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Résumé

Un projet d'utilisation des ressources génétiques de l'espèce africaine de
riz cultivé, 0. glaberrima Steud. est développé par l'ûRSTûM en
collaboration avec l'ADRAû en Côte d'Ivoire. Une population issue
d'un recroisement entre une variété irriguée d'o. sativa, IR64 et la
variété d'o. glaberrima Tog5681 a été développée pour être
cartographiée avec des marqueurs moléculaires à base PCR (STS,
microsatellites). Cette population servira de point de départ pour réaliser
un programme d'introgression systématique qui sera dirigé par des
marqueurs moléculaires cartographiés au cours de recroisement
successifs en utilisant IR64 comme parent récurent. L'objectif est
d'obtenir l'introgression de petits fragments d'o. glaberrima dans le
même fond génétique d'o. sativa sous formes de lignées isogéniques
plus propices à l'évaluation de la diversité génétique utile provenant de
l'espèce africaine de riz cultivé. Deux caractères modèles ont été choisis
pour réaliser leur transfert chez 0. sativa : la résistance au virus de la
panachure jaune du riz (RYMV) et la résistance au nématode Hetérodera
sacchari. Les premiers résultats concernant l'évaluation du
polymorphisme entre les parents et la cartographie des marqueurs sur la
population de recroisement sont présentés et montrent que de fortes
distorsions de ségrégation sur le chromosome 6 peuvent rendre compte
de l'action d'un gène de stérilité sporo-gamétophytique sur ce
chromosome. Néanmoins, l'évaluation de quelques individus de la
population de recroisement montre que le transfert des caractères cibles
est faisable. Grâce à ce projet, l'identification et la caractérisation des
barrières reproductives rend possible la définition de ponts
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interspécifiques qui pennettront de mieux gérer les ressources génétiques
d'o. glaberrima tant sur le plan de leur utHisation que sur le plan de leur
conservation.

Introduction

0. glaberrima, une ressource génétique pour l'amélioration variétale du riz

0. glaberrima Steud. est une espèce de riz cultivé dont
l'importance économique est limitée à l'Afrique de l'Ouest. Deux
agroécotypes principaux sont observés, un type flottant tardif et
photosensible cultivé dans les plaines inondables et un type dressé
précoce et insensible à la photopériode qui est cultivé en culture
pluviale ou en zone de bas fonds modérément inondée (Bezançon
1993). L'évaluation de la diversité des riz sauvages et cultivés en
Afrique a confirmé clairement qu'o. glaberrima a été domestiqué
en Afrique de l'Ouest à partir de l'espèce sauvage annuelle
0. breviligulata A. chev. et roehr (= 0. barthii A. Chev), (Second
1982) bien longtemps avant l'introduction d'o. sativa L. dans cette
même région (Portères 1950). Depuis, l'espèce africaine de riz
cultivé a été progressivement remplacée par 0. sativa à cause de
son faible potentiel de production dû à une grande sensibilité à la
verse et à l'égrenage spontané. 0. glaberrima se rencontre encore
néanmoins en culture pure dans certaines conditions écologiques
marginales (riz flottant au Tchad et au Mali, riziculture de
mangrove en Guinée maritime). Les évaluations génétiques
d'o. glaberrima concordent pour affirmer que sa diversité est faible
quelque soit les marqueurs étudiés : isozymes (Second 1982),
RFLP de l'ADN nucléaire (Wang et al. 1991), ou cytoplasmique
(Dally et Second 1990; Second et Wang 1992). Au contraire, la
domestication indépendante de deux lignées divergentes d' 0.
rujipogon Griff. a donné naissance chez le riz cultivé asiatique
0. saliva à deux grands groupes variétaux indica et japonica
fortement structurés sur le plan génétique et analogues à deux sous­
espèces (Second 1982).

De nombreux échantillons d' 0. glaberrima ont été collectés
par l'ORSTOM-ClRAD, l'ADRAO et l'lITA pendant les 20
dernières années (Ng et al. 1983). Ils ont constitué le matériel de
base pour l'étude de la diversité génétique (Second 1982), des
barrières de stérilité FI avec 0. sativa (Pham et Bougerol 1989) et
des relations génétiques avec 0. breviligulata (Bezançon 1993).
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L'ADRAO en Côte d'Ivoire détient actuellement une collection de
base de plus de 1300 échantillons issus de ces prospections et qui
font l'objet d'une caractérisation et d'une évaluation agronomique
permanente (Jones et al. 1994). De nombreuses caractéristiques
intéressantes ont été identifiées dans certaines variétés : résistance
au virus de la panachure jaune du riz (RYMV), (Attere et Fatokun
1983; John et al. 1985), résistance aux insectes : Diopsis thoracica
(Alam 1988; Sauphanor 1985), résistance à des insectes foreurs des
tiges (Chilo zacconius et Maliarpha separatella, B. Vercambre,
données non publiées) résistance à la cecidomyie africaine du riz
provoquée par Orseolia oryzivora (Jones et al. 1994). Également,
0. glaberrima présente des résistances à certaines espèces de
nématodes endoparasites (Diomandé 1984; Reversat et Destombes
1997). Enfin, 0. glaberrima présente aussi des caractéristiques de
développement végétatif précoce qui lui permettent d'être plus
compétitif vis à vis des adventices (Jones et al. 1994) et une
meilleure adaptation à des stress abiotiques comme la salinité, la
sécheresse, la toxicité ferrique (Sano et al. 1984). Malgré toutes ces
caractéristiques intéressantes, l'utilisation des riz africains s'est
souvent limitée à l'obtention des premières générations de
recroisement sans jamais réussir à transférer un seul trait favorable
chez 0. sativa. Cette difficulté d'utiliser 0. glaberrima en
amélioration des plantes tient à la très forte stérilité pollinique
observée chez les hybrides interspécifiques (Pham et Bougerol
1989; Sano 1985; Oka 1974). Des modèles génétiques basés sur des
systèmes d'interaction sporo-gamétophytique ont été proposés pour
rendre compte de la rémanence de la stérilité et de l'accélération du
retour vers les types parentaux chez les plantes dérivées
d'hybridations interpécifiques (Sano 1985). De fait, l'isolement
reproductif entre les deux espèces semble être extrêmement strict et
ne permet pas l'observation d'essaims d'hybrides spontanés lorsque
les deux espèces sont en sympatrie. Récemment, l'ADRAO en Côte
d'Ivoire a développé avec succès les techniques d'haplométhode
sur des plantes issues de recroisement et a obtenu du matériel fixé
qui est en cours d'évaluation agronomique (Jones et al. 1996).

1
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Les possibilités offertes par les marqueurs moléculaires cartographiés pour
contrôler les introgressions à partir d'O glaberrïma

La difficulté de réaliser l'introgression des caractères
d'O glaberrima peut être réexaminée désormais grâce à de
nouveaux moyens méthodologiques. Le développement des
marqueurs moléculaires directement issus de l'ADN a permis de
construire des cartes de liaisons génétiques très complètes dans le
cas du riz (Causse et al. 1994; Kurata et al. 1994). Ces cartes
constituent maintenant un outil précieux pour étudier les
phénomènes de restriction à la recombinaison, de distorsion de
ségrégation, et les relations morphologie-viabilité dans les produits
d 'hybridations entre les deux espèces de riz cultivé. Depuis deux
ans l'üRSTüM a initié avec l'ADRAü un projet d'introgression
systématique du génome d'O glaberrima, L'objectif est
d'identifier et de suivre à travers un programme de recroisement
assisté par les marqueurs moléculaires l'introgression de petits
fragments d'O glaberrima d'environ 15-20 cM dans un même
fond génétique d'O sativa.A terme, il s'agit de construire ces
introgressions sous forme de lignées "contigs" ou les fragments

.introgressés se chevaucheront pour permettre de représenter la
totalité du génome d'O glaberrima (fig.!). Cette approche
systématique et non ciblée a priori semble appropriée pour i)
détecter et cartographier toutes les caractéristiques intéressantes
venant d'0 glaberrima, ii) informer valablement sur les
mécanismes et les gènes intervenant dans les barrières de
reproduction, iii) proposer à terme une nouvelle ressource
génétique sous de formes de lignées fixées distribuables à
n'importe quelle institution nationale ou internationale de
recherche, iv) intégrer ce matériel dans un schéma global
permettant de mieux gérer les ressources génétiques
d'O glaberrima sur le plan de leur utilisation en amélioration des
plantes comme sur le plan de leur conservation. Les premiers
résultats concernant le développement de cette stratégie originale
sont présentés.



La première étape de ce projet a eu comme objectif d'établir une
population issue d'un recroisement interspécifique dont la
cartographie permettra d'établir une carte de liaison génétique de
base et de choisir les individus pour lesquels les recroisements
seront poursuivis afin d'initier le processus d'introgression
systématique. Pour cela, la variété IR64 qui est une variété irriguée
sélectionnée à l'IRRI a été retenue comme parent 0. sativa. Le
choix du parent 0. glaberrima s'est orienté sur une variété
particulière, photosensible qui présente le grand intérêt de
manifester une résistance totale au virus de la panachure jaune du
riz (RYMV). Ce choix permettait ainsi d'envisager comment un
caractère de résistanèe pourrait être transférer chez 0. sativa au
delà des barrières reproductives séparant les deux espèces.
Plusieurs hybrides interspécifiques ont été obtenus. Ces hybrides
sont complètement mâle-stériles et ont été intensivement recroisés
avec IR64 comme parent récurent pour aboutir à une population de
taille non limitante (183 individus) et initier la cartographie des
marqueurs.
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Figure 1. Schema de croisement et concept de construction de lignées
isogéniques d'O.glaberrima sous forme de lignées "contigs".
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Cette population se caractérise par une très forte stérilité
pollinique. Une fraction importante de plantes présentent des
graines en autofécondation mais celles-ci s'accompagnent dans la
majorité des cas d'une détérioration plUs ou moins importante de
l'albumen. Seules 3 plantes ont donné des descendances de graines
normales en autofécondation. Il semble ainsi qu'en plus des
phénomènes de stérilité, les barrières reproductives peuvent
comporter des termes supplémentaires plus tardifs lorsque les
fécondations mettent en jeu l'autopollen des plantes car les
recroisements de deuxième génération avec IR64 donnent des
graines normales. Sur le plan morphologique, la population
backcross est fortement déviée vers des plantes sensibles à la
photopériode, pigmentées avec un type de panicules semblable à
celui d'o. glaberrima. Tous ces caractères sont fortement associés
et permettent d'individualiser un petit groupe de plantes précoces,
non pigmentées qui renferme en outre les rares individus fertiles
donnant des graines nonnales en autofécondation.

Polymorphisme et cartographie des marqueurs moléculaires

Le choix des marqueurs s'est orienté délibérément vers des
marqueurs à base PCR qui seuls peuvent être compatibles avec les
quantités d'analyses et la rapidité d'exécution requises pour un tel
programme. Ces marqueurs sont des STS (Sequences tagged-sites)
correspondant à l'amplification de l'ADN entre deux amorces
spécifiques déterminées aux extrémités de sondes RFLP
cartographiées et issus d'ADN génomique ou d'ADNc. Ces
marqueurs présentent comme les marqueurs RFLP l'avantage
d'être locus-spécifique et codominant. En outre, si les
électrophorèses ne permettent pas de séparer les produits
d'amplification et d'identifier directement un polymorphisme entre
les deux parents, ces produits peuvent être digérés par des enzymes
de restriction de l'ADN pour générer de nouvelles bandes et
augmenter ainsi la probabilité de distinguer les parents. Une
première série de 63 marqueurs STS (lnoue et al. 1994)
correspondants à des sondes d'ADN génomique cartographiées sur
la carte de liaison intraspécifique de (Kurata et al. 1994) a été
systématiquement testée sur les parents du croisement. Une
deuxième série de 250 STS localisés sur la carte de référence
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interspécifique (Causse et al. 1994) est en préparation à l'IRRI
(Ghareyazie et al. 1993) et une centaine d'entre elles ont pu être
également testées sur les parents. Le polymorphisme de longueur
de séquence unique (SSLP Simple Sequence Length
Polymorphism) est aussi une autre source de marqueurs
particulièrement bien adaptés à ce programme. Ce polymorphisme
provient d'un nombre variable de répétitions de courtes séquences
nucléotidiques (di, tri outétra-nucléotidiques) et les marqueurs
microsatellites contenant .ces séquences sont très fréquents et
largement distribués dans le génome du riz (Panaud et al. 1995; Wu
et Tanksley 1993). Ils présentent aussi l'avantage d'être
codominants et peu~ent être amplifiés par leurs amorces PCR­
spécifiques. En outre, ces marqueurs manifestent des variations
alléliques beaucoup plus élevées que les marqueurs RFLP et RAPD
ce qui permet de les utiliser même dans des croisements proches.
120 marqueurs microsatellites ont déjà été identifiés et
cartographiés sur le croisement de référence (IR64 x Azucena),
(McCouch et al. 1996). Les séquences des amorces d'autres
microsatellites cartographiés sont également disponibles (Akagi et
al. 1996).

Table 1. Bilan du polymorphisme observé pour des marqueurs à base
PCR (STS et microsatellites) entre les parents du croisement
interspécifique (0. sativa x 0. glaberrima)

Origine et nombre Polymorphisme Polymorphisme Marqueurs utilisables
de marqueurs testés (direct) (après. digestion) en cartographie

65 STS (génomique) 12,3% 33.8% 14

90 STS (génomique + cDNA) 6,7% 3

20 STS (génomique + cDNA) 35% 3

44 microsatellites 88.7% 36

Total 56

Les premiers résultats concernant l'évaluation du
polymorphisme entre les parents sont présentés dans le tableau 1.
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Compte tenu du temps de divergence et de l'isolement reproductif
entre les deux espèces de riz cultivé (Second 1982), un
polymorphisme significativement plus élevé que celui observé par
(Ohareyazie et al. 1993) parmi les variétés d'o. saliva était attendu.
Néanmoins, le polymorphisme détect{par les STS est faible même
en augmentant la résolution avec des gels d'acrylamide. Le
polymorphisme est augmenté légèrement en digérant les produits
d'amplification mais seuls un petit nombre de marqueurs de ce type
seront utilisables en cartographie. Au contraire, les premières
évaluations sur les marqueurs microsatellites montrent un
polymorphisme très élevé qui pennettra la cartographie d'une
majorité d'entre eux. La cartographie des marqueurs a commencé et
donne déjà des infonnations intéressantes sur les phénomènes de
distorsion de ségrégation dans cette population. Ainsi, le STS 030
sur le chromosome 6 montre une distorsion extrême en faveur de
l'allèle porté par 0. glaberrima puisque la fréquence de celui-ci est
supérieure à 92%. Cette distorsion suggère que, chez les hybrides
FI, la stérilité agit au niveau femelle et peut traduire la proximité
d'un gène de stérilité sporo-gamétophytique de type "gamete
eliminator" chez 0. glaberrima. Ce gène pourrait correspondre au
gène SI 0 identifié par (Sano et al. 1994) à proximité immédiate du
gène wx sur l'extrémité du chromosome 6. En effet, le marqueur
030 est à moins de 10 cM de wx sur la carte intraspécifique de
Kurata et al. (1994). En outre, les rares plantes présentant l'allèle
venant d'o. sativa pour le marqueur 030 appartiennent toutes à ce
petit groupe de plantes précédemment individualisé sur le plan
morphologique.

Évaluation de la diversité utile d'o. glaberrima en vue de son transfert chez
. 0. sativa

Parallèlement au développement de la population de cartographie,
les parents ont été évalués comparativement pour différents
caractères comme un préalable à l'évaluation ultérieure des
descendances et à la recherche de marqueurs de ces caractères.
Deux caractères agronomiques particulièrement importants pour la
riziculture africaine ont été étudiés : la résistance au virus de la
panachure jaune
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du riz (RYMV) et la résistance au nématode Heterodera sacchari.
Étant donné la forte stérilité des plantes issues de recroisement et
pour éviter la perte des génotypes en cas de forte sensibilité, 20
individus ont été dédoublés à un mois et demi pour être évalués
pour la résistance au RYMV. De même, des boutures de noeuds (3
à 5 par individus) ont été prélevées sur 21 plantes âgées de 3 mois
et demi pour fournir le matériel nécessaire à l'évaluation de la
résistance à Heterodera sacchari.

Résistance à la panachure jaune du riz causé par le RYMV

La panachure jaune du riz a été identifiée pour la première fois au
Kenya (Bakker 1971) et s'est rapidement répandue dans l'ensemble
du continent Africain et à Madagascar où elle est à l'origine de
dégâts très importants en riziculture irriguée (Awoderu 1991).
L'agent de cette maladie est un sobemovirus qui est transmis par
différentes espèces de coléoptères (Chrysomelidae spp), (Hull
1988). Le RYMV a un pouvoir infectieux très élevé, il est présent
chez de nombreuses espèces de graminées sauvages y compris
l'espèce sauvage de riz 0. longistaminata A. Chev. & Roehr. et
peut être en plus transmis mécaniquement (Thresh 1991). Dans ces
conditions, l'identification et le transfert de résistances naturelles
représentent une solution réaliste pour lutter contre ce virus.
L'évaluation de la résistance variétale est basée sur des inoculations
artificielles à des stades précis à partir de souches de virus de
référence multipliées sur des variétés très sensibles (BG90-2). La
concentration en virus est ensuite mesurée par des test-Elisa (Clark
et Adams 1977) plus ou moins longtemps après l'inoculation et le
contenu en virus peut être confronté avec l'observation des
premiers symptômes. Plusieurs variétés d' 0. glaberrima ont été
testées comparativement à deux variétés d' 0. sativa de référence,
IR64 (sensible) et Azucena (résistante).

Lorsque les lignées sont testées très précocement,
(inoculation 10 jours après semis et test-Elisa 7 jours après
inoculation), la concentration virale est très élevée chez IR64 alors
qu'elle est faible chez Azucena. Parmi les différentes variétés
d'o. glaberrima qui ont été testées, seule la variété Tog5681
montre un contenu en virus extrêmement faible même avec une
souche originaire du Burkina Faso réputée plus ~gressive que les
autres souches de virus. Le suivi de la concentration virale au cours
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du temps montre des évolutions très différentes suivant les lignées
testées. Chez une variété très sensible comme IR64, le contenu en ,
virus est déjà maximum au 7e jour après l'inoculation et les
premiers symptômes sont nettement visibles à partir du 10e jour.
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Figure 2: Evolution de la concentration virale en fonction du temps chez deux lignœs témoins
d'O. sa/waet chez la lignée résistante« giaberrimmogS68I. La fléche indique l'apparition
des premiers symtOmes.

Au contraire, la résistance d'Azucena et des variétés considérées
comme résistantes chez 0. sativa se traduit par une progression
plus lente de la concentration virale et une apparition plus tardive
des symptômes associée à un impact plus faible de la maladie sur la
floraison et la fertilité (Ghesquière et al. 1997). Dans ces
conditions, la variété Tog5681 présente un contenu en virus très
faible qui reste stable pendant toute .la vie de plante même
longtemps après la floraison et sans jamais montrer de symptômes
ni d'effet sur la croissance des plantes inoculées (fig. 2). Ce type
résistance chez 0. glaberrima qui s'apparente à une quasi
"immunité" n'est pas fréquente et seules de rares lignées
d'o. glaberrima la manifeste (paul et al. 1995). L'étude de
l'hérédité de la résistance au RYMV chez 0. glaberrima à partir
d'une analyse diallèle a montré par ailleurs que cette résistante était
de nature récessive avec une forte composante génétique additive
(Paul et al. 1995). Des boutures d'hybrides FI (IR64 x Tog5681) et
de 20 individus issus de recroisements sur IR64 ont été réalisées et
testées suivant des conditions similaires aux parents. Tous les
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individus testés montrent des concentrations virales très fortes et du
même ordre qu'IR64. Les résultats confirment donc bien la nature
récessive de la résistance provenant d'o. glaberrima. Celle-ci
implique vraisemblablement peu de gènes au vu de l'homogénéité
de la réponse des plantes issues de recroisement.

Résistance à Heterodera sacchari

Le nématode Heterodera sacchari a été décrit pour la première fois
comme parasite de la canne à sucre (Luc et Memy 1963) mais c'est
sur le riz pluvial et inondé qu'il a été identifié comme un pathogène
très important dans différents pays Afrique (Memy 1970; Babatola
1983a). L'évaluation variétale n'a pas permis d'identifier de
variétés résistantes chez 0. sativa (Babatola 1983b) ; en revanche,
des variétés résistantes à plusieurs souches de ce parasite ont été
identifiées chez 0. glaberrima (Reversat et Destombes 1997).
L'évaluation de la résistance repose sur des inoculations par un
inoculum connu de juvéniles fraîchement éclos sur de jeunes
plantules cultivées sur milieu stérile dans des microserres ou des
tubes individuels qui permettent d'assurer un isolement complet de

chaque individu. Au bout de 5 semaines (l ere génération) ou Il

semaines (2eme génération) de contact avec l'inoculum, les kystes
visibles sur les racines sont dénombrés et disséqués à l'aide de
permanganate de potassium qui provoque leur éclosion (Reversat
1981). L'évaluation peut être complétée par une mise du système
racinaire sous asperseur qui permet de récupérer les juvéniles. La
population finale obtenue peut être ainsi comparée avec l'inoculum
(population initiale) et permet d'apprécier le coefficient de
multiplication du nématode sur l'espèce ou la variété-hôte
considérée. L'évaluation d'une collection représentative de riz (43
variétés d' 0. saliva et 21 d' 0. glaberrima) montrent que toutes les
variétés d'o. saliva sont très sensibles à Heterodera sacchari
quelque soit leur origine géographique ou leur type variétal avec
des coefficients de multiplication allant de Il à 25. Au contraire,
une proportion importante de variétés d'0. glaberrima (70%) est
résistante avec un coefficient de multiplication inférieur à 1
(Reversat et Destombes 1997). Cette résistance chez le riz cultivé
africain s'observe également chez son ancêtre sauvage direct 0.
breviligulata puisque 7 souches sur les 9 testées sont résistantes
(Reversat et Destombes 1997). L'étude des lignées d' 0. saliva et
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d'0. glaberrima impliquées dans les croisements cartographiés a
été répétée dans une nouvelle évaluation plus précise impliquant 7
répétitions ; celle-ci a confinné à nouveau l'absence de kystes
visibles sur les différentes lignées d'0. glaberrima testés et en
particulier sur le parent 0. glaberrima Tog5681 (Tab. 2).

Tableau 2: Evaluation de la résistance à l'espèce de némadode
Hérodera sachari chezo. saliva, 0. glaberrima et des
descendances interspécifiques 5 semaines après inoculation.

Lignées ou descendances Nb présence de population
d'individus finale

ou de kystes de nématodes
génotypes

O. saliva

Moroberekan 7 Présence 2098
IR64 7 Présence 1644

Azucena 7 Présence 2186
0. glaberrima

-, CG14 7 Absence 1,8
CG20 7 Absence 1,4

SG329 7 Absence 0,3
Tog5673 7 Absence 0,3
Tog5681 7 Absence 0,1

BCI : (IR64 x Tog5681) x 3 Absence 0
1R64
(boutures) 9 Présence 167

1 BC1F2 13 Absence 0
(graines) 4 Présence 221

Le test de boutures prélevés sur un échantillonnage de 21
plantes issues du recroisement interspécifique montre que certains
individus ont un comportement analogue à 0. glaberrima suggérant
que cette résistance pourrait être dominante. Ces résultats doivent
être pris avec prudence car 1'hétérogénéité des boutures entraîne un
développement plus ou moins tardif des racines qui peut ne plus
correspondre avec la période d'infectivité de l'inoculum et induire
une classification erronée d'individus dans la classe des plantes



résistantes. Néanmoins, la descendance de l'une des rares plantes
fertiles a pu être testée suivant le protocole standard sur graines et
confirme bien une ségrégation entre des plantes résistantes et
sensibles en accord avec un gène de résistance dominant.
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Discussion

L'identification des barrières reproductives représente un facteur­
clé dans un programme d'introgression avec 0. glaberrima, car la
restauration de la fertilité est indispensable d'une part pour évaluer
les descendances interspécifiques vis à vis des caractères cibles et
d'autre part pour continuer les recroisements avec les plantes
retenues. Chez le riz, de très nombreux gènes de barrière
reproductive ayant des modes d'action variables ont été décrits.
Ainsi des gènes gamétophytiques dupliqués expliquent la stérilité
pollinique FI observée dans les croisements entre variétés indica et
japonica d'o. saliva (Oka 1974). Dans les combinaisons avec
0. glaberrima, les systèmes de stérilité sporo-gamétophytique ont
pour caractéristique de pouvoir intervenir également sur le
gamétophyte femelle et donc pour conséquence de pérenniser la
stérilité même au cours des recroisements successifs. Loin d'être
dispersés sur le génome du riz, de nombreux gènes de stérilité
intervenant dans les barrières reproductives sont localisés sur le
chromosome 6. La distorsion observée pour le marqueur G30
témoigne vraisemblablement de la présence d'un de ces gènes de
stérilité sporo-gamétophytique. Lorsque l'on compare la position
de marqueurs communs aux différentes cartes de liaison génétique
disponibles (wx, G30, C, ESl-2), la zone distale du chromosome 6
est très sensiblement plus petite dans le recroisement entre
0. saliva et 0. glaberrima par rapport à ce que l'on observe entre
les mêmes marqueurs sur les cartes de référence intraspécifique ou
même interspécifique. Sur le plan morphologique, la forte déviation
de la population est également conforme avec la présence de gènes
gouvernant certains caractères concernés par les distorsions sur le
chromosome 6 (gène de photosensibilité Se-l, gène C, codant pour
le chromogène qui permet la pigmentation anthocyanique de
certains organes de la plante), QTLs intervenant sur la ramification
des panicules (Pham 1990). Ainsi, la liaison génétique de ces
caractères avec des gènes de stérilité extrêmement puissants peut
rendre compte des relations morphologie-viabilité et des
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restrictions à la recombinaison sur les secteurs chromosomiques
concernés.

Théoriquement, l'introgression chez 0. saliva d'un caractère
lié à un "gamète eliminator" prése!1t chez 0. glaberrima sera
favorisée au cours des recroisements successifs mais sera lié à une
stérilité très forte. Inversement si le gène provoquant la stérilité est
présent chez 0. saliva, il ne sera pas possible d'introgresser un
gène utile issu d' 0. glaberrima. Les travaux de (Sano 1985) à partir
de lignées isogéniques suggèrent la présence simultanée de tels
gènes sporo-gamétophytiques à la fois chez 0. saliva et
0. glaberrima. L'observation de graines dont l'albumen est
détérioré dans les autofécondations des plantes issues de
recroisement peut témoigner de phénomènes de complémentation
entre ces gènes et des effets de dosage défavorable dans l'albumen
triploïde. De fait, la restauration de la fertilité des croisements entre
0. saliva et 0. glaberrima varie beaucoup suivant les combinaisons
mises en jeu. Certaines variétés d'o. glaberrima de Casamance
(Sénégal) sont plus aptes à donner des descendants fertiles alors
que d'autres variétés sont très difficiles à croiser et ceci quelque
soit le parent 0. saliva concerné. En outre, il semble exister une
relation entre l'aptitude à l'androgénèse et la possibilité de donner
des descendants fertiles. Les croisements avec les variétés pluviales
du groupe japonica sont plus faciles et permettent une restauration
de la fertilité nettement meilleure que les combinaisons avec des
variétés indica (Jones et al. 1996). La comparaison des distorsions
de ségrégation entre descendances issues naturellement de
recroisement et issues d 'haplométhode pourrait renseigner
valablement sur l'acquisition de la stérilité par les microspores et si
l'androgénèse permettrait de court-circuiter certaines barrières
reproductives. Enfin, il est observé que des descendances
interspécifiques fixées peuvent être recroisées plus facilement que
ce soit avec des variétés très difficiles à croiser d' 0. glaberrima ou
des variétés indica d'o. saliva (M. Jones, comm. pers.). Ceci
suggère donc qu'au cours des générations avancées, les "gametes
eliminator" sont fixés et peuvent jouer un rôle efficace de ponts
interspécifiques vis à vis d'autres lignées d'o. glaberrima.

La cartographie du génome d' 0. glaberrima permet de
mettre en évidence des points chauds renfermant des gènes de
barrière reproductive dont l'identification est indispensable pour
déterminer l'utilisation potentielle de l'espèce africaine de riz en
introgression avec 0. saliva. Les résultats soulignent également



l'importance de travailler sur des effectifs élevés permettant par
marqueurs moléculaires de détecter de rares recombinants
favorables pour lesquels la fertilité ne serait plus lirnitante. Ceux-ci
peuvent fournir les descendances nécessaires pour l'évaluation des
caractères intéressants et l'étude de leur hérédité dans un contexte
génétique interspécifique. Dans cet objectif, une vingtaine
d'individus ont été recroisés avec IR64 pour fournir la deuxième
génération tout en limitant la dérive en génome d'o. glaberrima.
La cartographie génétique a permis déjà d'identifier différents
segments chromosomiques pour lesquels un processus
d'introgression est envisageable grâce aux marqueurs moléculaires.
L'obtention de lignées d'introgression fixées connues et la
caractérisation des barrières reproductives prennent tout leur intérêt
dans la mesure où d'une part il n'est pas envisageable de reproduire
cette approche systématique sur un grand nombre de lignées
différentes d'o. glaberrima et où d'autre part, les caractères utiles
susceptibles d'être introgressés sont très largement dispersés dans
les variétés d'o. glaberrima. L'utilisation de ponts interspécifiques
bien caractérisés offre à terme deux avantages en gestion des
ressources génétiques: ·premièrement, celui de pouvoir constituer
des populations sources dont la diversité génétique serait plus
facilement mobilisable en amélioration des plantes (prebreeding) et
deuxièmement celui de fournir les bases rationnelles d'une
conservation dynamique des ressources génétiques d' 0. glaberrima
sous forme vivante .(conservation in situ ou conservation à la
ferme).
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