3.10 jours. Elles se distinguent également par des améliorations significatives des
composantes de rendement, dont le nombre d’épis de 152.33 épis/m?, le poids des épis de
324.33 g/m?, la fertilité des épis de 6.75 grains/épi, la biomasse aérienne de 457.00 g/m? et le
rendement en grains de 316.80 g/m?, relativement aux valeurs moyennes du témoin Hidhab
(Tableau 34).

137



Tableau 33. Valeurs du coefficient de détermination de 1’héritabilité au sens étroit des caractéres mesurés chez les 600 lignées des générations Fs3

et Fa.

Caractere Moyenne F; Moyenne F4 63 6%rs Cov (F3, Fa) I F3,Fa h%s(SK) hZ.s(FH)
Chl 45.87 43.75 14.81 13.30 4.23 0.30 28.55 30.13
TCV 27.14 29.37 1.68 1.98 0.05 0.03 3.07 2.82
DPV 125.70 125.92 9.20 2.17 1.53 0.34 16.69 34.32
HT 46.07 65.58 64.57 66.73 17.13 0.26 26.53 26.10
NE 499.77 442.50 43252.31 13569.97 -141.87 -0.01 0.00f 0.00f
PMG 31.61 36.44 15.19 22.50 4.80 0.26 31.64 25.99
PNE 478.91 647.01 79106.64 51795.57 6848.82 0.11 8.66 10.70
NGE 16.83 24.96 43.07 37.20 7.31 0.18 16.97 18.26
BIO 1075.20 1099.25 389912.33 126394.59 13156.45 0.06 3.37 5.93
RDT 277.53 404.81 35221.40 23842.58 3568.32 0.12 10.13 12.31
HI 25.22 36.56 54.65 48.49 7.70 0.15 14.10 14.97

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire Spad), TCV : Température du couvert végétal (°C), DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1¢ janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des
plantes (cm), NE: Nombre d’épis/m?, PMG: Poids de 1000 grains (g), PNE: Poids des épis (g/m?), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne (g/m?), RDT: Rendement en grains (g/m?), HI: Indice de récolte
(%). o%3: Variance des lignées Fs, %4 Variance des lignées F,, Cov (F3, F4) : covariance entre lignées F; et F4, h%,s(SK): héritabilité au sens étroit déduite selon Smith et Kinman (1965), h?.(FH): héritabilité au sens étroit
déduite selon Frey et Horner (1957), r g3 rs: Coefficient de corrélation entre caracteres des générations Fs et Fy, T: Valeurs négatives considérées comme étant égales a zéro.
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Tableau 34. Ecarts des lignées F4 sélectionnées relativement aux valeurs du témoin Hidhab
pour les variables mesurées.

Caractére | Moyenne lignées F4 sélectionnées | Hidhab | Ecart | Ecarten % de Hidhab | Ppdssos,
Chl 42.26| 43.30 -1.05 -2.41 4.80
TCV 29.03| 31.83| -2.81* -8.82 2.06
DPV 126.57 | 129.67| -3.10* -2.39 1.40
SF 19.15| 19.40 -0.24 -1.26 6.31
HT 68.67| 62.33 6.33 10.16 6.67
NE 615.67 | 463.33| 152.33* 32.88| 119.67
PMG 39.97| 38.33 1.63 4.26 453
PNE 1147.67 | 823.33 | 324.33* 39.39| 235.17
NGE 31.57| 2483| 6.75* 27.18 6.75
BIO 1833.67 | 1376.67 | 457.00* 33.20| 353.15
RDT 758.13| 441.33]| 316.80* 71.78| 185.10
HI 41.78| 32.23 9.55 29.63 9.94

Chl: Teneur en chlorophylle (Unité arbitraire Spad), TCV : Température du couvert végétal (°C), DPV: Durée de la phase végétative (Jours
aprés le 1* janvier), SF : Surface de la feuille étendard (cm?), HT: Hauteur des plantes (cm), NE: Nombre d’épis/m?, PMG: Poids de 1000
grains (g), PNE: Poids des épis (g/m2), NGE: Nombre de grains/épi, BIO: Biomasse aérienne (g/m2), RDT: Rendement en grains (g/m2), HI:
Indice de récolte (%).
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CONCLUSION

Pour réaliser un progres maximum dans les programmes d’amélioration génétique, il
serait intéressant de pratiquer la sélection précoce. Ce type de sélection nécessite 1’utilisation
de critére de sélection fortement héritable, moins soumis a la variation de I’environnement.
Cette sélection, lorsqu’elle est efficace, permet d’identifier les populations en ségrégation qui
contiennent le plus de génotypes favorables et d'éliminer les populations moins intéressantes.
Les résultats de cette étude indiquent la présence d’une bonne variabilit¢ a I'intérieur des
populations Fz, F3 et F4 étudiées. Sur la base d’un seul caractére, différentes populations ont été
identifiées comme étant intéressantes pour améliorer les variables mesurées séparément.
Toutefois, parmi les vingt populations évaluées, Ain Abid x Mahon-Démias, Ain Abid X
Hidhab, Acsadi13s x Mahon-Démias, Acsadioss X Mahon-Démias, et Acsadi1zs X Rmada ont été
identifiées en F2 sur la base des criteres de sélection directe, indirecte et sur indice, comme les
plus prometteuses. Ces populations se caractérisent par des valeurs élevées du rendement en
grains et des caractéres qui lui sont liés, relativement aux valeurs moyennes de la population de
base, suggérant que pour améliorer simultanément ces caractéres, ces populations sont les plus

indiquees.

Les réponses en Fs, a la sélection opérée en F2, suggerent que la sélection mono-caractére
directe et indirecte sur la base de ces caractéres mesurés, séparément, s’est révélée peu efficace,
dans ’amélioration du rendement en grains, comparativement a la sélection sur la base des
indices. L’indice de Williams (1962), suivi de I’indice de Mulamba et Mock (1978) et la
sélection sur la base de la surface foliaire apportent les meilleures réponses par rapport aux
autres critéres de sélection employés. La comparaison des valeurs du gain réalisé a celles du
gain attendu indique que l’indice de Williams (1962) semble étre un bon prédicteur de
rendement car il présente le meilleur gain réalisé en Fs4 accompagné d’un écart [GSréaliss —
GSattendu] réduit. La population Ain Abid x Mahon-Démias est la plus prometteuse parmi les
cing populations identifiées en F2. La sélection des lignées a I’intérieur de cette population
contribue, a I’amélioration des déterminants du rendement en grains, dans un fond génétique
qui est plus ou moins tardif au stade epiaison mais qui est plus résilient vis-a-vis du stress
hydrique. L application d’une intensité de sélection de 5% au matériel végétal évalué a permis
d’identifier 30 lignées qui se caractérisent, relativement au témoin Hidhab, par des
améliorations significatives dans le sens désiré pour I’ensemble des variables mesurées dont le

rendement en grains.
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CHAPITRE IV. BASES GENETIQUES DE L’ADAPTATION DU BLE TENDRE A L ’ENVIRONNEMENT
DE PRODUCTION
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RESUME

L’expérimentation a été conduite au sein du laboratoire de biotechnologie relevant du
Centre International d’Amélioration du Mais et du Blé, CIMMYT (Mexique) en 2015 avec pour
objectif de faire la caractérisation moléculaire de 600 lignées F4 et des 9 génotypes parentaux
de blé tendre (Triticum aestivum L.), pour les genes de nanisme, Rht, de la vernalisation, Vrn,
et de la photopériode, Ppd. Les résultats de la caractérisation moléculaire indiquent que la
répartition des alléles dominants ciblés est fonction du locus et de la lignée/population. Chez
les parents, a 1’exception du cultivar Mahon-Démias qui est de type haut, les autres géniteurs
sont demi-nains et portent un alléle dominant au loci Rht-1 ou Rht-2. Du point de vue type de
croissance, tous les parents sont de type printemps et possédent en moins un allele dominant
aux loci Vrn-Al, Exon7_C/T_Vrn-Al, Vrn-B1, Vrn-D1, Ppd-B1 et Ppd-D1. Chez les lignées Fa,
les alleles de nanisme Rht-B1b et Rht-D1b sont contenu, respectivement, dans 66% et 8% des
lignées évaluées. Comparativement a Rht-D1b, I’effet de Rht-B1b sur la hauteur des plantes est
plus appréciable. Les alléles d’insensibilité a la vernalisation Vrn-Ala, type Claire, Vrn-B1b et
Vrn-D1la sont présents, respectivement, dans 19%, 46%, 45% et 49% des lignées évaluées. De
méme, 87% des lignées contiennent 1’allele d’insensibilité a la photopériode Ppd-D1a, alors
qu’aucune ne porte 1’alléle Ppd-Bla. Les résultats indiquent aussi que les génes Ppd-B1 et Vrn-
D1 ont les effets les plus prononcés sur I’induction de la floraison relativement aux autres genes
examinés. L’étude des combinaisons alléliques aux loci testés indique une grande diversité des
haplotypes. Ils sont au nombre de 4 pour la hauteur des plantes et de 25 répartis en 4 groupes
selon la durée de la phase végétative. Les lignées Fa évaluées suivent approximativement le
méme rythme de développement des génotypes tardifs en milieux favorables. En effet, ce sont

les lignées de hauteur moyenne et tardives au stade épiaison qui sont les plus productives.

Mots clés: Triticum aestivum, Rht, Vrn, Ppd, haplotype, adaptation.
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ABSTRACT

The experiment was carried out at the biotechnology laboratory of the International Maize
and Wheat Improvement Center, CIMMYT (Mexico), in 2015 with the aim to characterize 600
F4 lines and the 9 parental genotypes of bread wheat (Triticum aestivum L.) for reduced height,
Rht, vernalization, Vrn, and photoperiod, Ppd, genes. The molecular characterization indicates
that the distribution of the target dominant alleles is depending on the locus and the
line/population. Among parents, except Mahon-Demias, a tall cultivar, the other parents are
semi-dwarf and carry one dominant allele at Rht-1 or Rht-2 loci. Regarding the growth habit,
all parents are of spring type and possess at least one dominant allele at Vrn-Al, Exon7_C /
T_Vrn-Al, Vrn-B1, Vrn-D1, Ppd-B1 and Ppd-D1 loci. Among the Fa lines, the dwarfing alleles
Rht-B1b and Rht-D1b are contained, respectively, in 66% and 8% of the lines evaluated.
Compared to Rht-D1b, the effect of Rht-B1b on plant height is more pronounced. The
vernalization insensitive alleles Vrn-Ala, Claire-type, Vrn-Blb and Vrn-Dla are present,
respectively, in 19%, 46%, 45% and 49% of the lines tested. Similarly, 87% of the lines contain
the photoperiod insensitive allele Ppd-D1a, whereas no line carries the Ppd-Bla allele. The
results indicate also that the Ppd-B1 and Vrn-D1 genes have the most pronounced effects on
the flowering initiation compared to the other genes tested. The study of the allelic
combinations indicates a wide diversity of haplotypes. There are 4 for plant height and 25
divided into 4 groups for the duration of the vegetative growth phase. The F4 evaluated lines
follow approximately the same development patterns of late genotypes in favorable
environments. Indeed, those with of medium stature and late flowering time are the most

productive.

Key words: Triticum aestivum, Rht, Vrn, Ppd, haplotype, adaptation.
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INTRODUCTION

Le blé constitue I'aliment de base dans de nombreux pays. Il est cultivé dans une large
gamme de tempeératures, d’humidités, de latitudes, d’altitudes et de sols (Curtis et al., 2002).
Cette capacité d'adaptation agronomique en plus des facilités de stockage et la gamme de
produits alimentaires qui peuvent étre fabriqués a partir de la farine font du blé une source

importante de calories.

La production mondiale de blé a connu une augmentation spectaculaire au cours des 50
derniéres années, principalement en raison d'une productivité accrue, et a I'expansion des
superficies cultivées (Curtis, 2002). Le rendement moyen a augmenté d’1 t ha durant les
années 1950 a 2.5 t ha* a la fin du siécle dernier (Curtis, 2002). Avec une population mondiale
qui avoisinerait les 9 milliards d’habitants, d'ici 2050 (Kruse, 2010), une augmentation
significative de la production de blé doit étre faite pour répondre aux besoins attendus. Le
développement des outils moléculaires apporte aux sélectionneurs des avantages considérables
en termes de temps, de codt, et d’efficacité de la sélection (Dreisigacker et al., 2016a ; Sehgal
et al., 2016).

Les progres de rendement, réalisés recemment, sont associés a des réductions de la
hauteur de la plante et une augmentation significative de l'indice de récolte. Bien que les variétés
hautes concurrencent les mauvaises herbes efficacement, les variétés naines sont plus efficaces
dans la partition des assimilats entre le grain et la paille, et sont plus tolérantes a la verse. Plus
de vingt génes contrélant la hauteur ont été décrites chez le blé (Mclintosh et al., 2014). Les
deux geénes les plus importants sont Rht-B1 et Rht-D1 situés sur les chromosomes 4B et 4D,
respectivement (McVittie et al., 1978 ; Gale et al., 1985). La plupart du germoplasme des blés
demi-nains possédent les alléles Rht-Blb ou Rht-D1b qui sont insensibles a 1’acide
gibbérellique (Peng et al., 1999). Ces deux genes peuvent réduire la hauteur de la plante de 18
cm en moyenne, avec une augmentation significative de la fertilité des épillets, dans les

environnements potentiels (Flintham et al., 1997).

La phénologie de blé affecte ’ensemble des caractéres clés, dont le rendement, la
tolérance des stress hydrique et thermique, et la résistance aux maladies. L’optimisation des
modeles phénologiques pour un environnement de croissance particulier permet une
translocation maximale des assimilats disponibles vers les épis, en améliorant ainsi le

rendement en grains (Reynolds et al., 2009).
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Le blé posséde un énorme potentiel génétique pour synchroniser sa floraison dans des
conditions environnementales favorables, en accélérant ou en retardant la date de floraison.
Cette caractéristique est a I’origine de la grande capacité d'adaptation du blé a des conditions
environnementales diverses. Cette capacité d’adaptation est due a trois groupes de genes, les
génes Vrn, de la réponse de vernalisation, les génes Ppd, de la réponse de la photopériode et les
génes Eps, de la précocité proprement dite (Snape et al., 2001).

La réponse a la vernalisation chez le blé tendre est contrdlée par les génes Vrn-Al, Vrn-
B1 et Vrn-D1 situés, respectivement, sur les chromosomes 5A, 5B et 5D (Kamran et al., 2014).
Cette série de génes orthologues est dans I’ensemble désignée par Vrn-1 (Santra et al., 2009).
D'autres genes de vernalisation ont été cartographiées sur les chromosomes 3B, 4B, 4D, 5D et
7B (Iwaki et al., 2001). Ces genes appartiennent de la série des génes Vrn-2. Les genes de
vernalisation conférent une puissance variable, allant de l'insensibilité totale a une sensibilité
partielle en fonction de I'alléle Vrn contenu et la taille de délétion. Une plus grande délétion

peut induire une floraison précoce par rapport aux petites délétions (Hemming et al., 2009).

De nombreuses études sur blé tendre ont confirmé la présence de génes de réponse a la
photopériode sur le bras court du groupe 2 des chromosomes. Ces genes sont Ppd-Al localisé
sur le chromosome 2A, Ppd-B1 sur le chromosome 2B, et Ppd-D1 sur le chromosome 2D
(Snape et al., 2001). Divers degrés d’insensibilité a la photopériode ont été rapportés dans la
littérature. L alléle Ppd-D1a confére la plus forte insensibilité a la photopériode, suivie par Ppd-
Bla et Ppd-Ala (Worland, 1996).

L’exploitation de la diversité génétique des genes contrdlant le déclanchement de la
floraison, par l'intermédiaire des voies de réponse a la photopériode et a la vernalisation, a
permis aux sélectionneurs d’adapter le blé a un large éventail d'environnements. La selection
navette « Shuttle breeding » développée par Dr. Norman Borlaug du CIMMYT (Mexique),
permet de cribler deux générations par an. L’une réalisée sur les hauts plateaux de Toluca, sous
un été froid (2640 m) et I’autre sur les plaines d’Obregdn, avec un hiver plus clément (39 m)
(Braun et al., 1996 ; Ortiz et al., 2007). Ce criblage, outre la reduction de la longueur du cycle
de selection, permet de sélectionner pour 1’insensibilité a la vernalisation et a la photopériode
(Rajaram, 1995). C’est une approche tres efficace pour améliorer I'adaptation et la performance
de rendement. Cette sélection a été un facteur important dans le succes de la Révolution Verte.
Elle a permis aux variétés demi-naines de blé mexicain de se propager sur des millions

d'hectares a travers le monde entier (Borlaug, 1995).
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L’optimisation de modeles phénologiques est devenue de plus en plus difficile face aux
changements climatiques. La compréhension des bases génétiques du contréle de la floraison,
I’amplitude de variation et la diversité allélique des loci de la photopériode et de la vernalisation
mettront a la disposition des sélectionneurs une plus large gamme d'adaptation a exploiter.
L’objectif de la présente recherche est de : (i) cribler des lignées F4 de blé tendre (Triticum
aestivum L.) vis-a-vis différents genes Rht, Vrn et Ppd, (ii) quantifier I'effet de chaque gene sur
la floraison et le rendement en grains, et (iii) étudier leurs effets pléiotropiques sur les caractéres

agronomiques en zone semi-aride.
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MATERIEL ET METHODES
1. CONDITIONS EXPERIMENTALES

L’expérimentation a été conduite en 2015/16 dans le laboratoire de biotechnologie du
Centre International pour I’Amélioration du Mais et du Bl¢ (CIMMYT) situé a El Batan
(Mexique). Le matériel végétal est celui decrit au chapitre 3. Il est constitué de 609 génotypes
dont 600 lignées F, et 9 parents de blé tendre (Triticum aestivum L.) croisés en 2011, suivant
un dispositif de croisement Lignées x Testeurs. Le matériel végétal a été semé dans des plateaux
en polystyréne contenant des alvéoles remplis de sol a raison de quelques graines par lignée et
par alvéole. Les plateaux sont placés dans une serre sous des conditions de température,
photopériode et d’humidité controlables. Les plateaux sont arroses périodiquement avec de

I’eau courante pour éviter le desseéchement des plantules.

2. CARACTERISATION MOLECULAIRE

2.1. EXTRACTION DE L’ADN GENOMIQUE

L’extraction de ’ADN est faite suivant le protocole de Saghai-Maroof et al. (1984)
modifié et adopté par le laboratoire de biotechnologie du CIMMYT (Dreisigacker et al., 2016b).
L'ADN est extrait & partir de feuilles vertes au stade végétatif de 4-6 feuilles afin d’assurer
l'obtention d'une quantité suffisante d’ADN. Des fragments de petites tailles de feuilles de
chaque lignée sont prélevés dans la serre et mis dans des tubes de 2 ml (3/4 du tube) qui sont
placés sur support contenant de la glace. Les tubes sont transférés immédiatement dans un
congélateur et conservés a -80°C pendant au moins 4 heures. Les tubes, sans couvercle, sont
ensuite transféreés dans un lyophilisateur modele Labconco 7754041 pendant 24 a 72 heures. Le
matériel végétal est broyé en utilisant un broyeur de tissus « Tissue Lyser »
Retsch, modéle MM400 pendant 3 minutes a une fréquence d’agitation des tubes de 30 Hz/s.

Le broyat ainsi obtenu est transféré et stocké dans d’autres tubes pour isoler ' ADN génomique.

L’extraction de I’ADN est faite selon le protocole du CTAB (Cetyl Trimethyl Ammonium
Bromide) qui permet d'obtenir une grande quantité d’ADN, de bonne qualité. Le protocole
consiste a préchauffer la solution tampon d’extraction CTAB a 65°C. On joute 400 pul du CTAB
a chaque tube contenant du broyat. On agite doucement le mélange pour homogénéiser la
solution et on incube ensuite a 65°C pendant 60-90 min avec agitations légeres continues. Les

tubes sont ensuite retirés de I'incubateur et refroidis a température ambiante. Aprés 15 minutes,
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on ajoute 300 ul de chloroforme:octanol (24:1) et on mélange le tout pendant 15 min a la
température ambiante du laboratoire. On centrifuge ensuite pendant 30 min a 3750 t/min et a
4°C. 600 a 700 pl du surnageant sont ensuite retirés et placés dans un nouveau tube avec des
enzymes ARNase a raison de 15 ul de 10 mg/ml d’ARNase A. On mélange par inversion douce
et on laisse incuber pendant 30 min & 37°C, ou pendant 1 heure a la température ambiante du
laboratoire. A chaque tube, on ajoute 280 ul d'isopropanol (2-propanol 18L Baker 9084-18),
préalablement refroidi a -20°C et on mélange encore une fois par inversion. Les tubes sont
ensuite incubés pendant 30 min ou 1 heure a -20°C. Une deuxiéme centrifugation pendant 30
min a 3750 t/min et a 4°C est réalisée pour précipiter 'ADN. Le surnageant est éliminé et I’ADN
est lavé en ajoutant 1 ml d'éthanol (EtOH) a 70%. Une troisieme centrifugation de 20 min a
3750 t/min a la température ambiante est réalisée. L'éthanol est ensuite retiré par décantation.
L’ADN est lavé de nouveau avec de I'éthanol (EtOH, 1 ml a 70%) et seché pendant une nuit
sous une hotte aspirante a la température ambiante. Apres séchage, on remet les échantillons en

suspension dans 150 a 200 ul de Tris-HCI (1 mM, pH = 8) et on les conserve a 4°C.

2.2. QUANTITE ET QUALITE DE L’ADN GENOMIQUE EXTRAIT

La qualité et la quantité d’ADN sont vérifiées a I’aide d’un spectrophotometre (NanoDrop
8000, Thermo Scientific, USA) a une densité optique de 260 et 280 nm. Le ratio DO260/DO2s0
donne une indication sur la qualité ou la pureté de I’ADN extrait de chaque échantillon. La
qualité est bonne lorsque la valeur de ce ratio tend vers 2. Une valeur inférieure a 1.8 est

indicatrice de la présence de protéines, phénol ou autres contaminants dans 1’extrait.

2.3. MARQUEURS MOLECULAIRES

Les marqueurs utilisés dans la présente recherche décrivent la hauteur des plantes, la
précocité a I’épiaison et le type d’adaptation saisonnicre. Deux types de marqueurs sont utilisés
: les SNIPs (Single Nucleotide Polymorphism) qui appartiennent aux marqueurs moléculaires de
la derniére génération et les marqueurs STS (Sequence Tagged Site). Sept KASP assays de
genes importants ont été extraits de la base de données Cerealsdb
(www.cerealsdb.uk.net/cerealgenomics/CerealsDB/Excel/MAS_data_May 2013.xls) et
sélectionnés des rapports publiés. Deux SNPs liés a la hauteur de la plante, deux liés a la
photopériode et trois liés a la vernalisation sont utilisés (Tableau 35). Un marqueur STS lié a la
croissance et au développement de blé est employé (Tableau 36). Ces marqueurs sont testés

pour leur absence/présence chez les lignées parentales. Seul I’ADN des populations, dont 1’un
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des deux parents porte le géne d’intérét, est amplifié par PCR et les lignées descendantes sont
ensuite criblées pour détecter le polymorphisme.

2.3.1. VARIATIONS DUES AUX RHT-1 ET RHT-2

Rht-B1b et Rht-D1b sont respectivement les formes dominantes des genes de réduction
de la hauteur Rht-1 et Rht-2 (chromosomes 4B et 4D, respectivement) (Ellis et al., 2002). Un
génotype de blé est de type demi-nain quand-t-il contient I’un de ces deux alléles. La présence
simultanée de ces deux formes dans un méme fond génétique induit le nanisme (forme mutante
de I’haplotype sauvage). Les alleles récessifs Rht-Bla et Rht-Dla sont répandus chez les

génotypes de blé a paille haute (forme sauvage).

Des marqueurs simples ont été utilisés pour détecter des mutations ponctuelles aux loci
Rht-B1 et Rht-D1. Les mutants (Rht-Bla) a Rht-B1 ont été cartographiés en utilisant le
marqueur WMAS000001 qui détecte le SNP causal de la stature demi-naine. De méme, un seul
marqueur, WMAS000002 a été utilisé pour détecter le polymorphisme Rht-D1 qui est associé a
la méme stature (Tableau 35). Dans le cas de la présente recherche, les génotypes Krichauff et
Pavonzs sont utilisés comme des témoins. Krichauff porte les alleles Rht-B1b et Rht-D1a, alors
que Pavonzs porte les alleles Rht-Bla et Rht-D1b.

2.3.2. VARIATIONS DUES AUX VRN-A1, VRN-B1 ET VRN-D1

Chez le blé héxaploide, les besoins de vernalisation sont principalement contr6lés par des
alleles a trois loci orthologues, Vrn-Al, Vrn-B1 et Vrn-D1 (chromosomes 5A, 5B et 5D,
respectivement). Les alleles dominants du géne Vrn-Al sont designes comme Vrn-Ala, Vrn-
Alb et Vrn-Alc. La forme récessive de ce gene est indiquée par vrn-Al (Yan et al., 2004b ;
Mclntosh et al., 2014). De méme, les alleles dominants aux loci Vrn-B1l et Vrn-D1, sont
désignés par Vrn-Bla et Vrn-D1a et les formes récessives par vrn-B1 et vrn-D1, respectivement
(Fu et al., 2005 ; Mclintosh et al., 2014).
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Tableau 35. Description des marqueurs SNP testés pour leur polymorphisme chez les lignées parentales et les populations F4 étudiées (Dreisigacker

et al., 2016b).
Trait | SNP id Gene Marqueur Amorce FAM Amorce VIC Amorce commune Dominance| Allele FAM | Alléle VIC | Référence
CCCATGGCCATCT | CCCATGGCCATCTC | TCGGGTACAAGGT | Co- Sauvage .. | Elisetal.
wMAS000001 | Rht-B1 | Rht-B1_SNP . Demi-nain
5 CSAGCTG SAGCTA GCGGGCG dominant | (Haut) (2002)
(&)
% CATGGCCATCTCG| CATGGCCATCTCGA | CGGGTACAAGGTG | Co- Sauvage .. | Elisetal.
wMAS000002 | Rht-D1 | Rht-D1_SNP . Demi-nain
AGCTRCTC GCTRCTA CGCGCC dominant | (Haut) (2002)
AGAGTTTTCCAA | GAGTTTTCCAAAAA| GTTAGTAGTGATGG c Type Yan et al.
o_
wMAS000033 | Vrn-Al | Vrn-Al_9K0001 AAAGATAGATCA | GATAGATCAATGTA| TCCAATAATGCCAA dominant Type hiver . (2004b)
ominan rintemps
s ATGTAAAT AAC A P P
2 ATCATTCGAATTG| ATCATTCGAATTGC | GCCTGAACGCCTA ) ) Type Yan et al.
S | wMAS000039 | Vrn-D1 | Vrn-D1-Dla_A Dominant | Type hiver ]
S CTAGCTCCGG TAGCTCCGC GCCTGTGTA printemps | (2004b)
>
Co- Floraison Diaz et al.
Vrn-Al | Exon7_C/T_Vrn-Al | gagtttgatcttgctgegeeG | ctgagtttgatcttgctgegecA | cttccccacagetegtggagaa ) ]
dominant | précoce (2012)
CAAGGAAGTATG | AAGAGGAAACATG | GCCTCCCACTACAC | Co- . . Beales et
4 | wMAS000024 | Ppd-D1 | TaPpdDD001 . Sensible Insensible
2 AGCAGCGGTT TTGGGGTCC TGGGC dominant al. (2007)
D
g CGTGAAGAGCTAG | TGGGCACGTTAACA . . Beales et
2 | wMAS000028 | Ppd-B1 | TaPpdBJ003 Dominant Insensible
o CGATGAACA CACCTTT al. (2007)

Tableau 36. Description du marqueur STS testés pour la présence de polymorphisme chez les lignées parentales et les populations Fs étudiées

(Dreisigacker et al., 2016b).

Trait|Gene |Marqueur Allele Taille du produit |Dominance |Forward Reverse Reference
- Printemps : Vrn-B1, [Vrn-B1 =709 pb, |Co-dominant |CAAGTGGAACGGTTAGGA |CTCATGCCAAAAATTGA |Fu et al.
o

% Vrn-B1| Intro 1/B/F/R3/R4 cA AGATGA (2005)

= -6 intro Hiver : vrn-B1 vrn-B1 = 1149 pb

]

>
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Les variétés de blé d'hiver ont besoin d'une exposition prolongée au froid pour induire la
floraison, c’est le processus de la vernalisation. Ces variétés sont porteuses des alléles récessifs
aux différents loci suscités. La présence de I’une des formes dominantes de ces alléles élimine
I’effet des autres formes récessives et rend ainsi le cultivar insensible a la vernalisation, il est

de type printemps. Ce type n’a pas d’exigence de traitement au froid ou vernalisation.

L’allele Vrn-Alb a été différencié des alléles Vrn-Ala et vrn-Al en utilisant le marqueur
co-dominant wMAS000033 (Tableau 35). La présence de SNP pour Vrn-Al a été testée en
utilisant Siete Cerros et Pavonzs comme des témoins. Siete Cerros porte 1’alléle dominant Vrn-
Ala, tandis que Pavonzs porte 1’alléle récessif vrn-Al. Un marqueur SNP supplémentaire
nommeé Exon7_C/T_Vrn-Al est évalué pour déterminer le polymorphisme dans une autre
position de I’allele Vrn-Al (Tableau 35). Les genotypes Bagula et Tonichi sont les témoins
utilisés pour tester la présence d'un SNP a ce locus. Bagula est de type ‘Claire’ a floraison

précoce, alors que Tonichi est de type ‘Hereward’ a floraison tardive.

Les alleles dominants au loci Vrn-B1, sont désignés comme Vrn-Bla, Vrn-Blb et Vrn-
Blc alors que la forme récessive est indiquée par vrn-B1 (Fu et al., 2005). Un marqueur STS
co-dominant spécifique Intro 1/B/F/R3/R4 est utilisé pour déterminer le type d’alléles présent
dans les lignées étudiées (Tableau 36). Les témoins porteurs de ces alleles et utilisés dans la
présente étude sont, respectivement, Siete Cerros (1235/709 pb), Bagula (1199 pb et 673 pb),
Paragon (849 pb) et Anza (1149 pb).

Les alléles de printemps (Vrn-D1a) et d'hiver (vrn-D1) au loci Vrn-D1 sont différenciés
en utilisant un marqueur dominant unique wMAS000039 (Tableau 35). Par ailleurs, les cultivars
Pastor, porteur de I’allele dominant du type printemps et Yipti, porteur de I’alléle récessif du

type hiver, sont les témoins employés pour détecter la variation au niveau de cet alléle.
2.3.3. VARIATIONS DUES AUX PPD-B1 ET PPD-D1

Beales et al. (2007) ont spécifié les principaux loci de la réponse a la photopériode. Les
alléles dominants Ppd-Bla et Ppd-D1la provoquent une insensibilité a la photopériode et les
alleles récessifs Ppd-B1b et Ppd-D1b entrainent la sensibilité & ce phénoméne. Pour cela, nous
avons utilisé deux marqueurs SNP : wMAS000028 et wWMAS000024 aux loci Ppd-B1 et Ppd-
D1, respectivement (Tableau 35). Le premier est dominant alors que le second est co-dominant.

Sonorass et Pavonzs sont les témoins porteurs d’alléles dominants d’insensibilité a la
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photopériode, respectivement au Ppd-B1 et Ppd-D1. Par contre, Pavonzs et Chinese Spring sont

les témoins porteurs d’alleles récessifs dans le méme ordre.
2.4. AMPLIFICATION DE L’ADN GENOMIQUE : PCR

Le mélange réactionnel, les volumes ainsi que les programmes utilisés pour amplifier

I’ADN par PCR (Polymerase Chain Reaction) sont fonction du type de marqueur employé.
2.4.1. MARQUEURS SNP

Le polymorphisme des marqueurs SNP a été révélé en utilisant le protocole KASP
(Kompetitive  Allele  Specific PCR) (http://www.lgcgenomics.com). Des amorces
KASP « KASP assays » développées a partir des séquences publiées sur génes causals ont été
utilisees pour distinguer les alleles dominants et récessifs aux loci Rht-B1, Rht-D1, Vrn-Al,
Exon7_C/T_Vrn-Al, Vrn-D1, Ppd-B1 et Ppd-D1 (Dreisigacker et al., 2016b). La PCR a été
conduite en utilisant un volume réactionnel total de 5 pl contenant 2.5 pl d'eau, 2.5 pl 2 x
KASPar Reaction mix, 0.07 pl Assay mix et 30 ng d'’ADN séché (Tableau 37). Les calculs des
volumes de Master Mix et Assay Mix nécessaires pour effectuer la réaction de I’ensemble des
échantillons pour chaque marqueur sont effectués en utilisant 1’application ‘‘Customer KASP
reaction volume calculator’” (Figure 31). L’ADN des échantillons étudiés, des témoins positifs
et négatifs, de I’eau (controles) en plus du mélange réactionnel sont placés dans des puits des
plaques PCR (384 puits/plaque) a 1’aide de micropipette Multi Channel modéle Eppendorf. Les

contréles positifs, négatifs et neutres sont répétés deux fois.

Tableau 37. Composition du melange réactionnel pour constituer le KASP mix a 96 puits (5 ul
de volume final, méthode d’ADN sec) de Rht-B1, Rht-D1, Vrn-Al, Exon7_C/T_Vrn-Al, Vrn-
D1, Ppd-B17 et Ppd-D1 (Dreisigacker et al., 2016b).

Réactif 5ul | Rht-B1 | Rht-D1 |Vrn-Al|Exon7_C/T_Vrn-Al| Vrn-D1 | Ppd-D1
ADN N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A
2X KASP reaction Mix| 2.5 740 400 880 1200 1000 600
Assay Mix 0.07 | 204 20.4 24.2 33 27.5 16.5
H.0 2.5 | 793.6 429 | 943.8 1287 10725 | 643.5

T : Marqueur écarté lors du criblage des populations F, vue I’absence d’alléle dominant au locus Ppd-B1 chez les parents.
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KASP Reaction Setup

Total Reaction Volume 5.0 ul @
DMNA Volume 22 ul @
Mumber of Samples to be Genotyped 400 (]
Recauies 6P revion ool ol
Excess Volume Required 0.0 ul
2x KASP Reaction Mix 10000 Jul
ddH;0 925 ul
Assay Mix 275 ul
Magnesium Chloride (50mM) ul
Total Reaction Volume 2000.0 Jul
Total Reaction Mix to add to each well 28 ul

Figure 31. L’application ‘‘Customer KASP reaction volume calculator’’utilisée pour calculer
les volumes réactionnels nécessaires pour PCR/SNP (Dreisigacker et al., 2016b).

L’amplification par PCR est lancée dans le Gene AmpPCR System 9700
(Applied Biosystems) par un démarrage a chaud a 94°C pour 15 min suivi de 11 cycles de 20 s
a 94°C, 60 s a 65°C et 30 s a 72°C, suivis de 26 cycles de 20 s a 94°C, 60 s a 57°C et 30 s a
72°C. La fluorescence a été lue & un point de lecture final & 20 °C aprés une phase d’élongation
de 2 min a 72°C (Tableau 38). Aprés amplification par PCR, les plaques de 384 puits contenant
les échantillons sont ensuite lues a la température ambiante sur un lecteur de fluorescence
spécifique, le Pherastar Plus (BMG Labtech). Les résultats ainsi obtenus servent pour générer
des graphiques spécifiques aux SNPs. Le systeme KASP adopté utilise les fluorophores FAM
et VIC pour distinguer les génotypes a des longueurs d'onde d'excitation de 485 nm et 534 nm,
et d'émission de 520 nm et 560 nm, respectivement. Les génotypes hétérozygotes sont indiqués
par HET. Les génotypes sont ensuite déterminés aprés avoir représenté graphiquement les
données des FAM et VIC, respectivement sur les axes x et y. Le logiciel Klustercaller, version
2.21 (LGC Genomics, Hoddeson, UK) est utilise a cet effet. Dans le cas de la présente étude,
tous les alléles dominants aux loci Rht-B1, Rht-D1, Vrn-Al, Vrn-D1, Ppd-B1 et Ppd-D1 sont
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de type VIC, alors que les alléles récessifs sont de type FAM. La base azotée C au locus
Exon7_C/T_Vrn-Al est associé a I’allele FAM alors que la base T est liée au fluorophore VIC
(Dreisigacker et al., 2016b).

Tableau 38. Profil d’amplification par PCR aux loci Rht-B1, Rht-D1, Vrn-Al, Exon7_C/T_Vrn-
Al, Vrn-D1, Ppd-B1t et Ppd-D1 (Dreisigacker et al., 2016b).

94°C pour 15 minutes Démarrage a chaud : activation de I'enzyme
94°C pour 20 secondes

65°C pour 60 secondes 11 cycles

72°C pour 30 secondes

94°C pour 20 secondes

57°C pour 60 secondes 26 cycles

72°C pour 30 secondes

72°C pour 2 minutes

20°C Température finale

T : Marqueur écarté lors du criblage des populations F, vue I’absence d’alléle dominant au locus Ppd-B1 chez les parents.

2.4.2. MARQUEURS STS

Les STS sont des marqueurs PCR. 1ls sont relativement courts et utilisent des séquences
spécifiques facilement amplifiables par PCR (200 a 500 pb) et détectables en présence de toutes
les autres séquences génomiques cartographiées dans le génome. lls produisent un motif simple
et reproductible sur gel d'agarose ou de polyacrylamide. Dans la plupart des cas, les STS sont
co-dominants, ¢’est-a-dire permettent de distinguer les individus homozygotes et hétérozygotes
(http://www.ncbi.nlm.nih. gov/probe/docs/techsts/). L’ADN génomique est amplifié en
utilisant des amorces spécifiques (Tableau 36) suivant le protocole développé pour
I’amplification des marqueurs STS et adopté par le CIMMYT (Dreisigacker et al., 2016b). Le
mélange réactionnel nécessaire pour I’amplification de toutes les amorces par PCR contient
dans les 10 ul par réaction individuelle les concentrations finales suivantes : 1X Buffer avec
colorant vert (Promega Corp., USA), 200 uM deoxynucléotide triphosphates, 1.5 mM de
chlorure de magnésium, 0.25 M de chaque amorce, 1U de I’ADN polymérase (GoTaq®Flexi,
Promega Corp., Cat. # M8295) et 50 ng de I’ADN (Tableau 39). Ce mélange réactionnel est
donc fonction du nombre d'échantillons qui seraient amplifiés par PCR. Le profil
d’amplification optimisé pour le marqueur STS Vrn-B1 utilisé dans cette étude est : 94°C pour
2 min suivi de 30 cycles of 94 °C pour 1 min, 50-68°C pour 2 min et 72°C pour 2 min (Tableau
40). La PCR est lancée dans I’appareil Gene Amp PCR System 9700 (Applied Biosystems).
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Tableau 39. Composition du mélange réactionnel pour PCR/STS du marqueur Vrn-Bl

(Dreisigacker et al., 2016b).

Réactif [Finale] 10 pl RXN Vrn-B1l
HO e 0.05 ul 210 pl
5X Green ou Colorless GoTaq®Flexi 1X 2.0 ul 1200 pl
25 mM MgCl: 1.5 mM 0.6 ul 360 pl
dNTP Mix (2.5 mM chacune) 200 uM 0.8 ul 480 ul
Amorces F + R (1.0 uM chacune) 0.25uM chacune 2.5 ul 1500 pl
Go taq(® DNA Polymerase (5U/ul) 0.25U 0.05 ul 30 wl

ADN (10-50 ng/ul) 50-100 ng 4.0 ul 4 ul

Tableau 40. Profil d’amplification par PCR au loci Vrn-B1 (Dreisigacker et al., 2016b).

94°C pour 2 minutes

94°C pour 1 minute

50-68°C pour 2 minutes 30 cycles
72°C pour 2 minutes

72°C pour 5 minutes 1 cycle
15°C Température finale

Les produits amplifiés ont été séparés et mis en évidence sur un gel d’agarose a 1.5%. Le

produit de la PCR est coloré avec du bromure d’éthidium dans 1X TBE buffer, visualisé et

photographié sous la lumiére ultraviolette par le FirstLight UV transilluminator (UVP BioDoc-

It 220 Imaging System). Les images ainsi obtenues sont traitées par le logiciel Picasa, version

3.9.141.259. Les génotypes porteurs d’alléles dominants et récessifs sont ensuite différenciés

apres le score des bandes.

3. CARACTERISATION PHENOTYPIQUE

Les données phénotypiques de la durée de la phase végétative, la hauteur des plantes et

du rendement en grains des parents et des populations F4 (Chapitre 3) sont celles qui sont

discutées dans ce chapitre.
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RESULTATS ET DISCUSSION

1. ETUDE DU POLYMORPHISME CHEZ LES PARENTS CROISES

1.1. QUANTITE ET QUALITE DE L’ADN GENOMIQUE EXTRAIT

Les résultats des quantités et de la qualité d’ADN extrait des parents indiquent I’efficacité
de I’extraction (concentration en ng/ul et qualité donnée par le ratio DO260/DOz2s0) des diverses
réactions de la PCR (Tableau 41).

Tableau 41. Quantité et qualité¢ de I’ADN génomique extrait des 9 parents.

Parent ‘ Concentration (ng/ul) ‘ DO260/DO2s0
Lignées (G1)
ACS&dgm 261.1 1.8
Acsadsgg 327.1 1.8
ACS&d1135 3241 1.8
Acsadigess 422.3 1.8
Ain Abid 504.6 1.8
Testeurs (Gy)
Mahon-Démias 648.8 1.9
Rmada 370.7 1.8
Hidhab 321.6 1.8
EL-Wifak 315.1 1.8

1.2. VARIATIONS DUES AUX RHT-1 ET RHT-2

Sous conditions arides et semi-arides, la hauteur de la végétation est une importante
caractéristique. Elle est souvent liée positivement a la capacité de production de la biomasse
aérienne et donc de la paille. Sous conditions semi-arides, la paille est une importante source
d’énergie utilisable dans 1’alimentation des cheptels (Abbas et Abdelguerfi, 2005). De plus la
hauteur est un caractére de la plante qui se matérialise bien avant le grain. De ce fait, il est
souvent plus facile de produire de la paille, parce qu’elle est moins soumise aux contraintes
climatiques, que de produire du grain sous les conditions climatiques contraignantes des hauts
plateaux.

Les alléles du géne Rht-1 codent pour des protéines DELLA (Peng et al., 1999), qui
répriment I'acide gibbérellique responsable de la réponse a la croissance (Achard et Genschik,
2009). Les deux alleles Rht-B1b et Rht-D1b sont issus de la variété du blé japonais 'Norin 10'.
Ils réduisent la sensibilité aux gibbérellines endogénes. Selon Gooding et al. (2012), ces deux

formes sont efficaces dans la réduction de la hauteur finale de la plante, d’environ 15%. Ils sont
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largement adoptés dans les programme d’amélioration de blé depuis leur introduction au cours
des années 1960, et sont a 1’origine de la révolution verte (Gale et al., 1985 ; Flintham et al.,
1997). Leur utilisation a été associée a des augmentations spectaculaires des rendements de blé

notamment lorsque les conditions de croissance sont favorables (Chapman et al., 2007).

Les résultats du gene Rht-1 indiquent que tous les parents, hormis la lignée Acsadiiss et
le testeur Mahon-Démias sont porteurs de 1’allele récessif Rht-Blb. Ils sont identiques au
témoin Krichauff. De méme, pour Rht-2 tous les parents, Acsadiiss exceptée, portent 1’all¢le
récessif Rht-Bla, porté également par le témoin de référence Pavonzs. Aucun des neufs parents
étudiés ne porte les deux alléles dominants a la fois (Tableau 42, Figure 32). Ces résultats
indiquent que toutes les lignées et les testeurs Rmada, Hidhab et EI-Wifak sont de type demi-
nain. Mahon-Démias est par contre de type haut. Il porte les deux formes alléliques récessives
a Rht-1 et Rht-2.

Les parents porteurs de 1’alléle Rht-B1b se caractérisent par une hauteur moyenne de 62.2
cm. Elle est inférieure de 11% relativement a celle notée chez les deux autres parents porteurs
de I’alléle récessif Rht-Bla, estimée a 69.8 cm (Tableau 43). Cette réduction est concomitante
a une réduction du rendement en grains de 18.7 g/m? (4%). Comparativement Rht-B1b, 1’effet
du deuxieme alléle Rht-D1b sur la hauteur des plantes est moins appréciable (Tableau 43). Elle
s’est traduite également, relativement aux moyennes des parents porteurs de 1’alléle récessif

Rht-D1a, par une réduction du rendement en grains de 93.3 g/m? (19%)).

L’effet combiné des alléles récessifs, révélé chez le testeur Mahon-Démias, s’est traduit
par une augmentation de la hauteur de 12.1 cm (17%) par rapport a la moyenne générale du
caractere (Tableau 43). Cependant, cette augmentation est accompagnée, par une amélioration
du rendement en grains de 112.1 g/m? (23%). Les écarts de rendement causés par I’effet des
alléles récessifs Rht-B1b et Rht-D1b en termes de pourcentage relativement aux valeurs de

Mahon-Démias, le cultivar le plus haut, sont estimés de -20% et -34%, respectivement.
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Tableau 42. Polymorphisme révélé chez les parents pour les marqueurs SNP et STS relatifs aux genes de la réduction de la hauteur Rht-1 et Rht-
2, de la vernalisation Vrn-Al, Exon7_C/T_Vrn-Al, Vrn-B1, et Vrn-D1, et de la photopériode Ppd-B1 et Ppd-D1.

Gene
Parent
Rht-1 Rht-2 Vrn-Al Exon7_C/T_Vrn-Al Vrn-Bl Vrn-D1 Ppd-B1 Ppd-D1
Lignées
Acsadgos Rht-B1b Rht-Dla vrn-Al Claire Vrn-Bla Vrn-Dla Ppd-Blb Ppd-Dla
Acsadsgg Rht-B1b Rht-Dla vrn-Al Claire Vrn-Bla Vrn-Dla Ppd-Blb Ppd-Dla
Acsadiiss Rht-Bla Rht-D1b Vrn-Ala Hereward vrn-B1 vrn-D1 Ppd-Blb Ppd-Dla
Acsadigey Rht-B1b Rht-Dla vrn-Al Claire Vrn-Bla Vrn-Dla Ppd-B1lb Ppd-Dla
Ain Abid Rht-B1b Rht-Dla vrn-Al Claire vrn-B1 vrn-D1 Ppd-B1lb Ppd-Dla
Testeurs
Mahon-Démias Rht-Bla Rht-Dla vrn-Al Hereward Vrn-Blb vrn-D1 Ppd-Blb Ppd-D1b
Rmada Rht-B1b Rht-Dla vrn-Al Claire vrn-B1 Vrn-Dla Ppd-B1lb Ppd-Dla
Hidhab Rht-Blb Rht-Dla Vrn-Ala Hereward Vrn-Bla vrn-D1 Ppd-Blb Ppd-Dla
El-Wifak Rht-Blb Rht-Dla vrn-Al Claire Vrn-Bla Vrn-Dla Ppd-Blb Ppd-Dla
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Tableau 43. Valeurs moyennes des variables mesurées chez les parents porteurs d’alléles

dominants et récessifs aux loci Rht-1 et Rht-2.

Alléle DPV HT RDT
Rht-Bla 128.5+2.50 69.8+16.16 | 482.8+97.50
Rht-B1b 127.5+0.88 62.2+1.68 464.1+34.59
Rht-Dla 128.0+0.88 64.0+2.25 478.6£33.29
Rht-D1b 126.0+0.00 63.7£0.00 385.3+0.00
Combinaison d’alléles Rht
Rht-B1b, Rht-D1b - - -
Rht-B1b, Rht-D1a 127.5+0.88 62.2+1.68 464.1+34.59
Rht-Bla, Rht-B1b 126.0+0.00 63.7+0.00 385.3+0.00
Rht-Bla, Rht-Dla 131.0+0.00 76.0£0.00 580.3+0.00
Moyenne Parents 127.7+0.80 63.9+1.99 468.3£31.13

DPV: Durée de la phase végétative (Jours aprés le 1% janvier), HT: Hauteur des plantes (cm), RDT: Rendement en grains (g/m2).

1.3. VARIATIONS DUES AUX VRN-A1, EXON7_C/T_VRN-A1, VRN-B1 ET VRN-D1

Le blé hexaploide porte trois copies homéologues du gene Vrn-1, désignées Vrn-Al, Vrn-
B1 et Vrn-D1 (Fu et al., 2005 ; Santra et al., 2009). Les différences dans les genes Vrn
répartissent le blé en trois groupes : le blé de type printemps, d'hiver et facultatif. Un seul alléle
dominant a I'un de ces loci est suffisant pour conférer le type printemps (Stelmakh, 1987). Selon
Santra et al. (2009), Vrn-Al est I’all¢le qui fournit I’insensibilité compléte a la vernalisation.
Son effet est épistatique avec les géenes Vrn-B1 et Vrn-D1 qui sont lIégérement sensibles a ce

phénomene (vernalisation résiduelle).

Parmi les neufs parents étudies, la lignée Acsadiiss et le testeur Hidhab sont les seuls
parents qui portent I’alléele dominant Vrn-Ala. Cet alléle a été décrit comme une grande
insertion (222 pb) et un petit fragment de repliement (131 pb) sur la méme position dans la
région de promoteur (Yan et al., 2004b). Ces parents sont identiques au témoin Siete Cerros.
Pour le polymorphisme SNP C/T dans I'exon 7 (Exon7_C/T_Vrn-Al), les lignées Acsadooi,
Acsadses, Acsadiiss et Ain Abid, et les testeurs Rmada et EI-Wifak sont de type Claire. Ils sont
similaires au témoin Bagula. Acsadioss, Mahon-Démias et Hidhab sont, par contre, de type

Hereward et contiennent 1’all¢le récessif au locus Exon7_C/T_Vrn-Al (Tableau 42, Figure 33).

Pour le géne Vrn-B1, cing parents dont trois lignées (Acsadso1, Acsadsos et Acsadiose) et
deux testeurs (Hidhab et EI-Wifak) portent la forme allélique dominante Vrn-Bla, porté
également par le témoin de référence Siete Cerros et précédemment caractérisé comme étant le

résultat d’une délétion de 440 pb dans l'intron 1 de I'alléle d'hiver vrn-B1 (Tableau 42, Figure
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34). Mahon-Démias contient la forme dominante Vrn-B1lb, portée aussi par le témoin Bagula.
Cet alléle est caractérisé chez la variété 'Alpowa’' et a émergé en raison d’une délétion de 36 pb
et un polymorphisme de nucléotidique simple (SNP) (G-C) dans le premier intron Vrn-Bla
(Santra et al., 2009). La mutation ponctuelle dans Vrn-B1lb est signalée comme une mutation
silencieuse. Elle ne semble pas avoir un réle direct dans la modification de la réponse a la
vernalisation (Kamran et al., 2014). Néanmoins, des recherches récentes montrent qu’il induit
un retard de I’initiation florale. Trois parents (Acsadiiss, Ain Abid et Rmada) contiennent la
forme récessive vrn-B1. lls sont similaires au témoin Anza (Tableau 42, Figure 34). Aucun

parent ne se distingue par la présence de 1’alléle Vrn-Blc, porté par le témoin Paragon.

Pour Vrn-D1, les lignées Acsadgo1, Acsadses et Acsadioss et les testeurs Rmada et El-
Wifak portent 1’alléele dominant Vrn-D1a (Tableau 42, Figure 34). Zhang et al. (2012) ont
caractérisé Vrn-D1la et Vrn-D1b dans un germoplasme de blé Chinois et ont trouvé qu'un SNP
dans le CArG box a modifié le site de liaison pour le facteur de transcription MADS box, ce
qui entraine un retard de floraison de 32 jours. Acsadiiss, Ain Abid, Mahon-Démias et Hidhab
contiennent, par contre, 1’alléle récessif vrn-D1. Cet all¢le, en dehors de la délétion qui s’est
produite dans I'intron 1, un polymorphisme nucléotidique simple (SNP) (C-A) a été récemment
caractérisé pour méditer les habitudes de croissance de printemps et facultatif conférés,
respectivement, par Vrn-Dla et Vrn-D1b (Zhang et al., 2012). Ces résultats suggérent que
I’ensemble des parents sont porteurs d’en moins un alléle de printemps aux différents loci

examinés.

La durée de la phase végétative des parents porteurs de 1’alléle de vernalisation est
variable d’un locus a un autre et d’un all¢le a un autre sur le méme géne (Tableau 44). Ainsi,
pour Vrn-Ala (127.7 jours) et Vrn-Alb (127.7 jours), les valeurs prise par la durée de la phase
végetative ne montrent pas de différence pour ce caractere. Le rendement en grains est en faveur
des parents porteurs de 1’alléle récessif avec une différence estimée de 1’ordre de 70.6 g/m?. Au
niveau du locus Exon7_C/T_Vrn-Al, la différence est de deux jours environs. Les parents de

type Claire sont plus précoces mais 1’écart de rendement n’est pas important (1.1 g/m?).
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Tableau 44. Valeurs moyennes des variables mesurées chez les parents porteurs d’alléles
dominants et récessifs aux loci Vrn-Al, Exon7_C/T_Vrn-Al, Vrn-B1 et Vrn-D1.

Alléle DPV HT RDT
Vrn-Ala 127.8+1.83 63.0+£0.67 413.3+28.00
Vrn-Alb 127.7+0.98 64.2+2.59 484.0+37.95
Claire 127.2+0.96 62.2+1.99 467.9+40.68
Hereward 128.9+£1.49 67.31£4.35 469.0£57.97
Vrn-Bla 127.3£1.12 62.9+2.30 502.6+33.94
Vrn-Blb 131.0+£0.00 76.0£0.00 580.3+0.00
vrn-B1 127.4+1.28 61.6+1.36 373.7+15.65
Vrn-Dla 126.6+0.95 62.9+2.30 492.9+39.26
vrn-D1 129.2+1.09 65.3+3.71 437.4451.74
Combinaison d’alléles Vrn
Vrn-Ala, Hereward, Vrn-Bla, vrn-D1 129.7£0.00 62.3+£0.00 441.3+0.00
Vrn-Ala, Hereward, vrn-B1, vrn-D1 126.0£0.00 63.7+0.00 385.3+£0.00
vn-Al, Claire, Vrn-Bla, Vrn-D1la 126.7+1.22 63.1+2.96 517.9+39.10
vrn-Al, Claire, vrn-B1, Vrn-Dla 126.3£0.00 62.0£0.00 393.0+0.00
vrn-Al, Claire, vrn-B1, vrn-D1 130.0£0.00 59.0+0.00 342.7+0.00
vrn-Al, Hereward, Vrn-B1b, vrn-D1 131.0£0.00 76.0£0.00 580.3%0.00
Moyenne Parents 127.7£0.80 63.9£1.99 468.3+31.13

DPV: Durée de la phase végétative (Jours aprés le 1* janvier), HT: Hauteur des plantes (cm), RDT: Rendement en grains (g/m?).

Pour Vrn-B1, la différence de précocité entre I’alléle dominant Vrn-Bla (127.3 jours) et
I’allele récessif vrn-B1 (127.4 jours) n’est pas appréciable. Toutefois, I’écart de rendement est
important, il est estimé a 128.9 g/m?, et en faveur du premier alléle. Par contre, une différence
nette de précocité de trois jours entre ces deux formes alléliques et la troisieme forme dominante
Vrn-B1b (131 jours) est observée. Le seul parent, Mahon-Démias, porteur de la forme Vrn-B1b,
est plus productif. De méme, 1’alléle récessif vin-D1 au locus Vrn-D1 a entrainé une tardivité a
I’épiaison de 2.5 jours, comparativement a I’allele dominant Vrn-D1a. Ce retard d’épiaison a
causé une réduction de rendement en grains de 55.5 g/m?. Ces résultats suggérent que 1’effet de
I’allele Vrn-B1b est plus prononcé comparativement aux autres formes alléliques aux différents

loci examinés.

L’étude des différentes combinaisons d’alleles possibles montre que la différence entre
I’enchainement [Vrn-Ala, Hereward, vrn-B1, vrn-D1], le plus précoce (126 jours), et celui
[vrn-Al, Hereward, Vrn-Blb, vrn-D1], le plus tardif (131 jours) est de 5 jours (Tableau 44).
Ces deux combinaisons alléliques sont représentées, respectivement par les deux parents
Acsaduizs (lignée) et Mahon-Démias (testeur). Cette différence est concomitante a une

différence de rendement de 1’ordre de 195 g/m? en faveur de la deuxiéme combinaison. Ces
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deux types se classent, en troisieme et premiére position en termes de production de biomasse

aérienne, avec de faibles valeurs de ’indice de récolte (28.7% et 29.4%, respectivement).

La combinaison [vrn-Al, Claire, Vrn-Bla, Vrn-Dla], représentée par les lignées
Acsadoo1, Acsadsss, Acsadioss et le testeur EI-Wifak, se classe en deuxiéme rang du point de
vue précocité a 1’épiaison, avec 126.7 jours, et un rendement en grains de 517.9 g/m?. Elle se
caractérise par des valeurs, inférieures a la moyenne de parents pour la DPV (1 jour) et
supérieure pour le RDT (49.7 g/m?). Elle se caractérise également par la valeur de I’indice de
récolte la plus élevée (40.8%). Les génotypes constitutifs de cette combinaison résultent d’une
forte pression de sélection, aussi bien pour la précocité a 1’épiaison que pour le rendement en
grains, pratiquée par les centres internationaux I’ACSAD et CIMMYT d’ou ces génotypes sont

iSsus.

Dans ce contexte, Igbal et al. (2007b) ont évalué une population F2 de blé tendre issue
d’un croisement en demi-dialléle 5 x 5, leurs analyses moléculaires ont révélé la présence des
génes Vrn-Al et Vrn-B1 chez les parents croisés. Ils ont conclu que I’incorporation du géne de
réponse a la vernalisation Vrn-B1 en combinaison avec le gene d’insensibilité a ce phénomeéne,
Vrn-Al, chez les blés de printemps faciliterait la sélection de cultivars a floraison / maturité

précoces ayant un rendement en grains élevé, dans les régions de haute latitude.

1.4. VARIATIONS DUES AUX PpPD-B1 ET PPD-D1

Les variétés de blé sont classees comme sensibles et insensibles a la photopériode. Les
premiéres nécessitent de longues journées pour initier la floraison, alors que les secondes
fleurissent dans des environnements de longues ou courtes journées (Dyck et al., 2004). Scarth
et Law (1985) ont rapporté que trois genes controlent la réponse de la photopériode chez le blé,
y compris Ppd-D1, Ppd-B1 et Ppd-Al. L’insensibilité de blé a la longueur du jour est conférée
par les alleles dominants Ppd-Dla, Ppd-Bla et Ppd-Ala, tandis que les formes récessives de
Ppd-D1b, Ppd-B1b et Ppd-Alb provoquent la sensibilité a ce phénomeéne. Ces genes sont des
membres de la famille des pseudo-régulateurs « Pseudo-Response Regulator » (PRR),
orthologues au gene Ppd-H1 chez I'orge. Les trois génes sont classés par ordre de puissance
comme Ppd-D1 > Ppd-B1 > Ppd-Al (Worland, 1998). Beales et al. (2007) ont développé des
marqueurs de diagnostic qui permettent de détecter la variation allélique aux loci Ppd-D1 et
Ppd-B1. En utilisant ces marqueurs, les résultats de la caractérisation pour Ppd-B1 indiquent

que tous les parents étudiés sont monomorphes et portent 1’alléle récessif Ppd-Blb avec une
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précocité de 127.7 jours et un rendement en grains de 468.3 g/m?. lls sont identiques au témoin
Pavonzs. Pour Ppd-D1, les tous les parents, hormis le testeur Mahon-Démias, portent la forme
allélique dominante a ce locus (Tableau 42, Figure 35). Ces résultats indiquent que ces
génotypes sont insensibles a la photopériode. Mahon-Démias répond, par contre, positivement
a la longueur du jour. Dans leur étude de la variation génétique pour la floraison de blé de
printemps, Chen et al. (2014) ont récemment rapporté I’absence de polymorphisme pour Ppd-
B1, Ppd-D1 chez 82 cultivars Canadiens.

Les parents porteurs des alléles de réponse a la photopériode se caractérisent par des
valeurs de la durée de la phase végétative variables en fonction du locus et de la forme allélique
qu’ils contiennent (Tableau 45). Ainsi, pour Ppd-B1, la valeur prise par le caractere DPV est de
127.7 jours, la méme valeur moyenne des parents vu 1’absence de polymorphisme a ce locus.
Pour Ppd-D1, elle est de ’ordre de 127.3 jours et 131.0 jours, respectivement pour Ppd-D1a et
Ppd-D1b. Cette différence observée de 3.7 jours s’est accompagnée par un écart de rendement

en grains de 126 g/m? en faveur de I’alléle dominant Ppd-D1a.

Tableau 45. Valeurs moyennes des variables mesurées chez les parents porteurs d’alleles
dominants et récessifs aux loci Ppd-B1 et Ppd-D1.

Alléle DPV HT RDT
Ppd-Bla - - -
Ppd-Blb 127.7+0.80 63.9£1.99 | 468.3+31.13
Ppd-Dla 127.31£0.76 62.4+1.47 | 454.3+31.53
Ppd-D1b 131.0+0.00 76.0+0.00 580.3+0.00

Combinaison d’all¢les Ppd
Ppd-Bla, Ppd-Dla - - -

Ppd-Blb, Ppd-Dla 127.3+0.76 62.4+1.47 | 454.3£31.53

Ppd-Bla, Ppd-D1b - - -

Ppd-B1b, Ppd-D1b 131.0+0.00 76.0+£0.00 580.3+0.00
Moyenne Parents 127.7+0.80 63.9+1.99 468.3£31.13

DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1* janvier), HT: Hauteur des plantes (cm), RDT: Rendement en grains (g/m?).
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1.5. INTERACTIONS VRN X PPD ET DIVERSITE DES PARENTS

L’étude des genes et alleles par géne pour les marqueurs de vernalisation et de
photopériode separément peut étre utile pour décrire les parents. Toutefois, les effets individuels
de ces genes ne reflétent pas le comportement du génotype vu que leurs effets épistatiques ne
sont pas explorés. Il est alors plus judicieux d’étudier toutes les combinaisons possibles des
génes de vernalisation et de photopériode afin de mieux décrire les effets combinés de ces genes
sur la précocité et leurs répercussions sur le rendement en grains chez les parents étudiés. Cette

approche sera plus adéquate sur les populations F4 vu le nombre réduit des parents.

Les résultats permettent de distinguer six haplotypes dont cing sont représentés par un
seul génotype (Tableau 46). L haplotype formé par la combinaison [vrn-Al, Claire, Vrn-Bla,
Vrn-D1la, Ppd-Blb, Ppd-D1a] est, par contre, exprimé par les lignées Acsadoo1, Acsadses et
Acsadioes et le testeur EI-Wifak. Sa composition allélique indique qu’il contient quatre alléles
dominants ciblés sur un total des six testés. Cette composition s’est traduite par une durée de la
phase végétative de 127 jours, soit une avance de 1’épiaison d’un jour relativement a la valeur
moyenne des parents et de 4 jours par rapport a I’haplotype le plus tardif [vrn-Al, Hereward,
Vrn-Blb, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1b], représenté par le testeur Mahon-Démias (131 jours). Ce
dernier est constitué¢ essentiellement par les alleles récessifs d’hiver et d’un alléle dominant
Vrn-B1b. Les deux haplotypes montrent des valeurs moyennes du rendement en grains les plus
élevées (518 g/m? et 580 g/m?, respectivement). Ce résultat peut étre expliqué par 1’absence de
corrélation entre ces deux caractéres chez les parents étudiés. Les autres haplotypes sont

intermédiaires et portent entre deux et trois alléles du type printemps.

Sur la base des résultats de génotypage obtenus sur les parents, seules les populations
dont les deux parents croisés sont polymorphes pour de tel marqueur sont cartographiées au
locus ciblé (Tableau 42). Les populations restantes sont automatiquement constituées de lignées
monomorphes en portant soit les alleles dominants (si les deux parents en question sont
monomorphes pour les alleles dominants), soit les alléles récessifs (si les deux parents en
question sont monomorphes pour les alléles récessifs). Pour Rht-1, les populations concernées
sont Acsadeor X Mahon-Démias (10), Acsadses X Mahon-Démias (14), Acsadiizs X Rmada (19),
Acsadii3s X Hidhab (20), Acsadi3s x EI-Wifak (21), Acsadiose X Mahon-Démias (22) et Ain
Abid x Mahon-Démias (26). Pour Rht-2, les populations concernées sont Acsadiizs X Mahon-
Démias (18), Acsadi1ss x Rmada (19), Acsadiiss x Hidhab (20) et Acsadiiss X EI-Wifak (21).
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Tableau 46. Diversité des parents aux loci Vrn-Al, Exon7_C/T_Vrn-Al, Vrn-B1, Vrn-D1 et
Ppd-D1 et valeurs moyennes des variables mesurées chez les parents porteurs d’alléles
dominants et récessifs.
Haplotype No Parents | DPV | HT | RDT
Vrn-Ala, Hereward, Vrn-Bla, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-Dla 1 130 62 441
Vrn-Ala, Hereward, vrn-B1, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-Dla 126 | 64 | 385
vrn-Al, Claire, Vrn-Bla, Vrn-D1la, Ppd-B1b, Ppd-Dla 127 | 63 | 518
vrn-Al, Claire, vrn-B1, Vrn-Dla, Ppd-Blb, Ppd-Dla 126 | 62 | 393
vrn-Al, Claire, vrn-B1, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-Dla 130 | 59 | 342
vrn-Al, Hereward, Vrn-Bl1b, vrn-D1, Ppd-Blb, Ppd-D1b 131 76 580
Moyenne Parents 127 | 64 | 468

DPV: Durée de la phase végétative (Jours aprés le 1% janvier), HT: Hauteur des plantes (cm), RDT: Rendement en grains (g/m?).

Y N I I NG

Les populations Acsadgor X Hidhab (12), Acsadses x Hidhab (16), Acsadiizs x Mahon-
Démias (18), Acsadiizs X Rmada (19), Acsadiiss X EI-Wifak (21), Acsadioss X Hidhab (24) et
Ain Abid x Hidhab (28) sont criblées au locus Vrn-Al. Pour Exon7_C/T_Vrn-Al, les
populations concernées par le criblage sont Acsadsor X Mahon-Démias (10), Acsadeor X Hidhab
(12), Acsadsss x Mahon-Démias (14), Acsadses x Hidhab (16), Acsadiiss x Rmada (19),
Acsadiiss X EI-Wifak (21), Acsadioss X Mahon-Démias (22), Acsadiose X Hidhab (24), Ain Abid
X Mahon-Démias (26) et Ain Abid x Hidhab (28). Pour Vrn-B1, les populations concernées sont
Acsadsor X Mahon-Démias (10), Acsadsor X Rmada (11), Acsadsss X Mahon-Démias (14),
Acsadses Xx Rmada (15), Acsadi13s X Mahon-Démias (18), Acsadiiss X Hidhab (20), Acsadi13s X
El-Wifak (21), Acsadiose X Mahon-Démias (22), Acsadioss X Rmada (23), Ain Abid x Mahon-
Démias (26), Ain Abid x Hidhab (28) et Ain Abid x EI-Wifak (29).

Pour Vrn-D1, les populations concernées sont Acsadsor X Mahon-Démias (10), Acsadso1
x Hidhab (12), Acsadses x Mahon-Démias (14), Acsadses X Hidhab (16), Acsadiiss X Rmada
(19), Acsadiiss x EI-Wifak (21), Acsadioss X Mahon-Démias (22), Acsadiose X Hidhab (24), Ain
Abid x Rmada (27) et Ain Abid x EI-Wifak (29).

Pour Ppd-Bl, aucune population n’est concernée par le criblage vu I’absence de
polymorphisme chez les parents croisés. Pour Ppd-D1, les lignees des populations Acsadso1 X
Mahon-Démias (10), Acsadsss x Mahon-Démias (14), Acsadiizs X Mahon-Démias (18),
Acsadiose X Mahon-Démias (22) et Ain Abid x Mahon-Démias (26) sont criblées pour détecter

le polymorphisme & ce locus.
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2. ETUDE DES VARIATIONS CHEZ LA PROGENITURE

2.1. VARIATIONS DES FREQUENCES ALLELIQUES AUX LOCI RHT-1 ET RHT-2

Sur 210 lignées appartenant aux populations Acsadseor X Mahon-Démias (10), Acsadses X
Mahon-Démias (14), Acsadi13s X Rmada (19), Acsadii3s X Hidhab (20), Acsadii3s X EI-Wifak
(21), Acsadioss X Mahon-Démias (22) et Ain Abid x Mahon-Démias (26) cartographiées pour
Rht-1, les résultats indiquent que 39 lignées (19%) portent 1’alléle dominant Rht-B1b. Elles sont
identiques au témoin de référence Krichauff et prennent la fluorescence typique VIC indiquée
en figure 36 par la coloration rouge. 157 lignées (75%) contiennent par contre la forme récessive
Rht-Bla, portée également par le témoin Pavonrs et indiquée par la coloration bleue typique au
fluorophore FAM. 9 lignées (4%), signalées en vert, sont hétérozygotes. Les 5 lignées restantes
(2%) dont la coloration est mauve ou jaune ne sont pas identifiées (Figure 36), leurs ADN n’a
pas été amplifié ou sa qualité est médiocre (DO260/DO2s0 < 1.8). Les 360 lignées, appartenant
aux populations 11-13, 15-17, 23-25 et 27-29 sont considérées toutes comme porteuses de la
forme allélique Rht-B1b, alors que les 30 lignées, appartenant a la population 18 contiennent
I’allele Rht-Bla vu que les géniteurs de ces populations sont monomorphes, respectivement
pour les deux formes alléliques Rht-B1b et Rht-Bla, au locus Rht-1 (Tableau 42). D’une
maniere globale, 1’alléele dominant Rht-B1b est présent dans 66% des lignées F4 évaluées. Les
399 lignées porteuses de cet allele, seul ou en combinaison avec les autres formes alléliques de
Rht-2, se caractérisent par une hauteur moyenne de 63.3 cm, alors que les 187 lignées porteuses
de I’allele Rht-Bla ont une hauteur moyenne de 70.5 cm, soit une différence de 7.2 cm (10%)
(Tableau 47). Cette différence est statistiquement significative (p < 0.05).

De méme, pour Rht-2, sur un nombre total de 210 lignées, appartenant a 4 populations
Acsadi13s X Mahon-Démias (18), Acsadi13s x Rmada (19), Acsadiiss X Hidhab (20) et Acsadi13s
x El-Wifak (21) issues de croisement entre la lignée Acsadiiss et les 4 testeurs utilisés dans la
présente étude, 46 lignées (22%) portent 1’alléle dominant Rht-D1b, contenu aussi dans le
témoin Pavonrs, 55 lignées (26%) contiennent 1’allé¢le récessif Rht-D1a, porté également par
Krichauff et 12 (6%) lignées hétérozygotes (Figure 36). Les 480 lignées, appartenant aux autres
populations 10-17, 22-29 sont toutes monomorphes pour la forme allélique Rht-D1a suite a

1I’absence de polymorphisme chez les géniteurs de ces populations au locus Rht-2 (Tableau 42).
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Figure 36. Polymorphisme généré par les marqueurs KASP SNP, Rht-B1_SNP (& gauche) et Rht-D1_SNP (a droite) de la réduction de la hauteur
aux loci Rht-1 et Rht-2 chez les populations F4 étudiées.
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Comparativement a Rht-B1b qui est contenu dans plus de la moitié du matériel végétal
étudié, Rht-D1b n’est présent que dans 8% des lignées de ce matériel (Tableau 47). Cho et al.
(2016) ont étudié les effets des genes de nanisme sur les caracteres agronomiques des cultivars
de blé Coréen, ils ont conclu que 70.4% de ces cultivars portent 1’allele Rht-B1b et 51.9%
contiennent I’alléle Rht-D1b. Dans une autre étude, ToSovi¢-mari¢ et al. (2008) ont observé, en
analysant un jeu composé de 172 génotypes de blé hexaploide provenaient de plus de 20 pays,
que Rht-B1b et Rht-D1b sont trouvés dans 40% et 22% de ce matériel. Seulement 4% de ces
blés portent a la fois les deux d’alléles de réduction de la hauteur. Heisey et al. (1999) ont
rapporté, dans une enquéte, que 95% des cultivars ameliorés dans les pays en développement,
y compris les environnements favorables et défavorables, contiennent 1’une de ces formes

alléliques.

Les 46 lignées qui portent 1’alléle Rht-D1b se caractérisent par une hauteur moyenne de
62.2 cm (étendu de 42 cm — 85 cm), alors que les 534 lignées porteuses de 1’allele Rht-D1a ont
une hauteur moyenne de 65.9 cm (étendu de 48 cm — 100 cm), soit une différence estimée de
3.7 cm (6%) (Tableau 46). Cette différence est considérée statistiguement significative (p <
0.05) par le test t de Student. Comparativement a Rht-B1b, I’effet du deuxiéme alléle Rht-D1b
sur la hauteur des plantes est moins appréciable (Tableau 47).

Tableau 47. Répartition des alleles aux loci Rht-1 et Rht-2, diversité des haplotypes et valeurs
moyennes des variables mesurées par classe chez les lignées Fa.

Locus | Alléle No lignées | Fréquence (%) DPV HT RDT
Rht-Bla 187 31 126.0+0.12 | 70.5+£0.60 | 398.7+10.63
Rht-1 Rht-B1b 399 66 125.9+0.07 | 63.3+0.35 | 406.1+13.84
Rht-2 Rht-Dla 534 89 126.0+0.06 | 65.9+0.36 | 405.0+6.67
Rht-D1b 46 8 125.6+0.16 | 62.2+0.96 | 421.5+24.24
Haplotype
Rht-Bla, Rht-Dla 132 22 126.2+0.17 | 73.4+0.63 | 392.4+12.47
Rht-B1b, Rht-D1la 394 66 125.9+0.07 | 63.3+0.35 | 408.0+7.89
Rht-Bla, Rht-D1b 39 7 125.6£0.15 | 63.1+0.93 | 430.6+£25.11
Rht-B1b, Rht-D1b 3 1 126.3+0.67 | 52.7+6.06 | 241.0+62.00
Moyenne F4 600 100 125.7+0.21 | 68.5+£1.33 | 394.3+17.40

DPV: Durée de la phase végétative (Jours aprés le 1*" janvier), HT: Hauteur des plantes (cm), RDT: Rendement en grains (g/m?).

L’¢tude des effets combinés des genes de réduction de la hauteur chez les populations
¢tudiées indique qu’il existe quatre haplotypes distincts [Rht-Bla, Rht-D1a], [Rht-B1b, Rht-
D1a], [Rht-Bla, Rht-D1b] et [Rht-B1b, Rht-D1b] (Tableau 47). Le premier type est représenté
par 132 lignées (22%), elles sont identiques au parent Mahon-Démias ; le deuxieme type par

394 lignées (66%), elles sont similaires aux parents Acsadoo1, Acsadsss, Acsadioss, Ain Abid,
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Rmada, Hidhab et EI-Wifak et également au témoin Krichauff ; le troisieme type par 39 lignées
(7%), elles sont identiques au parent Acsadiss ; le dernier type participe avec 3 lignées (1%)
seulement. Ces quatre haplotypes se caractérisent par des hauteurs moyennes de 73.4 cm
(étendu de 58 cm — 100 cm), 63.3 cm (étendu de 42 cm — 85 cm), 63.1 cm (étendu de 48 cm —
76 c¢cm) et 52.7 cm (étendu de 42 cm — 63 cm), respectivement (Tableau 47). Le premier
haplotype differe significativement des autres types (p > 0.05), le deuxiéme et le troisieme
haplotypes ne different pas significativement entre eux (p < 0.05), mais different sensiblement

du dernier type (p < 0.05) par le test t (Figure 37).
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Figure 37. Variation de la hauteur des plantes des haplotypes identifiés chez les lignées F4
évaluées.

Le premier haplotype est caractéristique des cultivars hauts, le deuxiéme et le troisieme
sont caractéristiques des genotypes demi-nains, alors que le dernier haplotype est descriptif des
cultivars nains. Les combinaisons [Rht-Blb, Rht-D1a] et [Rht-Bla, Rht-D1b] ont réduit la
hauteur de la végétation d’environ 10 cm, soit 14% relativement au premier haplotype. Ce
résultat suggére que les deux alléles dominants Rht-B1b et Rht-D1b aux loci Rht-1 et Rht-2
posseédent des effets égaux sur la hauteur. Le dernier haplotype [Rht-B1b, Rht-D1b] a, par

contre, diminué cette variable de 20.7 cm (28%) (Tableau 47).

L'influence de Rht-B1b et Rht-D1b varie en fonction du fond génétique employé. Butler
et al. (2005) ont mis en évidence les effets des genes de nanisme Rht-1 et Rht-2 sur une
population composée de 140 lignées RILs (Recombinant Inbred Lines) évaluées dans plusieurs

environnements. Ils ont observe que les lignées qui contiennent les deux alléles a la fois sont
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significativement plus courtes, tardives et moins productives que les lignées demi-naines ou
hautes. Ils ont observé aussi que les lignées hautes présentent des valeurs égales ou supérieures
pour le rendement en grains, le poids spécifique et le poids moyen du grain dans tous les
environnements. Flintham et al. (1997) ont rapporté sur des lignées NILs (Near Isogenic Lines)
que la présence de Rht-B1lb ou Rht-D1b seul réduit la hauteur des plantes d’une moyenne de

15.5%, alors que leur combinaison entraine une diminution de 42%.

Dans une autre étude, Richards (1992) rapporte des réductions plus importantes de 23%
et 47% dans le méme ordre, ce qui indique que I’ampleur des effets géniques sont variables
selon le matériel génétique étudié et 1’environnement test. Par ailleurs, Pinthus (1987) a
souligné I'importance du fond génétique sur la relation entre hauteur et le rendement. Il a trouve
des corrélations positives entre ces deux caractéres mais elles sont plus ou moins prononcées
selon les croisements observés. Sous les conditions de la présente étude, il est évident que les

lignées demi-naines ont les moyennes de rendement les plus élevées (Tableau 47, Figure 38).
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Figure 38. Régression de la hauteur des plantes sur le rendement en grains chez les lignées F4
étudiées.

Relativement a I’haplotype haut, les alléles Rht-B1b et Rht-D1b ont, séparément,
augmenté le rendement en grains de 15.6 g/m? (4%) et 38.2 g/m? (9%), respectivement. L effet
effet combiné des deux alléles de nanisme (haplotype nain) a, par contre, réduit cette variable

de 151.4 g/m? (39%). Chapman et al. (2007) ont comparé le rendement en grains de six paires
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de lignées NILs de printemps demi-naines et hautes et ont signalé un avantage de 6% en faveur

des premieéres.

L'avantage des génes de nanisme s'exprime plus dans les milieux favorables. Cependant,
cet avantage de rendement devient moins prononcé dans des environnements difficiles, en
particulier lorsque la productivité est moins de 3 t hal, sous stress des hautes températures et
hydrique (Richards, 1992 ; Butler et al., 2005 ; Chapman et al., 2007). Ces conditions peuvent
affecter la vigueur des plantules notamment avec un coléoptile court contribuant ainsi a une
mauvaise installation et utilisation de I'eau (Richards, 1992 ; Rebetzke et al., 2004 ; Botwright
et al., 2005).

Un certain nombre de génes de nanisme alternatives (Rht-3 a Rht-23) a grande sensibilité
a l'acide gibbeérellique exogene ont été rapportés dans la littérature (Gale et Youssefian, 1985 ;
Ellis et al., 2004, 2005). Certains sélectionneurs (Rebetzke et al., 2004, 2007) ont
intentionnellement substitué Rht-Blb et Rht-D1b par dautres alleles comme Rht-8 dont
I’objectif est d’augmenter la longueur du coléoptile et permettre une meilleure mise en place de
la culture. La plupart des programmes d’amélioration de blé utilisent les alléles Rht-B1b et Rht-
D1b. Les variétés ainsi sélectionnées peuvent cumuler également d'autres alléles mineurs de
réduction de la hauteur (encore sans nom), bien qu'il soit difficile de conserver de fagon fiable

ces combinaisons d'alleles lors de la sélection pour d'autres traits.

La plupart des expériences identifient le nombre d’épis, le nombre de grains par épi et le
poids de 1000 grains comme les principales composantes du rendement (Fellahi et al., 2013b ;
Hannachi et al., 2013b). Dans ce contexte, Li et al. (2006) ont montré que les génes de nanisme
Rht-B1b et Rht-D1b ont des effets positifs significatifs sur le nombre de grains et le poids des
grains par épi, et des effets négatifs tres appréciables sur le poids de 1000 grains.

Zhang et al. (2013) ont récemment identifié un QTL majeur associé au poids de 1000
grains et lié¢ a 1’alléle récessif Rht-Bla sur le chromosome 4B ainsi qu’un QTL majeur pour le
nombre de grains au locus Rht-D1a sur le chromosome 4D. Ils ont conclu que les deux formes
sauvages Rht-Bla et Rht-D1a sont associés a ces deux composantes de rendement. Ces auteurs
recommandent d’inclure I’'un de ces alléles lors de la sélection des variétés tolérantes a la
sécheresse compte tenu de l'inconvénient de la présence des alleles de nanisme Rht-B1b et Rht-

D1b sous stress.
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2.2. VARIATIONS DES FREQUENCES ALLELIQUES AUX LOCI VRN-AL, EXON7_C/T_VRN-AL,
VRN-B1 ET VRN-D1

Le génotypage des populations Acsadsor x Hidhab (12), Acsadsss X Hidhab (16),
Acsadi13s X Mahon-Démias (18), Acsadi13s X Rmada (19), Acsadi13s X EI-Wifak (21), Acsadioso
x Hidhab (24) et Ain Abid x Hidhab (28) au locus Vrn-Al indique que 83 lignées (40%) sur
210 lignées portent 1’alléele dominant Vrn-Ala. Elles sont identiques au témoin Siete Cerros.
Les autres 108 lignées (51%) contiennent, par contre, la forme récessive vrn-Al, portée
également par le témoin Pavonzs. 16 lignées (8%) sont hétérozygotes et 3 autres (1%) ne sont
pas définies (Figure 39).

Les 360 lignées, appartenant aux populations 10, 11, 13-15, 17, 22, 23, 25-27 et 29 sont
considérées toutes comme porteuses de 1’all¢le du type hiver vrn-Al, alors que les 30 lignées,
appartenant a la population 20 contiennent la forme allélique du type printemps Vrn-Ala vu
que les géniteurs de ces populations sont monomorphes, respectivement pour vrn-Al et Vrn-
Ala, au locus Vrn-Al (Tableau 42). D’une maniere générale, Vrn-Ala est porté, seul ou en
combinaison avec les autres formes alléliques, par 113 lignées, soit 19% du matériel végétal

évalué.

En étudiant la variation allélique des génes Vrn-Al, Vrn-B1, Vrn-D1, Vrn-B3 and Ppd-
D1la chez 59 cultivars de blé tendre de printemps Pakistanais, Igbal et al. (2011), ont trouvé que
Vrn-Ala allele est porté par 36% des cultivars, seul ou en combinaison avec les alleles Vrn-B1
et Vrn-D1. Dans la présente étude, les lignées porteuses de Vrn-Ala se caractérisent par une
phase végétative de 126.4 jours (étendu de 125 jours — 129 jours). Les 467 lignées restantes et
porteuses de 1’alléle récessif vrn-Al se distinguent par une précocité au stade épiaison de 125.8
jours (étendu de 124 jours — 136 jours). La différence entre les deux classes est non significative
et de 0.6 jours (Tableau 48).

Ces résultats corroborent ceux de Miller (2015) qui n’a pas trouvé des différences entre
les deux formes alléliques des types hivers et printemps. Ils suggerent 1’existence d’un
polymorphisme dans la séquence génomique du gene Vrn-Al associée a la différence de la date
d’épiaison qui n'a pas été détectée dans cette étude. Dans ce cas, il serait utile de faire un
séquencage complet de ce gene chez les parents pour détecter le polymorphisme et développer

un marqueur de diagnostic qui pourrait étre utilisés pour tester les lignées Fa.
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Figure 39. Polymorphisme généré par les marqueurs KASP SNP, Vrn-Al_9K0001 (a gauche) et Exon7_C/T_Vrn-Al (a droite) de la vernalisation
sur le gene Vrn-Al chez les populations Fs étudiées.
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Tableau 48. Répartition des alléles aux loci Vrn-Al, Exon7_C/T_Vrn-Al, Vrn-B1, Vrn-D1,
Ppd-B1 et Ppd-D1 et valeurs moyennes des variables mesurées par classe chez les lignées Fa.

Locus Allele No lignées | Fréq (%) DPV HT RDT
VimeAd Vrn-Ala 113 19 126.4+0.12 | 63.3+0.69 | 393.1+15.41
vrn-Al 467 83 125.8+0.07 | 66.3+0.38 | 408.0+7.05
Exon? C/T VoAl Claire 276 46 125.5+0.06 | 64.3+0.42 | 413.74£9.40
- - Hereward 302 50 126.3+0.09 | 66.8+0.51 | 400.7+8.76
Vrn-Bla 272 45 125.840.08 | 64.74£0.47 | 392.84+9.40
Vrn-B1 Vrn-Blb 100 17 126.2+0.18 | 68.1+0.90 | 382.6+15.46
vrn-B1 125 21 126.240.14 | 64.240.64 | 469.8+13.04
vn-b1 Vrn-Dla 291 49 125.4+0.06 | 64.3+0.43 | 392.1+8.60
vrn-D1 303 51 126.4+0.09 | 67.0+0.49 | 416.7+9.20

Ppd-B1 Ppd-Bla 0 0 - - -

Ppd-B1lb 600 100 125.7+0.21 | 68.5+1.33 | 394.3+17.40
Ppd-D1 Ppd-Dla 521 87 125.840.05 | 64.5£0.39 | 407.31+9.62
Ppd-D1b 65 11 126.9+0.31 | 72.1+0.97 | 389.4+16.68
Moyenne F4 600 100 125.7£0.21 | 68.5£1.33 | 394.3+17.40

DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1* janvier), HT: Hauteur des plantes (cm), RDT: Rendement en grains (g/m?).

De méme, pour Exon7_C/T_Vrn-Al, sur un nombre total de 300 lignées, appartenant a
10 populations Acsadsor X Mahon-Démias (10), Acsadeor X Hidhab (12), Acsadsee X Mahon-
Démias (14), Acsadses X Hidhab (16), Acsadiiss X Rmada (19), Acsadiizs X EI-Wifak (21),
Acsadiose X Mahon-Démias (22), Acsadiose X Hidhab (24), Ain Abid x Mahon-Démias (26) et
Ain Abid x Hidhab (28) concernées par le criblage, 37 lignées (12%) sont de type Claire a
floraison précoce et identique au témoin Tonichi. 242 lignees (81%) sont de type Hereward a
floraison tardive et identique au témoin de référence Bagula. 10 lignées (3%) sont hétérozygotes

et 11 lignées (4%) ne sont pas identifiées (Figure 39).

Les 240 lignées, appartenant aux populations 11, 13, 15, 17, 23, 25, 27 et 29 sont
identiques a Tonichi de type Claire vu I’absence de polymorphisme chez les géniteurs de ces
populations au locus Exon7_C/T_Vrn-Al. Sur cette position, les 60 lignées des populations 18
et 20 sont de type Hereward comme le témoin Bagula, vu que les parents géniteurs de ces
populations sont tous monomorphes (Tableau 42). Globalement, 277 lignées (46%) sont de type
Claire et 302 lignées (50%) sont de type Hereward.

Les deux groupes de lignées se caractérisent par des valeurs moyennes de la précocité a
1’épiaison de 125.5 jours (étendu de 124 jours — 129 jours) et 126.3 jours (étendu de 124 jours

— 136 jours), respectivement. La différence entre les deux groupes est significative (p < 0.05)
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(Tableau 48). En utilisant le marqueur Exon7_C/T_Vrn-Al, Rasheed et al. (2016) ont trouvé

une différence de 6.5 jours entre les génotypes Claire et Hereward.

La caractérisation des 360 lignées appartenant aux populations Acsadsor X Mahon-Démias
(10), Acsadoor X Rmada (11), Acsadsee X Mahon-Démias (14), Acsadsss X Rmada (15),
Acsadi13s X Mahon-Démias (18), Acsadi13s X Hidhab (20), Acsadi13s X EI-Wifak (21), Acsadioso
x Mahon-Démias (22), Acsadioss X Rmada (23), Ain Abid x Mahon-Démias (26), Ain Abid x
Hidhab (28) et Ain Abid x EI-Wifak (29) au locus Vrn-B1 montre que 92 lignées (26%) portent
I’alléle dominant Vrn-Bla, elles sont identiques a Siete Cerros ; 99 lignées (28%) portent
I’allele dominant Vrn-B1b, elles sont identiques a Bagula ; et 65 lignées (18%) portent I’all¢le

récessif d’hiver vrn-B1 porté aussi par le témoin, elles sont identiques a Anza.

Les lignées restantes ne sont pas identifiées sur le gel d’agarose. Les 180 lignées,
appartenant aux populations 12, 13, 16, 17, 24 et 25 sont considérées toutes comme porteuses
de la forme allélique du type printemps Vrn-Bla. Elles dérivent d’hybridation entre parents
monomorphes pour cet allele. Les 60 lignées, appartenant aux deux populations 19 et 27
contiennent 1’alléle d’hiver vrn-B1. Elles dérivent, par contre, de croisements entre des
géniteurs porteurs de cet allele (Tableau 42). D’une maniére générale, 1’alléle Vrn-Bla est
présent dans 272 lignées (45%) parmi les 600 évaluéees. 100 lignées (17%) portent 1’autre forme
allélique dominante Vrn-B1b et 125 lignées (21%) contiennent 1’alléle récessif vrn-B1l. Les
résultats de Milec et al. (2013) montrent que l'allele Vrn-Bla est le plus répandu, étant présent
dans 55.3% des 2495 accessions examinées, suivies par l'alléle récessif vrn-B1, avec 31.5%.

Les alléles Vrn-B1b et Vrn-B1c ont été trouvés dans 5.3% et 7.9%, respectivement.

La durée de la phase vegétative du premier groupe de lignées est de 125.8 jours (étendu
de 124 jours — 130 jours), celle du deuxieme est 126.2 jours (étendu de 124 jours — 133 jours)
et du troisieme groupe est 126.2 jours (étendu de 124 jours — 136 jours). La différence entre les
deux groupes est d’un jour. Elle est significative au seuil de 5% de probabilité (Tableau 48).
Dans leur recherche, Rasheed et al. (2016) rapportent que 89.6% des cultivars testés avaient
I'alléle vrn-B1 avec une durée moyenne de la phase végétative de 108 jours, comparativement
aux autres cultivars porteurs des formes alléliqgues dominantes Vrn-Bla (6.3%) et Vrn-Blb

(4.1%) dont les durées étaient de 104 jours et 101 jours, respectivement.

Pour Vrn-D1, le criblage des populations concernées Acsadsor X Mahon-Démias (10),
Acsadoo1 X Hidhab (12), Acsadsss X Mahon-Démias (14), Acsadses X Hidhab (16), Acsadii3s X
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Rmada (19), Acsadii3s X EI-Wifak (21), Acsadioss X Mahon-Démias (22), Acsadioss X Hidhab
(24), Ain Abid x Rmada (27) et Ain Abid x EI-Wifak (29) montre qu’un nombre de 112 (37%)
sur un total de 300 lignées Fa portent 1’all¢le de printemps Vrn-Dla , porté aussi par le témoin
Pastor ; et 183 lignées (61%) portent 1’alléle d’hiver vrn-D1, contenu dans Yipti. 5 autres
lignées (2%) ne sont pas identifiées (Figure 40). La caractérisation des 180 lignées appartenant
aux populations 11, 13, 15, 17, 23 et 25 sont considérées toutes comme porteuses de 1’allele de
printemps Vrn-Dla, alors que les 120 lignées, appartenant aux populations 18, 20, 26 et 28
contiennent la forme allélique d’hiver vrn-Al vu que les géniteurs de ces populations sont

monomorphes, respectivement pour Vrn-D1a et vrn-D1 (Tableau 42).
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Figure 40. Polymorphisme généré par le marqueur KASP SNP, Vrn-D1-Dla_A de la
vernalisation au locus Vrn-D1 chez les populations F4 étudiées.

D’aprés ces résultats, 1’alléele dominant Vrn-Dla est présent dans 49% des lignées
évaluées. Les résultats de Guo et al. (2015) ont montré que Vrn-D1a, Vrn-D1b et vrn-D1 étaient
présents dans 27.3%, 20.6% et 52.1% des accessions évaluées. Les 292 lignées porteuses de
Vrn-D1a, seul ou en combinaison avec les autres formes alléliques des génes de vernalisation,
se caractérisent par une phase végétative de 125.5 jours (étendu de 124 jours — 132 jours), alors
que les 303 lignées porteuses de ’allele récessif vrn-D1 se distingue par une durée moyenne de
126.4 jours, soit une différence d’un jour (étendu de 124 jours — 136 jours) (Tableau 13). Cette
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différence est statistiquement significative (p < 0.05) par le test t de Student. Dans ce contexte,
Wang et al. (2015) ainsi que Zhang et al. (2015) ont réveélé que les cultivars qui portent I’all¢le

Vrn-D1 épient 3 jours en moyenne avant les cultivars porteurs de 1’alléle récessif vrn-D1.

Igbal et al. (2007a) ont identifié I'allele Vrn-Ala dans 85% des génotypes canadiens de
blé de printemps, alors que Vrn-Alb a son tour, n’a été trouvé que dans un seul génotype. Ces
auteurs ont également rapporté que 50% de leurs lignées portent le géne Vrn-B1. Zhang et al.
(2008) ont constatés que Vrn-Ala n’est présent que chez les variétés locales de blé hexaploide
de type printemps en provenance d'Afghanistan. Yan et al. (2004b) ont rapporté que plus de la
moitié des cultivars de blé de printemps améliorés entre 1970 a 2004 aux Etats-Unis et en
Argentine porte cette forme allélique. L'augmentation de la fréquence allélique de Vrn-Ala

pourrait étre liée a I'introduction de matériel génétique semi-nain de CIMMYT.

De méme, lwaki et al. (2001) ont signalé que Vrn-D1 est un allele commun dans les
variétés locales de blé tendre Indien. Eagles et al. (2009) ont conclu que Vrn-D1 est le gene le
plus fréquent chez les cultivars de blé Australiens développés a partir du matériel en provenance
du CIMMYT. Les mémes constatations sont également rapportées par Zhang et al. (2008) en
Chine.

Andeden et al. (2011) ont caractérisé 63 cultivars et 7 variétés locales de blé tendre en
provenance de Turquie pour les géenes de vernalisation Vrn-Al, Vrn-B1, Vrn-D1 et Vrn-B3. lls
ont trouvé que 24 cultivars et 2 variétés locales contiennent les alléles récessifs dans tous les
loci Vrn ciblés, et 39 cultivars et 6 variétes locales portent un ou plusieurs alléles dominants.
Vrn-B1 a été le plus abondant dans ce matériel suivi par Vrn-D1 et en fin Vrn-Al. En utilisant
des marqueurs SSR pour cribler une population F2 de blé tendre, van Beem et al. (2005) ont
montré que Vrn-D1 était présent dans 66% des cultivars, tandis que Vrn-Al, Vrn-B1 et Vrnd
ont été trouvés dans 41%, 39%, et 8% des lignées, respectivement, seul ou en combinaison avec

d'autres genes Vrn.
2.3. VARIATIONS DES FREQUENCES ALLELIQUES AUX LOCI PPD-B1 ET PPD-D1

Les résultats du génotypage indiquent que les parents sont monomorphes au locus Ppd-
B1 et sont tous porteurs de I’allele récessif Ppd-B1lb (Tableau 42). Ceci suggére que toutes les
lignées F4 appartenant aux 20 populations dérivées des croisements entre ces parents portent la

méme forme allélique. 71 lignées (47%), similaires au témoin de référence Pavonszs et 65 lignées
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(43%), similaires a Chinese Spring, portent respectivement les alléles dominant et récessif au
sein des populations Acsadgo1 X Mahon-Démias (10), Acsadses X Mahon-Démias (14), Acsadi13s
X Mahon-Démias (18), Acsadioss X Mahon-Démias (22) et Ain Abid x Mahon-Démias (26)
concernées par le criblage au locus Ppd-D1 (Figure 41). Vu que les géniteurs des populations
11-13, 15-17, 19-21, 23-25 et 27-29 sont monomorphes pour Ppd-D1a, toutes les lignées qui
font parties a ces populations sont aussi monomorphes et contiennent cette forme allélique
(Tableau 42).
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Figure 41. Polymorphisme généré par le marqueur KASP SNP, TaPpdBJO03 de la
photopériode au locus Ppd-D1 chez les populations F4 étudiées.

D’une maniére générale, I’alléele dominant Ppd-D1a est présent dans 66% des lignées
évaluées, alors que 1’allele récessif I’est dans 87% seulement. Les premicres (521 lignées) se
caractérisent par une précocité a 1’épiaison de 125.8 jours (étendu de 124 jours — 131 jours),
alors que les secondes (65 lignées) se distinguent par une précocité moyenne de 126.9 jours,
soit une différence de 1.1 jours (Tableau 48). Cette différence est statistiquement significative
(p < 0.05) par le test t de Student.

Kiss et al. (2014) ont étudié, avec des marqueurs moléculaires, la variation due aux loci
Vrn-Al, Vrn-B1, Vrn-D1, Ppd-B1 et le Ppd-D1 dans une collection de 683 génotypes de blé a
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travers le monde entier. Leurs résultats suggerent que les alleles dominants de vernalisation
sont présents a des fréquences faibles. Par contre, I’all¢le d’insensibilité a la photopériode Ppd-
Dla a été porté par 57% des cultivars et était plus fréquent chez les cultivars asiatiques et
européens. L’autre alléle Ppd-Bla est présent dans 22% des génotypes principalement d'Asie,
de I'Amérique et de I'Europe. En Turquie, Andeden et al. (2011) rapportent que 60% des
cultivars et 42% des variétés locales portent 1’allele Ppd-Dla, alors que, tous les autres

génotypes contiennent 1’alléle récessif de sensibilité a la photopériode Ppd-D1b.
2.4. INTERACTION VRN X PPD ET DIVERSITE DES HAPLOTYPES

Chez le blé tendre, le phénomene d’induction florale permettant le passage de la phase
végeétative a la phase reproductive est contrdlé par plusieurs génes qui interagissent ensemble
pour faire le lien entre les réponses au froid et a la longueur du jour et réguler le développement
des plantes (Trevaskis et al., 2007). Les résultats de la présente étude suggerent que ’effet des
genes examingés sur la précocité au stade épiaison, dans un ordre décroissant, est Vrn-D1 > Ppd-
D1 > Exon7_C/T_Vrn-Al > Vrn-B1 > Vrn-Al > Ppd-B1 (Tableau 48). Par comparaison avec
d’autres recherches, Kiss et al. (2014) ont conduit une expérience en Hongrie pour déterminer
les effets des compositions alléliques des genes Vrn-1 et Ppd-1 sur 1’épiaison a travers deux
essais de plein champ. Pour Vrn-Al et Vrn-B1l, ils ont constaté que les alléles d’hiver et de
printemps n’avaient pas d’effets significatifs. Cependant, les alléles de Vrn-D1, Ppd-B1 et Ppd-
D1 ont influencé sur cette caractéristique de facon appréciable. La différence entre les
moyennes des deux types d’alleles d’hiver et de printemps varie de 0.8 jours pour Vrn-Al, 0.3
jours pour Vrn-B1 et 2.6 jours pour Vrn-D1. Eagles et al. (2010) ont souligné que la variation
allélique pour les quatre génes Vrn-Al, Vrn-B1, Vrn-D1 et Ppd-D1, représentent environ 45%
de la variance génotypique de la date d’épiaison. Ils considérent que l'inclusion d'autres genes

majeurs dans le modele pourrait améliorer cette proportion.

Vingt-cing haplotypes ont été identifiés sur la base des combinaisons faites entre les
différents alleles dominants et récessifs de la réponse a la vernalisation et a la photopériode
(Tableau 49). Sur la base de la caractérisation moléculaire de notre échantillon, il s’avére que
la majorité des lignées présentent le type printemps dont au moins un alléle dominant aux
différents loci examinés est présent. Par contre, un nombre limité de trois lignées (0.5%), qui
appartiennent a la méme population Ain Abid x Mahon-Démias (26), semble étre de type hiver
(Tableau 49).
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Le nombre d’alléles dominants est variable d’un haplotype a un autre, et il est de deux a
quatre alléles. Parmi ces combinaisons, [vrn-Al, Claire, Vrn-Bla, Vrn-D1la, Ppd-Blb, Ppd-
D1a] est répandu chez 129 lignées (21.5%). Il est suivi de [Vrn-Ala, Hereward, Vrn-Bla, vrn-
D1, Ppd-Blb, Ppd-D1a], [vrn-Al, Claire, vrn-B1, Vrn-Dla, Ppd-Blb, Ppd-Dla], [vrn-Al,
Claire, vrn-B1, Vrn-D1a, Ppd-Blb, Ppd-D1a] et [vrn-Al, Hereward, Vrn-Bla, vrn-D1, Ppd-
Blb, Ppd-D1a] avec 48 lignées (8.0%), 41 lignées (6.8%), 31 lignees (5.2%) et 30 lignées
(5.0%), respectivement. Les autres lignées se répartissent sur les haplotypes restants dont les

fréquences sont inférieures a 5% dans le matériel testé (Tableau 49).

La différence entre les valeurs moyennes de la précocité au stade épiaison est minime.
Ceci est dU a la grande variation (étendu) intra-haplotype qui a rendu les moyennes d’épiaison
trop étroites (Tableau 49). Les valeurs moyennes prises par le rendement en grains sont aussi
variables selon I’haplotype. Santra et al. (2009) ont conclu que le meilleur rendement en grains,
sous stress hydrique et thermique, est noté chez les génotypes de blé porteurs d’alléle
d’insensibilité a la photopériode en combinaison avec I'alléle dominant du géne Vrn-D1, et en

combinaison avec soit Vrn-Al ou Vrn-B1.

Le groupage des haplotypes, sur la base des valeurs prises par la durée de la phase
végétative (Tableau 49), permet de distinguer quatre groupes A, B, C et D dont les moyennes
sont 125, 126, 127 et 133 jours, respectivement. Le premier groupe comporte 158 lignées
réparties en 7 haplotypes. [vrn-Al, Claire, Vrn-Bla, Vrn-D1a, Ppd-B1b, Ppd-D1a] est celui qui
contribue a plus de 82% des lignées. Il comporte 4 alleles dominants aux loci examinés
Exon7_C/T_Vrn-Al, Vrn-B1, Vrn-D1 et Ppd-D1. Le deuxiéme groupe contient 163 lignées
dispersées sur 5 haplotypes et représenté par [vrn-Al, Claire, vrn-B1, Vrn-D1a, Ppd-B1b, Ppd-
D1a] qui contribue a plus de 25% des lignees. Ce haplotype contient 3 alléles dominants aux
loci testés Exon7_C/T_Vrn-Al, Vrn-D1 et Ppd-D1. Le troisieme groupe comporte 128 lignées
distribuées en 7 haplotypes. [Vrn-Ala, Hereward, Vrn-Bla, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1a] est
celui qui contribue a plus de 38% des lignées. Il comporte aussi 3 formes alléliques dominantes
mais avec une composition allélique différent aux loci Vrn-Al, Vrn-B1 et Ppd-D1. Le dernier
groupe contient un seul haplotype [vrn-Al, Hereward, vrn-B1, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1b] et
contribue avec seulement trois lignées d’une habitude de croissance d’hivers en I’absence de

toutes les formes alléliques dominantes aux différent loci examinés (Tableau 49).
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Tableau 49. Diversité des haplotypes aux loci Vrn-Al, Exon7_C/T_Vrn-Al, Vrn-B1, Vrn-D1,
Ppd-B1 et Ppd-D1 et valeurs moyennes des variables mesurées chez les lignées F4 porteuses
d’alleles dominants et récessifs.

Haplotype No lignées | Fréq (%) |DPV |HT |RDT
Vrn-Ala, Hereward, Vrn-Bla, Vrn-Dla, Ppd-B1lb, Ppd-Dla 16 2.7 126 | 58 | 381
Vrn-Ala, Hereward, Vrn-Bla, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-Dla 48 8.0 125 | 48 | 272
Vrn-Ala, Hereward, Vrn-B1b, Vrn-D1a, Ppd-B1b, Ppd-Dla 1 0.2 126 | 59 | 463
Vrn-Ala, Hereward, Vrn-B1b, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-Dla 16 2.7 127 | 64 | 383
Vrn-Ala, Hereward, Vrn-B1b, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1b 5 0.8 126 | 67 | 436
Vrn-Ala, Hereward, vrn-B1, Vrn-D1a, Ppd-B1b, Ppd-Dla 6 1.0 125 | 62 | 429
Vrn-Ala, Hereward, vrn-B1, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1a 8 1.3 126 | 65 | 332
vrn-Al, Claire, Vrn-Bla, Vrn-D1la, Ppd-B1b, Ppd-Dla 129 215 125 | 65 | 402
vrn-Al, Claire, Vrn-Bla, Vrn-Dla, Ppd-B1b, Ppd-D1b 1 0.2 125 | 64 | 355
vrn-Al, Claire, Vrn-Bla, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-Dla 12 2.0 126 | 64 | 432
vrn-Al, Claire, Vrn-Blb, Vrn-Dla, Ppd-Blb, Ppd-Dla 14 2.3 126 | 80 | 415
vrn-Al, Claire, Vrn-Blb, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-Dla 2 0.3 126 | 65 | 393
vrn-Al, Claire, vrn-B1, Vrn-D1a, Ppd-B1b, Ppd-D1la 41 6.8 125 | 68 | 383
vrn-Al, Claire, vrn-B1, vrn-D1, Ppd-Blb, Ppd-Dla 31 5.2 127 | 66 | 509
vrn-Al, Hereward, Vrn-Bla, Vrn-Dla, Ppd-B1b, Ppd-Dla 7 1.2 126 | 71 | 339
vrn-Al, Hereward, Vrn-Bla, Vrn-Dla, Ppd-B1b, Ppd-D1b 1 0.2 126 | 69 | 367
vrn-Al, Hereward, Vrn-Bla, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-Dla 30 5.0 125 | 63 | 411
vrn-Al, Hereward, Vrn-Bla, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1b 5 0.8 125 | 70 | 342
vrn-Al, Hereward, Vrn-B1lb, Vrn-Dla, Ppd-B1b, Ppd-Dla 7 1.2 126 | 71 | 428
vrn-Al, Hereward, Vrn-B1b, Vrn-D1a, Ppd-B1b, Ppd-D1b 4 0.7 126 | 64 | 433
vrn-Al, Hereward, Vrn-Blb, vrn-D1, Ppd-Blb, Ppd-Dla 18 3.0 126 | 67 | 354
vrn-Al, Hereward, Vrn-B1b, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1b 18 3.0 127 | 65 | 477
vrn-Al, Hereward, vrn-B1, Vrn-Dla, Ppd-Blb, Ppd-Dla 3 0.5 127 | 78 | 425
vrn-Al, Hereward, vrn-B1, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-Dla 26 4.3 127 | 70 | 431
vrn-Al, Hereward, vrn-B1, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1b 3 0.5 131 | 77 | 521

Moyenne F4 600 100 126 | 68 | 394

DPV: Durée de la phase végétative (Jours apres le 1* janvier), HT: Hauteur des plantes (cm), RDT: Rendement en grains (g/m?).

Les valeurs moyennes prises par le rendement en grains des quatre groupes d’haplotypes
sont 371, 398, 445 et 521 g/m?, respectivement (Figure 42). D’une maniére générale, le
rendement en grains augmente en allant vers la tardivité. Plusieurs explications peuvent étre
attribuées a ce comportement des haplotypes. La faible corrélation entre la précocité a I’épiaison
et le rendement en grains (r = 0.071™) aboutit souvent a ce type de résultats, qui répondent
fréguemment a la variation environnementale. Le peu de variation pour la durée de la phase
végétative observée chez les populations Fs générées peut s’expliquer par le fait que les parents
croisés (hormis Mahon-Démias) ne divergent pas d’une fagon trés appréciable. Les lignées Fa4

ont été évaluées dans un environnement pluvial.
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Figure 42. Variation du rendement en grains des quatre groupes d’haplotypes identifiés chez
les lignees F4 évaluées.

L’objectif principal en amélioration du blé tendre est 1’augmentation du rendement en
grains. Cet objectif peut étre atteint de plusieurs maniéres, soit directement en sélectionnant
pour le rendement en grains sur la base du rendement lui-méme ou bien sur la base de ses
composantes ; soit indirectement en sélection pour la tolérance voire la résistance aux stress
biotiques et abiotiques (Fellahi, 2013). Comme la sélection est pratiquée en milieu naturel, le
degré d’expression des stress n’est pas toujours maitrisé, de ce fait la sélection est surtout
pratiquée sur la base des caracteres agronomiques, notamment sur la base du rendement, des
composantes du rendement, de la hauteur de la végétation et de la durée du cycle, ciblée par la
précocité au stade épiaison, et sur la base des caracteres liés au rendement en grains
(Abbassenne et al., 1997 ; Bouzerzour et al., 1998 ; Bensemane et al., 2006 ; Mekhlouf et al.,
2006b ; Benmahammed et al., 2010). L’amélioration de 1’adaptation a la variation des milieux
est timidement approchée mais les progrés en la matiére sont plus difficiles a réaliser (Bahlouli
et al., 2005 ; Annichiarico et al., 2006 ; Adjabi et al., 2007 ; Benmahammed et al., 2010 ; Kadi
et al.,, 2010 ; Meziani et al., 2011) notamment avec ’existence d’interactions genotype X
environnement qui compliquent les efforts de la sélection (Bouzerzour et al., 1998 ; Nouar et
al., 2012 ; Adjabi et al., 2014 ; Haddad et al., 2016). Ceci fait que le processus de sélection doit
étre différent, selon que 1’on cherche I’adaptation spécifique ou I’adaptation générale

(Annichiarico et al., 2006).
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La durée semis-épiaison qui découpe le cycle de la plante dépend presque exclusivement
de la température et de la luminosité¢ (Fischer, 1985). Les différences d’épiaison relative,
d’année en année, sont plus courtes lorsque hiver est rigoureux et deviennent plus importantes
lorsque hiver est doux (Bouzerzour et al., 1998). Elles sont plus grandes chez les variétés
insensibles & la photopériode et a la vernalisation et plus faibles pour les variétés sensibles a la
photopériode qui tendent a épier a plus ou moins une date fixe (Worland et al., 1994). En
conditions meéditerranéennes, la sélection vers une plus grande précocité aux stades épiaison et
a maturité, a été la stratégie la plus utilisée pour minimiser les effets du stress sur le déroulement
de la phase de remplissage du grain. Cette stratégie s’est révélée peu payante dans les zones ou

le gel tardif limite I’utilisation de génotypes précoces (Mekhlouf et al., 2006Db).

Par comparaison avec d’autres travaux (Li et al., 2012 ; Wu et al., 2012 ; Zhang et al.,
2013 ; Lietal., 2015 ; Mondal et al., 2015 ; Ramya et al., 2016) en milieux de stress hydrique
plus sévere (cumul pluviométrique du semis a la récolte < 200 mm), 1’environnement /
campagne dans lequel a été évalué le matériel végétal de la présente recherche s’est avéré
comme étant peu stressant (343.6 mm). Dans ce contexte, Mondal et al. (2015) ont constaté que
les entrées qui ont eu les meilleurs rendements dans des environnements a stress hydrique et
thermique ont été les plus précoces en moyenne, ce qui suggere qu’il y a un avantage de
I’épiaison précoce dans ces environnements contraignants. Nos résultats suggerent que les
lignées testees se comportent comme si elles sont évaluées dans un environnement non stressant
qui favorise les génotypes tardifs en leurs conférant un plus de temps pour assurer un meilleur
remplissage de grain a travers une translocation intense des assimilats stockées dans la tige
(Abbassenne et al., 1997). Sofield et al. (1977) affirment qu’une longue durée de remplissage
est souvent indicatrice d'une activité photosynthétique optimale, par contre une vitesse de
remplissage élevée est indicatrice des effets des stress hydriques et thermiques. Dans ce
contexte, Bahlouli et al. (2008) rapportent que la participation des assimilats venant de la tige
diminue lorsque le milieu permet l'expression d'un meilleur rendement en grains. L’essentiel
du rendement vient surtout de 1’activité photosynthétique qui a eu lieu au cours de la pré-anthése
(Belkharchouche et al., 2009). Selon Bensemane et al. (2006), sous les conditions des hauts
plateaux, la croissance du grain débute 4 a 5 jours aprés I’épiaison. Cette croissance est
concomitante a la partie de la paille représentée par I’extrusion. Plus I’extrusion est importante,
plus elle entre en compétition, avec le grain dont le développement débute, pour les assimilats

produits.
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L’hypothese de la présence de variations dues a d’autres alléles non testés dans la présente
étude, soit déja identifiés comme Vrn-Alc, Vrn-Ald, Vrn-Alh, Vrn-Alf, Vrn-B2b, Vrn-B3a,
Vrn-B3b, Vrn-B3c, Vrn-D1s, Ppd-Ala, Ppd-Alb, Ppd-Blc, Ppd-Bld, Ppd-Ble (Yan et al.,
2004a; Yanetal., 2006 ; Yoshida et al., 2010 ; Diaz et al., 2012 ; Trevaskis et al., 2007 ; Milec
et al., 2012 ; Kamran et al., 2014 ; Mclintosh et al., 2014 ; Chen et al., 2013 ; Zhang et al.,
2015 ; Kippes et al., 2016 ; Rasheed et al., 2016 ; Royo et al., 2016 ; Tan et Yan, 2016) ou

inconnues a I’heure actuelle, s’impose.
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CONCLUSION

Les résultats de la caractérisation moléculaire du matériel génétique évalué aux loci Rht-
1, Rht-2, Vrn-Al, Exon7_C/T_Vrn-Al, Vrn-B1, Vrn-D1, Ppd-Bl et Ppd-D1 indiquent que la
répartition des alléles dominants ciblés est fonction du locus et de la lignée/population. Chez
les géniteurs, hormis le testeur Mahon-Démias qui est de type haut, les autres géniteurs sont
demi-nains et portent en moins un allele dominant au loci Rht-1 ou Rht-2. Aucun parent ne
porte les deux formes alléliques a la fois. Tous les parents possedent une croissance de type
printemps. Chez les lignées F4, les génes de nanisme liés a I’insensibilité a la gibbérelline Rht-
B1b et Rht-D1b sont contenu, respectivement, dans 66% et 8% des lignées évaluées. Pour les
alléles de réponse a la vernalisation, 19% des lignées contiennent la forme allélique Vrn-Ala,
46% sont de type Claire, 45% portent I’allele Vrn-B1b et 49% possédent Vrn-D1a. 87% des
lignées testées contiennent la forme allélique Ppd-Dla, alors qu’aucune ne porte 1’alléle
dominant de la réponse a la photopériode Ppd-Bla au locus Ppd-D1. Les genes Ppd-B1 et Vrn-
D1 ont les effets les plus prononcés sur I’induction de la floraison relativement aux autres
examinés. Vrn-Dla ne semble pas avoir un effet notable sur cette caractéristique chez le fond

génétique étudié.

L’étude des combinaisons alléliques aux loci Rht indique la présence de 4 haplotypes
distincts. Un haplotype est caractéristique des cultivars hauts, deux autres décrivent ceux demi-
nains et un dernier qui représente ceux qui sont nains. Pour les genes Vrn et Ppd, les résultats
indiguent une grande diversité des haplotypes répartis selon la durée de la phase végétative en
4 groupes dont le nombre d’alléles insensibles a la vernalisation et a la photopériode varie de

nul & quatre sur six testés.

Les résultats indiquent aussi que les génotypes évalués semblent suivre
approximativement le méme rythme de développement des génotypes tardifs en milieux
favorables. Les lignées de hauteur moyenne ont tendance a étre plus tardives jusqu'a l'anthése
et peuvent profiter de cette longue période pour assurer un meilleur remplissage du grain. A
priori I'idéotype imaginé (hauteur moyenne, demi-précoce et maturité précoce avec une vitesse
de remplissage des grains élevée) pour les milieux semi-arides, cas des hautes plaines
Sétifiennes est proche de celui souhaité pour I’haplotype [vrn-Al, Claire, vin-B1, vrn-D1, Ppd-
B1b, Ppd-D1a].
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Nos résultats ont mis en évidence les bases génétiques des caracteres affectant la
croissance, le développement et 1’adaptation du matériel végétal évalué. Bien que la variation
de la précocité a 1’épiaison a été expliquée par des combinaisons alléliques des génes Vrn-1 et
Ppd-1, linfluence pléiotropique des genes ciblés complique davantage la meilleure
compréhension de ces mécanismes. En outre, certains cultivars sont classés moléculairement
comme insensibles a ces loci, ce qui suggére que d’autres génes Vrn-1 et Ppd-1 supplémentaires

pourraient avoir une incidence sur la réponse a la vernalisation et a la photopériode.
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CONCLUSION GENERALE ET PERSPECTIVES

Produire plus de céréales est une préoccupation majeure pour le secteur agricole Algérien
qui doit nourrir une population de plus en plus croissante. Les alternatives offertes pour produire
plus sur une assiette de 3 millions d’hectares sont peu nombreuses. L’extension des superficies
n’étant plus possible, il reste I’introduction de I’irrigation pour minimiser les effets des stress
abiotiques qui caractérisent I’environnement de production et/ou 1’utilisation de cultivars plus
productifs et plus résilients vis-a-vis des contraintes du milieu de production. En effet, la
majeure partie des emblavures se trouve sur les hauts plateaux caractérisés par ’altitude, des
hivers relativement froids, un régime pluviométrique insuffisant et irrégulier, des gelées
printaniéres fréquentes, et I’apparition du sirocco en fin de cycle. A ces contraintes climatiques,
s’ajoutent les contraintes d’ordre technique qui relévent de I’utilisation de variétés peu
productives et des conduites souvent peu ambitieuses. Une issue plus prometteuse repose sur
I’amélioration génétique des plantes pour une meilleure adaptation aux contraintes

environnementales.

Le travail qui vient d’étre présenté, réalisé en zone semi-aride d’altitude, comporte quatre
grands chapitres. Le 1% chapitre concerne une revue bibliographique sur la situation actuelle de
la culture de blé tendre dans le monde et en Algérie, les contraintes de la production et les
possibilités d’amélioration par voie génétique. Le 2™ chapitre a consisté en I’étude des effets
des aptitudes a la combinaison, le mode d’action des génes et I’héritabilité du rendement et de
ses composantes sur 20 populations F2 par le biais de deux approches d’analyses génétiques.
Le 3°™ chapitre a traité I’analyse de la variabilité phénotypique entre et a I’intérieur des
populations F2, F3 et F4, le gain génétique attendu de la sélection précoce opérée en F2 et la
réponse a la sélection mono et multi-caracteres, et sur la base des indices faite en F4. Quant au
4°Me chapitre, mené au laboratoire de biotechnologie du CIMMYT au Mexique, il s’est attaché
a la détermination des bases génétiques de 1’adaptation du blé tendre a 1’environnement de
production en utilisant des marqueurs moléculaires SNP et STS associés aux genes de réduction

de la hauteur (Rht), la réponse a la vernalisation (Vrn) et a la photopériode (Ppd).

Les conclusions auxquelles débouche cette recherche concernent la présence d’une
variabilité appréciable en F2, comme indiquée par le carré moyen génotypique de I’analyse de
la variance au seuil de 5%. Les valeurs prises par les coefficients de variation phénotypiques et
génotypiques sont variables selon le caractere et la population. La présence de la variabilité

entre les lignées parentales et les populations F2 justifie I’analyse génétique de ces caractéres.
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L’analyse des aptitudes a la combinaison montre que plusieurs parents/croisements sont de bons
combineurs/combinaisons pour améliorer les caracteres de la performance de rendement.
Toutefois, aucun parent/croisement ne présente des effets significatifs pour améliorer plusieurs
caracteres a la fois. Les corrélations AGC-performance des parents et ASC-performances des
hybrides indiquent que le nombre d’épis, le poids des épis et la biomasse aérienne sont de bons
indicateurs d’un bon rendement en grains et que I’expression de la performance des hybrides
est associée a des valeurs d’ASC significatives pour I’ensemble des caracteres mesures a
I’exception de la hauteur des plantes, le nombre d’épis et le poids de 1000 grains. L’analyse
graphique révéle la prépondérance de I’action génique de dominance impliquée dans
I’expression de la majorité des caracteres mesurés et soumis a 1’analyse avec une distribution
asymétrique des genes dominants et récessifs chez les parents, a I’exception pour le nombre
d’épis par plante chez les deux groupes de parents, la durée de la phase végétative et la surface
de la feuille étendard chez les testeurs ; et le nombre de grains par épis chez les lignées pour
lesquels la distribution est symétrique. Ainsi, les génes de dominance, hormis pour la teneur en
chlorophylle, la surface de la feuille étendard et le nombre de grains par épi pour lesquels la
dominance est bidirectionnelle, semblent avoir plus de circonstances sur I’amélioration des

autres caracteres analysés.

L’étude des corrélations indique beaucoup de ressemblances génotypiques, dues aux
effets des genes majeurs, entre les caracteres mesurés en F2, Fs et F4 suite aux valeurs positives
et significatives estimées pour la majorité des caracteres mesurés, a I’exception du poids des
épis entre F2 et F4 et le nombre d’épis et I’indice de récolte entre F3 et F4 dont les liaisons sont
négatives et/ou non significatives. Les meilleures valeurs du gain genétique attendu de la
sélection en F2 sont notées, par ordre d’importance, par la sélection sur indice suivie de la
sélection indirecte sur la base de la biomasse et sur la sélection directe sur le rendement en
grains. Les réponses a la selection déterminées en F4 indiquent la sélection sur indice est plus
efficiente relativement aux autres méthodes de sélection. L’indice de Williams (1962) semble
étre un bon indicateur de rendement en grains. Il apporte les meilleures gains, attendu et réalise,
avec un écart [GSrsaliss — GSattendu] réduit relativement aux autres criteres/indices de sélection.
Plusieurs populations dont Ain Abid x Mahon-Démias, Ain Abid x Hidhab, Acsadi13s x Mahon-
Démias, Acsadioss X Mahon-Démias, et Acsadiiss X Rmada ont été identifiées en F2 comme
prometteuses. En F4, Ain Abid x Mahon-Démias est pratiquement la seule population qui a
gardé sa supériorité par rapport aux autres populations émergées en F2. Cette population porte

des genes favorables a I’expression des variables qui déterminent le rendement en grains dont

192



le nombre d’épis/m?, le poids de 1000 grains et de la hauteur de la végétation. Elle est résiliente
et apte a éviter les stress abiotiques de fin de cycle suite aux valeurs faibles de la température
du couvert végeétal. Les meilleures 30 lignées sélectionnées en F4, sous une pression de sélection
de 5%, se caractérisent, relativement au témoin Hidhab, par des réductions significatives de la
température du couvert végeétal de 2.81°C et de la durée de la phase végétative de 3.10 jours ;
et par des améliorations appréciables du rendement en grains (316.80 g/m?) et de ses
composantes dont le nombre d’épis (152.33 épis/m?), le poids des épis (324.33 g/m?), le nombre
de grain/épi (6.75 grains/épi) et la biomasse aérienne (457.00 g/m?).

Le criblage des 9 parent et des 600 lignées F4 évaluées par les marqueurs moléculaires
associés aux caractéres de 1’adaptation Rht, Vrn, et Ppd indique que la répartition des alléles
ciblés est fonction du locus, de la lignée et de la population testée. Mahon-Démias est le seul
parent qui ne porte pas d’allele de nanisme. Les autres géniteurs sont, par contre, de type semi-
nains et portent une seule forme dominante Rht-B1b ou Rht-D1b aux loci Rht-1 et Rht-2,
respectivement. Du point de vue habitude de croissance, tous les géniteurs sont de printemps.
Ils contiennent en moins un allele dominant aux loci Vrn-Al, Exon7_C/T_Vrn-Al, Vrn-B1, Vrn-
D1, Ppd-B1 et Ppd-D1. Chez les lignées Fa, les résultats indiquent une grande diversité des
haplotypes. Pour la hauteur des plantes, quatre haplotypes ont été identifiés. Les haplotypes
demi-nains [Rht-Blb, Rht-Dl1a] et [Rht-Bla, Rht-D1b] sont ont réduit la hauteur de la
végétation d’environ 10 cm et ont augmenté le rendement en grains de 15.6 g/m? et 38.2 g/m?
relativement a 1’haplotype haut [Rht-Bla, Rht-D1a]. Pour le type de croissance, 99.5% des
lignées ont une habitude saisonniere de printemps. Vingt-cing haplotypes appartenant a quatre
groupes ont été distingués. Ces quatre groupes sont représentés par les haplotypes [vrn-Al,
Claire, Vrn-Bla, Vrn-D1la, Ppd-B1b, Ppd-D1a], [vrn-Al, Claire, vrn-B1, Vrn-D1a, Ppd-B1b,
Ppd-D1a], [Vrn-Ala, Hereward, Vrn-Bla, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1a] et [vrn-Al, Hereward,
vrn-B1, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1b]. Le premier haplotype est le plus répandu (21%), alors
que le dernier ne s’est exprimé que chez trois lignées (0.5%), appartiennent a la méme
population Ain Abid x Mahon-Démias et semblent avoir une habitude de croissance d’hivers.
Les quatre groupes d’haplotypes ont des moyennes de la durée de la phase végétative de 125,
126, 127 et 133 jours, respectivement. Ils se caractérisent aussi par des moyennes de rendement
de 371, 398, 445 et 521 g/m?, respectivement. Ces résultats suggerent que les haplotypes tardifs

ont tendance a avoir un rendement meilleur par rapport a ceux précoces ou demi-précoces.
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Des études plus approfondies sont nécessaires pour étudier le r6le des autres systémes
génétiques comme les Eps dans le contrdle du temps de 1’induction florale et I'adaptation de blé
a ’environnement semi-aride caractérisé par I’occurrence des stress hydrique et thermique de
fin de cycle. La sélection assistée par marqueurs moléculaire permet de trier précocement les
individus porteurs des génes d’intérét et donc d’augmenter 1’efficacité de la sélection. Elle est
désormais utilisée pour améliorer les caracteres a hérédité simple qui impliquent un faible
nombre de génes. Toutefois, son application reste limitée pour des caracteres polygéniques
comme le rendement et la tolérance a la secheresse. Il est alors plus difficile de trouver
I’association « marqueur-caractere ». Dans ce contexte, de nouvelles méthodes de génotypage
a haute densité comme la sélection génomique (Genomic Selection) et I'association
pangénomique (Genome-Wide Association Study) permettent d’établir une formule de
prédiction pour faire un pronostic sur la performance d’individus candidats a la sélection sur la
seule base de leur génotype aux marqueurs, sans avoir besoin de les évaluer. L'établissement
donc des modéles écophysiologiques pour simuler le temps de floraison et les autres caracteres
adaptatifs et de production dans les différentes zones agro-climatiques peut aider a déterminer
la plus appropriée pour identifier 1’idéotype recherché. L’étude de 1’expression des différents
genes, leurs interactions ainsi que les variations génétiques par séquengage doivent faire 1’objet
de futures recherches pour mieux cerner et comprendre les bases génétiques de 1’adaptation de
blé tendre a I’environnement de production et faciliter aux sélectionneurs de développer des

cultivars performants et capables d'éviter les contraintes biotiques et abiotiques.
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Abstract

The present investigation was undertaken to study the inheritance pattern and genetic analysis of some indicators of grain
yield in F; and F, populations of two bread wheat crosses. The results reflected a satisfactory range of variability within
and among the studied generations. Significant positive selection differentials were observed for all characters. High
heritability estimates, coupled with high to moderate expected response to selection, were observed in most traits. High
predicted genetic gain was observed for grain yield and above ground biomass. The estimated number of genes, involved in
the genetic control of these characteristics, varied between 2 to 5, showing partial to over-dominance, suggesting that the
selection must therefore be delayed until the F, or F5 generation. Significant heterotic values in positive direction were
found for all characters except thousand-kernel weight in both crosses and number of grains per spike in Acsadggg X
Mahon-Demias cross. Inbreeding depression was observed in both crosses for the number of spikes, above-ground biomass
and grain yield. The obtained results indicated that the studied crosses would be of interest in the breeding program. It was
suggested that the selection for all characters, except for thousand-kernel weight, should be effective in early segregating
generations due to additive gene effects.

Keywords: Heritability, Heterosis, Potence ratio, Semi-arid, Wheat, Yield.

physiological, biochemical, and molecular adaptive
responses (Nezhadahmadi et al., 2013). During the post-
anthesis stage, drought reduces plant size, leaf area, grain

1. Introduction

In Algeria, bread wheat (Triticum aestivum L.) is one
of the most important food crops. It is mainly grown in
the northern part of the country under rain fed conditions
(Fellahi et al., 2013), where the production is subject to
the fluctuation in the total yearly precipitation in addition
to its distribution over the crop cycle (Chennafi et al.,
2006). Drought is a major limiting factor of cereal crops
production, posing a serious threat to food security
worldwide (Cattivelli et al., 2008). Water deficit is a
multidimensional stress affecting plants at various levels
of their organization (Blum, 1996). When subjected to
water deficit, wheat demonstrates various morphological,

“ Corresponding author. e-mail: zinou.agro@gmail.com.

filling duration, grain number, thousand-kernel weight
and grain yield (Kaur and Behl, 2010; Nouri et al., 2011).
Physiological responses to water stress include stomata
closure, development of oxidative stress, decrease in
photosynthesis activity, alteration of the integrity of cell
wall, production of metabolites to toxic levels, which
cause plant death (Bray, 2002).

The genetic improvement of drought tolerance is an
important objective in wheat breeding programs, in arid
and semi-arid regions (Mullet and Whitsitt, 1996). Plant
breeders need to develop varieties which are resilient to
moisture stress conditions and able to express high grain
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yield potential (Noorka et al., 2009). This requires a
search for and a selection of traits such as biological yield,
thousand-kernel weight, number of spikes, number of
grains per spike and harvest index, which were found to
be highly associated with grain yield (Richards et al.,
2002). Increasing the genetic potential of these traits is a
continuous process. To accumulate a desirable gene pool
in improved varieties, it is necessary to understand the
mode of inheritance, the magnitude of gene effect and the
mode of gene action in relation to the targeted
environment for which varieties are to be developed
(Farshadfar et al., 2000). Previous genetic studies
reported that both additive and non-additive gene actions
were involved in the expression of most agronomic
characters (Hannachi et al., 2013). Nevertheless, the
selection of promising parents to obtain superior hybrids
depends, primarily, on the predominance of additive
effect (Gowda et al., 2010; Beche et al., 2013). Keeping
in view the importance of some metric characters as grain
yield determinants under rain fed growth conditions, the
goal of this research was to investigate the inheritance
pattern of these metric traits in two bread wheat (Triticum
aestivum L.) crosses utilizing P,, P,, F; and F,
populations data sets.

2. Materials and Methods

2.1. Experimental Material and Design

The experience was carried out at the experimental
field of the Algerian National Institute of Agronomic
Research (INRAA), unit of Setif, during three successive
crop seasons: 2010/11, 2011/12 and 2012/13. The
experimental site coordinates are 36°15'N, 05°37'E and
981 m above sea level. In the 2010/11 cropping season,
four genotypes Acsadggg, Mahon-Demias, Acsadgs and
Rmada were crossed to obtain F; seeds of the following
crosses Acsadggg x Mahon-Demias and Acsadqggg X
Rmada. In the second season, the hybrid seeds of the two
crosses were sown to grow the F; plants, which were
selfed to produce F, seeds.

During the third season, seeds of four populations, P,
P,, F; and F,, of each of the two crosses were sown in a
randomized complete block design, with three
replications. Plot had two rows of 10 m length, spaced 20
cm apart, with a plant to plant distance maintained at 10
c¢m by appropriate plant thinning. Ten competitive plants
from parents, F; and thirty plants from F, generations
were randomly harvested from each replication and
measurements of above-ground biomass, thousand-kernel
weight, spike number, number of grains per spike and
grain yield were made.

2.2. Statistical Analysis and Estimation of Genetic
Parameters

2.2.1. Variance Components, Heritability and Minimum
Number of Genes

Estimates of phenotypic (¢%,), genotypic (¢*;) and
environmental (¢°.) variances were obtained from the
data of the parents and their offspring generations
according to the method outlined by Cruz et al. (2012).
Broad sense heritability (h?,) was calculated using the

components of variance derived from the parental and the
offspring generations’ data according to Acquaah (2007).
" a2 -
h,.“ (%) = =% x 100
o L‘F’
where, 6%, = genotypic variance, ¢*, = phenotypic variance.

The minimum number of genes involved in the control
of each trait was estimated according to Burton (1951).

2.2.2. Selection Differential and Expected Response to
Selection

Selection differential (S), the expected response to
selection (RS), the expected response to selection
expressed as % of the base population mean (%RS) and
the expected genetic gain (PGG) were calculated using
the formulas reported by Cruz et al. (2012).

S=(X.—X.)
RS = 5 x h%,.

RS (96) = 100 X (f?—sj

o

PGG = (X, + RS)
2.2.3. Heterosis, potence ratio and inbreeding depression

The percent increase or decrease of F; hybrids over
mid parent value was calculated to estimate heterosis,
following Fonsecca and Patterson (1968). The dominance
estimate (P) was determined using the potence ratio
method (Peter and Frey, 1966). Inbreeding depression
(ID) was estimated by calculating the percent decrease of
F, population mean over F; hybrid mean:

Heterosis = 100 > —

XF1— XMP
XhfP

P =2 X

XF1 — XnmMP
XBP —XMP

XF1— XF2
ID (24) = 100 x 7)

_ FF1_

where X ¢ = the_first generation mean, g = the second
generation mean, X yp = mid parent mean, X = best parent
mean. All statistical analyses were carried out using Genes
software (Cruz, 2013) and Microsoft Excel spreadsheets.

3. Results

3.1. Mean Performances of the Evaluated Populations

Means and variances for the analyzed traits of the two
crosses are presented in Table 1. Parents showed
difference for all traits, in both crosses, except for
thousand-kernel weight in Acsadigeg X Rmada cross.
Mean values of the first filial generation of the Acsadggy *
Mahon-Demias cross were between parental values for
the number of grains per spike. In both crosses, the
performances of F,’s were better than those of the best
parents for the number of spikes per plant, above-ground
biomass and grain vyield. However, the F; mean
performance of the number of grains per spike was higher
than that of the best parent in Acsad;ps9 X Rmada cross
only. Furthermore, F; generation showed significant
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decline over respective parent for thousand-kernel weight
in both crosses. These results indicated the presence of
heterotic effects for these characters. Means of the second
filial generations were between parental values for
thousand-kernel weight, number of grains per spike,
biomass per plant and grain yield in Acsadggy X Mahon
cross. F, population mean exceeded the mean of the best
parent for number of spikes per plant in both crosses and
for thousand-kernel weight, above-ground biomass per
plant and grain yield in Acsad;ps9 X Rmada cross. These
results indicated the presence of transgressive segregants
in the F, generation for number of spikes per plant and
thousand-kernel weight. Both traits are important
determinants of grain yield, under semi-arid conditions. In
addition, F, generation, of Acsadipeg x Rmada cross
exhibited lower number of grains per spike than the
lowest parent. The largest variances for all evaluated traits
were found in the F, generation. These results were
somewhat expected, since the observed variability of the
F, generation is due to environmental and genetic sources
(Falconer and MacKay, 1996).

Table 1. Means (X) and variances (c?) for the studied characters

of four wheat populations (P, P,, F; and F,) derived from two
bread wheat crosses.

Generati Para Characters

on meter TKW NS NGS BIO GY

Acsadgsge *x Mahon-Demias

P ¥ 39.47 5.87 48.82 24.00 11.41
o’ 17.78 4.88 15048 105.24 33.32
P, ¥ 40.79 9.23 33.77 33.40 12.77
o’ 2.06 9.21 60.48 17321 26.51
Fi ¥ 33.11 17.67 35.07 56.93 20.40
o’ 1.14 10.33 3.70 82.97 9.12
F, ¥ 36.27 9.80 35.01 31.97 12.72
o’ 22.02 2271 108.90 279.82 64.49
Acsadps9 X Rmada
P: ¥ 3458 5.50 49.34 22.29 9.58
o’ 481 3.43 21482 126.99 25.70
P, ¥ 34.69 7.40 48.97 24.17 12.40
o’ 5.25 10.52 146.67 107.87 35.90
Fi ¥ 29.87 14.00 53.04 54.73 22.18
o’ 4.55 3.00 5.97 46.97 12.20
F, ¥ 37.20 8.00 44.60 30.37 13.81

o’ 18.66 11.66 199.02 274.79 59.80

TKW: Thousand-kernel weight (g), NS: Number of spikes per
plant, NGS: Number of grains per spike, BIO: Biomass per plant
(9), GY: Grain yield per plant (g).

3.2. Variance Components, Heritability and Minimum
Number of Genes

Estimates of the components of variance, heritability,
potence ratio and the minimum number of genes are
presented in Table 2. In the present study, the values of
the components of genetic variance were generally greater
than the environmental component of variance for all
traits except the number of grains per spike in Acsadggy X
Mahon-Demias, where the two components are of similar

magnitude (Table 2). Therefore, the observed phenotypic
variance can be associated, in most part, to the effect of
their genetic differences, with negligible environmental
effects. Contributions of genotypic variance to the total
variance, in Acsadggy X Mahon-Demias cross, were 74.9,
61.7, 49.9, 60.3 and 69.7 % for thousand-kernel weight,
number of spikes per plant, number of grains per spike,
above ground biomass and grain yield, respectively
(Figure 1). These figures were 74.3, 57.2, 53.1, 70.1 and
64.0 % in Acsad,s9 X Rmada cross for the above
mentioned traits (Figure 1). In the present study, estimates
of broad sense heritability ranged between 49.87 and
74.88 % (Table 2). Both low and high h?,, values were
observed in Acsadgyy X Mahon-Demias cross for the
number of grains per spike and thousand-kernel weight,
respectively. Generally, values of broad sense heritability
were either equal to or greater than 50% for all characters
understudy, indicating possibilities for improvement
through selection in the genetic material produced.

The minimum number of genes is a useful indicator of

the polygenic nature of the character studied. The
minimum number of genes controlling thousand-kernel
weight, spikes number, number of grains per spike, above
ground biomass and grain yield in Acsadgy x Mahon-
Demias cross were 3.48, 2.90, 2.75, 4.86 and 4.85,
respectively (Table 2). In the Acsad o9 X Rmada cross,
these figures were 2.24, 4.21, 5.39, 2.82 and 3.47,
respectively. These results indicated that the characters
under study are controlled by a relatively small number of
genes and a few selection cycles would be necessary to
obtain the required accumulation of the favorable alleles
controlling them.
Table 2. Estimates of phenotypic (o,%), genotypic (c42) and
environmental (c.’) variance components, broad sense
heritability (h?), and minimum number of genes (mng) for the
studied characters of four populations (P, P, F1 and F;) derived
from two bread wheat crosses.

Genetic Characters

component TKW NS NGS BIO GY

Acsadgge x Mahon-Demias

oy’ 22.02 2271 108.90 279.82 64.49
04’ 16.49 14.02 54.31 168.72  44.97
06’ 5.53 8.69 54.59 11110 19.52
h?ys (%) 74.88 61.74  49.87 60.30 69.72
F, range 23.81/ 4.00/  20.91/ 11.00/  2.08/
45.26 22.00 55.49 92.00 43.85
mng 3.48 2.90 2.75 4.86 4.85
Acsad 060 X Rmada
op? 18.66 11.66 199.02 27479  59.80
04° 13.87 6.67 105.67 192,59  38.30
0o 4.79 4.99 93.36 82.20 21.50
h%ys (%) 74.30 57.20 53.09 70.09 64.05
F range 29.67/ 4.00/  13.34/  9.00/ 2.37/
45.44 19.00 80.87 75.00 34.99
mng 224 421 5.39 2.82 3.47

TKW: Thousand-kernel weight (g), NS: Number of spikes per
plant, NGS: Number of grains per spike, BIO: Biomass per plant
(9), GY: Grain yield per plant (g).
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Figure 1. Relative contribution of the genetic and environmental
variance components to the phenotypic variance for the measured
traits in two bread wheat crosses.

3.3. Selection  Differential, Expected
Selection and Expected Genetic Gain

Response to

The estimates of the selection differential for the
studied characters ranged from 5.12 g for thousand-kernel
weight in Acsadgeg X Mahon-Demias cross to 25.47 g for
biomass per plant in Acsad,ps9 X Rmada cross (Table 3).
Positive selection differentials indicate the possibility of
selecting genotypes with good performances. Knowledge
of the expected response to selection and the consequent
expected genetic gain are essential to identify the
appropriate selection criteria (Acquaah, 2007). In
Acsadgeg X Mahon-Demias cross, values of the expected
response to selection for thousand-kernel weight, number
of spikes per plant, number of grains per spike, above-
ground biomass and grain yield were 3.83 g, 4.96 spikes,
8.50 grains per spike, 14.99 g and 8.04 g, respectively.
Expressed as a percentage, the expected response to
selection for grain yield took the highest value of 63.25%,
suggesting an expected genetic gain, after the first cycle
of selection, of 20.77 g. The lowest value, 10.58%, of the
expected response to selection, expressed as percentage of
the mean of base population, was recorded for thousand-
kernel weight, leading to an expected genetic gain of
40.09 g.

In Acsad g9 X Rmada cross, values of the expected
response to selection for thousand-kernel weight, number
of spikes per plant, number of grains per spike, above-
ground biomass and grain yield were 4.51 g, 2.96 spikes,
9.08 grains per spike, 17.84 g and 7.21 g, respectively.
The expected genetic gain values were 41.71, 10.96,
53.68, 48.21 and 21.02 for thousand-kernel weight,
number of spikes per plant, number of grains per spike,
above-ground biomass and grain yield, respectively
(Table 3).

Table 3. Base population mean (¥ ), mean of the selected
(=]
plants (3 ), selection differential (S), expected response to
-]

selection (RS), expected response to selection expressed as
percentage of the base population mean (%RS), and predicted
gain genetic (PGG) for the studied characters of four populations
(P1, P2, F1and F;) derived from two bread wheat crosses.

Genetic Characters

component TKW NS NGS BIO GY

Acsadggy x Mahon-Demias

fﬂ 36.27 9.80 35.01 3197 1272
fs 4138 17.83 52.06 56.83 24.26
S 5.12 8.03 17.04 2487 1154
RS 3.83 4,96 8.50 1499 8.04
RS (%) 10.58 50.61 24.27 46.90 63.25
PGG 40.09 14.76 4351 46.96 20.77
Acsadiose X Rmada

fﬂ 37.21 8.00 44.60 30.37 13.81
fs 4328 1317 61.71 55.83 25.07
S 6.07 5.17 17.11 2547 11.26
RS 4,51 2.96 9.08 1784 721
RS (%) 12.11 36.93 20.36 58.78 52.20
PGG 4171 10.96 53.68 48.21 21.02

TKW: Thousand-kernel weight (g), NS: Number of spikes per
plant, NGS: Number of grains per spike, BIO: Biomass per plant
(9), GY: Grain yield per plant (g).

3.4. Heterosis, Potence Ratio and Inbreeding Depression

Heterosis over mid-parent and inbreeding depression
percentage values in both crosses are presented in Figure
2 for the studied characters. Positive heterosis values for
the number of spikes per plant, above-ground biomass
and grain yield were observed in both crosses. A positive
heterosis estimate was also recorded for the number of
grains per spike in Acsadige X Rmada cross. The
heterosis values were low for grain yield and number of
spikes but high for above ground biomass, in both crosses
(Figure 2). Moreover, low and negative heterosis values
were recorded for thousand-kernel weight in both crosses
and for number of grains per spike in Acsadggy x Mahon-
Demias cross. Inbreeding depression was positive for
number of spikes per plant, above-ground biomass and
grain yield, and negative for thousand-kernel weight in
both crosses (Figure 2). The maximum inbreeding effect
was recorded for the number of spikes per plant in
Acsadggg X Mahon-Demias cross, while the minimum was
exhibited by thousand-kernel weight in Acsadipge X
Rmada cross. The positive estimates indicated that mean
values of the F, generation were reduced compared to F;
means. The degree of dominance of the various traits,
presented as potence ratio, is reported in Table 4.
Thousand-kernel weight potence ratio absolute value was
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greater than unity, in both crosses, suggesting over
dominance. Over dominance acted in opposite directions,
reducing this trait in Acsadgge x Mahon-Demias and
increasing it in Acsadigeg X Rmada (Table 4). A partial
dominance towards the higher parent was observed for the
number of spikes per plant, biomass per plant and grain
yield; and toward the lowest parent for number of grains
per spike, in both crosses. Potence ratio absolute values of
these traits were smaller than unity.

45 1

35 1

o
3

—
o

Percentage

o

7

L,

-15 1

251
TKW| NS | NGS| BIO| GY

Acsad1069 x Rmada

TKW| NS |NGS| BIO| GY
Acsad99 x Mahon-Demias

Figure 2. Percentage of heterosis (Ht) and inbreeding depression
(ID) for the studied characters obtained in two bread wheat
Crosses.

Table 4. Potence ratio for the studied characters in two bread
wheat crosses.

Characters Potence ratio
Acsadggy x Mahon-  Acsadjgse X Rmada
Demias
Thousand-kernel -2.75 2.24
weight (g)
Number of spikes 0.60 0.36
per plant
Number of grains -0.33 -0.22
per spike
Above-ground 0.08 0.35
biomass (g)
Grain yield per 0.22 0.44
plant (g)
4. Discussion

Developing varieties resilient to moisture stress
conditions and expressing high yield potential are an
important objective in wheat breeding programs targeting
arid and semi-arid regions. Various morphological, yield-
related and physiological traits have been suggested as
indicators for identifying drought tolerant genotypes
(Richards et al., 2002; Garcia del Moral et al., 2003;
Nouri et al., 2011). The success of any plant breeding
program depends on several factors including the amount
of genetic variability, heritability and expected genetic
gain of the trait under improvement. A higher amount of
genetic variability accompanied by greater heritability and
expected genetic gain will result in a significant progress

through selection (Nouri et al., 2011). To accumulate a
desirable gene pool in improved germplasm, it is essential
to understand the extent of genetic variation and the
inheritance pattern of the metric traits in relation to the
targeted environment for which varieties are to be
developed (Farshadfar et al., 2000). The results of the
present study indicated a large phenotypic variation
between parents and filial generations for the analyzed
traits. Genetic components were greater than the
environmental component of variance, suggesting
negligible environmental effects. Several researchers,
reviewed by Mohamed (2014), reported a sizeable
variability in wheat cross populations for agronomic
traits.

The results indicated that F;’s were better than the
best parents for spike number, above-ground biomass and
grain yield, suggesting the presence of heterotic effects.
Transgressive segregants for thousand-kernel weight and
inbreeding depression for biomass, grain yield, grains per
spike and spike number were observed in the F,
generation. Koumber and El-Gammaal (2012) reported
similar results. Broad sense heritability values were equal
to or greater than 50% for the traits under study,
suggesting  possibilities for improvement through
selection. Heritability values, observed in this study, are
of the same magnitude as those reported by Khan et al.
(2007) and Khaled (2013). Knowledge of the heritability
is important to breeders, because it measures the degree to
which a character may be transmitted from parents to
offspring and it indicates the extent to which the
improvement is possible through selection (Acquaah,
2007). The studied traits are controlled by a relatively
small number of genes, suggesting that few selection
cycles would be necessary to obtain the required
accumulation of the favorable alleles controlling them.
The expected response to selection, expressed as a
percentage of the base population mean, varied from
10.58% for thousand-kernel weight to 63.25% for grain
yield.

Farshadfar et al. (2001) mentioned that moderate to
high estimates of the expected response to selection
suggest that the early selection could be effective as a
strategy to improve the traits under study, whereas the
delayed selection would be more effective to improve
characters which exhibited a low expected response to
selection values. Results indicated that over dominant
inheritance was involved in thousand-kernel weight
control, while partial dominance was involved in the
genetic control of the other traits. Both additive and non-
additive gene actions were involved in the expression of
most agronomic characters (Hannachi et al., 2013).
Mohamed (2014) reported over dominance in the
inheritance of these traits in two wheat crosses. Rashid et
al. (2007) indicated that the grain yield was controlled by
additive gene effects. Hassan et al. (2007) and Akhtar and
Chowdhry (2006) reported that a partial dominance was
involved in biomass, spike number and thousand-kernel
weight.

The results suggested, based on h?,, expected
response to selection which expressed the significance of
additive gene effects, that the early selection could be
effective to improve the number of spikes, above ground
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biomass, grain yield, and the number of grains per spike
while delayed selection could be applied to improve
thousand-kernel weight. In fact, a sizeable contribution of
the dominance effect suggests postponing the selection of
the character under improvement to advanced generations
when a sufficient reduction of the dominance variance
component is reached. However, in the presence of high
dominance effect it is still possible to select superior
plants in the progenies of a cross for a trait of interest.

5. Conclusion

In the present study, different characters were
evaluated by estimating various genetic parameters in
segregating and non-segregating generations in two bread
wheat crosses under semi-arid environment. The results
indicated the presence of desirable transgressors, in both
crosses, for a number of spikes per plant; desirable
transgressors for thousand-kernel weight, above-ground
biomass and grain yield, and undesirable transgressors for
number of grains per spike in Acsad;ps9 x Rmada cross.
Estimates of broad sense heritability took intermediate to
high values for all characters under study, expressing the
significance of additive gene effects and indicating
possibilities for improvement through selection. The
expected response to selection varied among traits and
was of a similar magnitude in both crosses. Over
dominance was observed in the expression of thousand-
kernel weight, and partial dominance was observed for a
number of spikes, above-ground biomass, grain yield, and
number of grains per spike, in both crosses. The results
suggested that the early selection could be effective to
improve the number of spikes, above-ground biomass,
grain yield, and number of grains per spike while delayed
selection could be applied to improve thousand-kernel
weight.
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RESUME

La présente recherche a été conduite sur le site expérimental de I’Institut National de la Recherche
Agronomique d'Algérie (INRAA), uniteé de Sétif, et au laboratoire de biotechnologie du Centre International
pour I’Amélioration du Mais et du Bl¢ (CIMMYT), au cours des campagnes agricoles 2012/13, 2013/14 et
2014/15. Elle s’est fixée pour objectif de déterminer le mode d’action des génes, 1’efficacité de la sélection
précoce et les bases génétiques de 1’adaptation du blé tendre (Triticum aestivum L.) en vue de sélectionner
des lignées performantes et tolérantes des stress abiotiques, hydrique et thermique, qui caractérisent les zones
semi-arides d’altitude. Le matériel végétal est constitué de 600 lignées F», F3 et F4 appartenant a 20
populations biparentales générées suivant un dispositif de croisements Lignées x Testeurs entre 9 génotypes
parentaux. Les résultats indiquent la complexité du systeme génique impliqué dans la détermination des
caracteres mesurés en F,. Pour améliorer le rendement en grains sous ces conditions, la sélection sur indice
s’est montrée plus efficace que la sélection directe et indirecte. Le criblage moléculaire des lignées évaluées
montre une grande diversité des haplotypes. Les lignées demi-naines et tardives a I'épiaison présentent un
rendement meilleur. L'idéotype recherché pour les milieux semi-arides est proche de celui matérialisé par
I’haplotype [vrn-Al, Claire, vrn-B1, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1a].

Mots clés: Triticum aestivum, stress hydrique, sélection, adaptation, rendement, semi-aride.

ABSTRACT

The present research was conducted at the experimental field of the National Agronomic Research Institute
of Algeria (INRAA), unit of Setif and the biotechnology lab of the International Maize and Wheat
Improvement Center (CIMMYT), during the 2012/13, 2013/14 and 2014/15 cropping season. The objective
was to determine the mode of gene action, test the efficiency of early generation selection and the genetic
base of bread wheat (Triticum aestivum L.) adaptation in order to select high yielding and resilient lines to
abiotic stress of the high altitude semi-arid regions. The plant material comprised 600 F,, Fs and F4 lines
belonging to 20 bi-parental populations generated from crosses between 9 parental genotypes in a Line x
Tester mating design. The results indicate the complexity of the genetic system involved in determination of
the traits measured in F2. To improve grain yield under these conditions, selection based-index seems to be
more efficient than direct and indirect selection. The molecular screening of the evaluated lines shows a great
diversity of haplotypes. The semi-dwarf and latest lines are yielder. The ideotype sought for the semi-arid
environments is close to the haplotype [vrn-Al, Claire, vrn-B1, vrn-D1, Ppd-B1b, Ppd-D1a].

Key words: Triticum aestivum, drought stress, selection, adaptation, yield, semi-arid.
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