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L'utilisation des Ressources Phytogénétiques par les scientifiques peut se situer 2
différents niveaux : recherche de base, stratégique ou appliquée. Divers constats
montrent que le niveau réel d'emploi est inférieur 2 1 % du contenu des collections. De
nombreux facteurs, plus ou moins complexes, se superposent pour aboutir & cette
situation. A la lecture des premiers chapitres de cet ouvrage, consacré au Mil en Afrique,
nous constatons que de nombreuses prospections ont été effectuées et que plusieurs
équipes ont réalisé des travaux d'évaluation de la diversité génétique. C'est peut étre le
moment de réfléchir A une stratégie de Core Collection (CC) pour cette plante. Nous
n'avons pas ici la prétention de fournir une recette miracle mais de suggérer des €léments
de réflexion si un tel projet se met en place.

I - LES BESOINS ET LE CONCEPT

Les années 70 et 80 ont été des décennies ot 1a plupart des pays, aussi bien du nord
que du sud, ont pris conscience de I'intérét des Ressources Phytogénétiques. L'ORSTOM
pour sa part a fait de nombreuses prospections et évaluations (Charrier et Hamon 1991).
Malheureusement, souvent devant I'urgence, la stratégie a ét6 de favoriser la collecte du
plus grand nombre d'échantillons possible au détrintent de la qualité du lot ou de
I'information associ€e. Ainsi, dans bien des cas, peu d'informations sont disponibles
aussi bien au niveau des données du passeport que de 1'évaluation (Peeters et Williams,
1984). Dans un premier temps, la grande majorité des collectes a concerné les formes
cultivées des plantes économiquement importantes, principalement les céréales. Ces
espéces, aux graines orthodoxes, conservent leur pouvoir germinatif sans probléme
pendant plusieurs décennies (IBPGR, 1985). Par la suite, les institutions ont €largi leur
champ d'action en s'intéressant aux espéces apparentées sauvages et aux autres groupes
d'especes dites mineures (IBPGR, 1980). Les introductions ont été conservées soit dans
des chambres froides soit dans des congélateurs ce qui était une bonne solution de moyen
terme. Par contre, la conservation 2 long terme de ce patrimoine, surtout lorsqu'il s'agit
de régénérer ou d'évaluer les échantillons, s'accompagne d'une importante augmentation
des coiits. Parallelement, il faut définir des stratégies de régénération, quelquefois
délicates & mettre en oeuvre aussi bien du point de vue pratique que théorique.
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De quels caracteres disposons-nous pour effectuer un échantillonnage raisonné 7 Ce
que l'on appelle communément le passeport contient en principe des informations ac-
quises pendant la prospection sur l'origine, le site de collecte et le statut des échantillons
établis. La caractérisation comporte des informations sur la taxonomie, les marqueurs
génétiques, morphologiques, moléculaires et agronomiques. On consultera utilement
Peeters et Williams (1984) pour se faire une idée de la situation dramatique des collec-
tions dans ce domaine au milieu des années 80. Il est évident que le généticien ou le
sélectionneur souhaite pouvoir disposer de données d'évaluation exprimées en termes
génotypiques ou de fréquences alléliques. Au fil des années on a vu apparaitre de nom-
breux articles scientifiques basés sur les données de type isoenzymatique (décennie 70 -
Gottlicb, 1981) puis moléculaire (décennie 80 - REF). Ceux-ci traitent de divers aspects
(diversité génétique, évolution, phylogénie,....). Il n'y a toutefois pas de collection de
Ressources Génétiques entierement décrites de cette maniére. Par contre, plus nom-
breuses sont celles qui ont fait 1'objet de description, plus ou moins partielles, sur la
base de caracteres morphologiques soit qualitatifs soit quantitatifs.

III - SELECTION DES INDIVIDUS

La premidre réflexion qui doit &tre menée conceme 1'existence d'une évaluation et le
niveau de fiabilit€ des données. Ensuite il faut pouvoir estimer la pertinence des regrou-
pements effectués c.a.d. 1a valeur du degré de similarité (distance) afin de comparer des
groupes comparables. Pour faire notre sélection nous disposons en fait de 4 grandes
possibilit€s d'approche : I'aléatoire complet, le choix statistique sur les fréquences allé- -
ligues, I'utilisation de descripteurs particuliers, une analyse approfondie de la diversité.
Le tout doit &tre associé a une petite dose de pragmatisme. Des les premiers instants de
réflexion les questions seront donc les suivantes : 1- De quelles connaissances bota- -
niques, agronomiques, morphologiques, cytologiques, isozymiques, moléculaires, dispo-
sons-nous pour réaliser le choix ? 2- Assurer une couverture géographique ou écolo-
gique ? 3- doit-on conserver quelques échantillons de chaque espece ?

Si on se réfere & la premiere définition d'une Core Collection deux points principaux
sont évoqués : - maximum de diversité, - un nombre limité d'accessions. Quelle signi-
fication et comment interpréter ces termes ? Nous verrons ci-dessous, que lorsqu'il s'agit
de définir 1a ligne A suivre plusieurs points de vue, apparemment antagonistes, se font
jour. Brown (19893, b), adepte d'une s€lection neutraliste, base son raisonnement sur
une sélection d'alleles & fréquence faible mais largement répandus. Galwey (1993)
considére que I'on doit accorder une place plus importante 2 la diversité phénotypique, la
diversité neutre n'ayant aucun intérét en amélioration des plantes. Ces deux aspects sont
a prendre en compte et la disponibilité d'informations sur les liaisons génétiques entre
marqueurs moléculaires et caractdres quantitatifs (QTL) seront évidemment d'un grand
intérét. L'expérience montre que la structure des populations peut &tre modulée en
fonction de déterminants écologiques (Loveless et Hamrick, 1984). Tout récemment
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Erskine et Muehlbauer (1991) proposent de prendre en compte le mode de reproduction,
Ia diversité allozymique et 1a diversité morphologique pour constituer la CC de lentille.
Enfin, pour certains auteurs, généralement proches des sélectionneurs, 1a réflexion va
jusqu'a se demander s'il faut créer une ou plusieurs CC sur la base de caractéristiques
différentes.

1) Choix sur la fréguence des alléles

Brown (1989a), auquel nous renvoyons pour plus de détails sur la procédure de calcul
employée, propose une méthode qui conduit A retenir 10 % de l'effectif total d'une
collection avec un maximum de 3000 accessions. La base théorique de la démarche se
base sur la théorie du neutralisme de Kimura et Crow (1964). On considere que tout
allele peut se placer dans l'une des 4 catégories suivantes : Alldle rare (< 0,10): Cl =
Commun ; C2 = Endémique / Alldle fréquent (> 0,10) : C3 = Commun ; C4 =
'Endémique. Pour les alltles rares communs, 'auteur montre que pour 100 locus
également polymorphes, un échantillonnage de 10 % permettra de retenir 70 % des
alleles dans 95 % des cas. Un modele basé sur des différences de polymorphisme et sur
un échantillonnage sans remise montre quavec 3 000 individus dans la core collection
on acheminera la conservation de 2,5 alleles par locus.

La premigre formulation de 1a CC considérait 1a collection dans son intégralité. Tres
rapidement un consensus est apparu sur 1a nécessité de procéder par hiérarchisation et de
définir des groupes. Plusieurs suggestions ont été faites par Brown (1989b). Deux
stratégies extrémes peuvent étre proposées. Dans la premire, dite Constante (C), on
prend un nombre équivalent d'accessions quelle que soit 1a taille initiale du groupe. Dans
Ia seconde, dite proportionnelle (P), on sélectionne une fraction identique de l'effectif
initial pour constituer chaque groupe. Ces deux méthodes sont clairement biaisées : (C)
introduit un biais pour les petits groupes, (P) un pour les grands. L'auteur propose un
€chantillonnage logarithmique (L) ol un groupe est représenté par le log de son effectif.

2) Choix sur les caractéres quantitatifs

Le travail sur la base de caractires quantitatifs peut se révéler uds intéressant pour
construire une Core collection 2 conditions de prendre quelques précautions €lémentaires
et d'effectuer I'analyse au sein d'un groupe de diversité bien identifi€. On peut ainsi y
appliquer le principe d'additivit¢ généralisé pour I'ensemble des caractres et considérer
qu'il n'y a pas de barritre reproductive entre les individus. En d'auires termes le croi-
sement entre deux individus éloignés sur un plan factoriel ou une classification est non
seulement possible mais est susceptible de redonner dans les descendances des individus
de phénotype intermédiaire.

Hamon et al. (1993) proposent une méthode appliquée au complexe d'espéces des
caféiers. Soit un ensemble d'individus (génotypes) obéissant aux conditions énumérées
ci-dessus et qui a été caractéris€ par un nombre j de variables quantitatives. On a ainsi un
tableau Ni*j. La distance retenue est la distance euclidienne. La colinéarité des variables
est éliminée en pratiquant une analyse multivariSe en composantes principales. Si on
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considere I'ensemble du nuage de points, chaque individu contribue A I'inertie totale par
sa contribution relative (CRi). Le modele de sélection consiste a retenir les individus qui
maximisent la somme des CRi. On s'apercoit ainsi que I'on peut obtenir 90 % de la
variabilité avec 50 % des individus. Cette méthode est compatible avec la démarche neu-
traliste mais permet d'optimiser la représentation de Ia diversit€ morpho-physiologique.

3) Choix sur les caractéres qualitatifs

La plupart des discussions sur les Core Collections ont été centrées sur la
conservation des allgles. Ceci est utile d'un point de vue théorique, le seul inconvénient
est que ce type d'information est rarement connu pour I'ensemble d' une collection. Par
ailleurs, il y a au moins deux types de plantes difficiles & appréhender de ce point de
vue : - les plantes & multiplication uniquement végétative (i.e. ignames) ot la valeur
d'un génotype ne s'exprime pas en fréquence allélique et les phénotypes rares peuvent
&tre importants ; - les plantes allogames oil les groupes de liaison ne correspondent pas
simplement & des zones susceptibles de recombinaison. I1 faut donc souvent considérer
les descripteurs et leur état,

Galwey (1993) propose, pour estimer la diversité d'un caractere discret, I'index de
Shannon (H) tel que : H= - Somme (i) log p(i) ou p(i) = proportion des accessions ayant
T'état (i) du descripteur. L'échantillonnage peut se faire ensuite suivant les modes P, C
ou L définis précédemment. Il suggere également que la core soit basée sur des groupes
ayant une amplitude de diversité équivalente.

IV - QUELQUES EXEMPLES DE CORE COLLECTIONS

L'adoption d'un mode de pensée, la référence 4 des modeles n'impliquent pas
forcément, loin s'en faut, une démarche identique face i la réalité. A titre d'illustration
nous donnons ci-dessous quatre exemples de Core Collections en cours de réalisation.
Elles ont fait I'objet de présentation au cours du symposium international organisé sur
ce théme 2 Brazilia (Brésil) en aofit 1992 par I''BPGR et le CENARGEN.

A - La core collection européenne d'orge (Kniipfer, 1993).

L'orge est une Poacée (ex graminée) économiquement trés importante, bien connue
au niveau génétique. Les formes. cultivées dérivent d'une espece diploide (Hordeum
vulgare) mais les pools secondaire et tertiaire renferment une quarantaine d'especes plus
ou moins spontanées. En 1989, le groupe de travail européen du réseau d'échange de
ressources génétiques (ECP / GR) a décidé de réfléchir sur la construction d'une core
collection d'orge. L'échéancier adopté est le suivant : 1- (1989-92) réflexion sur le
projet ; 2 - (1992-94) établissement de 1a core ; 3- (1995) BCC opérationnelle.

Les responsables ont choisi de considérer la diversité de cette plante d'une maniere
hiérarchique. La Core Collection d'orge (BCC) contiendra : 500 cultivars et 800 variétés
traditionnelles (landraces) de H. vulgare ; 150 a4 200 de H. spontaneum dont 2/3
originaires du centre de 1a zone de distribution et le reste pris sur les marges ; 60 a 100
échantillons a raison de 2 & 3 génotypes pour les autres especes.






S. Hamon et al, 1993 =91

Colombie, conserve environ 24 000 échantillons de haricot commun (Phaseolus
vulgaris). Des introductions en provenance de zones sans intérét sont sur-représentées et
des échantillons qui pourraient se révéler nécessaires font cruellement défaut.

La stratégie suivante a été proposée pour constituer une core de 1400 accessions :
1200 du centre primaire de diversité, 200 des centres secondaires, et 25 variétés
sélectionnées. La core collection des formes spontanées sera considérée ultérieurement.
La sélection est basée sur la compréhension actuelle de 'organisation des pools majeurs
avec trois niveaux de prise en compte : 1 - Poids arbitraire en fonction de I'appartenance
A un site primaire ou secondaire ; 2 - Caracteres morpho-physiologiques (habitat,
couleur et forme des graines en prenant les caractéristiques de chaque site Mésoaméricain
et Andin) ; 3 - Prise en compte des données sur 1'écologie de la zone d'origine.

V - CONCLUSIONS ET PERSPECTIVES

Les grandes collections de Ressources Phytogénétiques, dites collections de base,
sont indispensables mais posent des problémes de cofit en regard & 'utilisation qui est
faite du matériel conservé. Il est nécessaire pour mieux les valoriser de mettre en place
parallelement des collections de dimensions plus réduites représentatives de la diversité
- génétique appelées Core Collections. Le choix des entrants en CC peut se faire sur
différents types de caractéres tels que l'origine géographique des échantillons, la
caractérisation du matériel végétal, les résultats d'une évaluation approfondie. Toutefois,
pour un ensemble de plantes apparentées et (ou) faisant partie d'un méme complexe
d'especes, la diversité génétique est organisée. I1 faut en tenir compte dans la conception
de 1a collection.

Il semble que pour encourager l'atilisation des ressources génétiques par les
sélectionneurs, la core collection doit tre établie par le "curator” et représenter la
diversité en collection. Lors de I'introduction d'un nouveau matériel en collection, la
question se pose dans les termes suivants ; la nouvelle accession introduit-elle une
nouvelle potentialité ou y a t-il un risque de redondance ? Que faire d'une introduction :
va t-elle en CC ou en collection de base ? Il est bien entendu souhaitable que les
échantillons utilisés pour la CC soient si possible de premidre main et qu'ils soient
multipliés en fonction de leur structure génétique et du mode de reproduction propre a

Tespece.

Bien que la description de la diversité soit souvent loin d'€tre idéale, un choix
raisonné est préférable au pur hasard. Des considérations statistiques sur les isoenzymes
suggerent que 10 % de Yeffectif avec un maximum de 3.000 échantillons sont un bon
compromis. Les considérations statistiques sur les données quantitatives recommandent
une proportion plus importante. Enfin, 1a CC est bien entendu évolutive et sa
composition peut changer en fonction de nouvelles introductions ou de nouvelles
données. La hiérarchisation de 1a structure pourra ainsi &tre modifi€e pour tenir compte
de la révision des catégories affines ou d'une modification des priorités et des besoins.
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