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Diversité génétique et dynamique
des formes adventices de riz de carnargue
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Résumé - À côté des riz adventices des regions tropicales qui résultent
d'introgressions variées avec les riz sauvages, de nouvelles formes ont émergé plus
récemment et présentent aussi de nombreux attributs des formes typiquement spon­
tanées d' O, rufipoqon (égrenage, dormance, arist.at.ion, pigmentation des organes).
Cette apparition concerne de nombreuses régions du monde pratiquant la riziculture
intensive avec semis direct et situées le plus souvent en dehors de la zone de répar­
tition géographique d'O. rufipoqon. Différents échantillons d'adventices provenant de
Camargue ont été analysés pour 15 marqueurs microsatcllites comparativement à une
collection représentative de 145 variétés de riz cultivé d'origine asiatique. La diversité
génétique des riz adventices est cohérente avec la structuration d' Q. sativa qui est
organisée en deux groupes principaux indica et [aponica. Les adventices de Camargue
montrent une diversité plus importante que les variétés locales (japonica tempérées)
ainsi que la présence d'allèles originaux ou pl us caractéristiques des
variétés indica. Cette diversité est totalement indépendante des variétés cultivées
localement. La structure génétique de ces formes ne semble pas liée à des flux de
gènes avec les variétés dont elles sont isolées grâce à une précocité plus forte mais à
une dynamique autonome de ces formes due à des possibilités de conservation (dor­
mance) et de dissémination des graines (égrenage). Le rôle des croisements éloignés
(indica x japonica) sur la structure et l'expression du génome pourrait être une ex­
plication possible à ce processus.

riz adventices / Oryza sativa L. / rnicrosatel1ites / diversité génétique

Abstract - Genetic diversity and populat.ion.xlynarrrics of weedy rice in
Camargue area. Weedy rice have long been known, particularly in tropical areas,
as the result of introgressions bctween wild and cultivated forrns. More recently, riec
fields have been frequently invaded by new weedy fonns in tempcrato regions where
wild forrns were never reported. These plants show lllany traits similar to true wilcl
Q. rufipoqon (shattcring, dormancy, awning, organ pigmentation). Theil' occurrence
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concerus man}' parts of the world practicing intensive rice-growing with direct seed­
ing. Samples of weeds from Camargue have lwen analyzed with 15 lllicrosatellite
markers in eomparison to a representati,'e collection of 145 Asian rice varieties. Di­
versity of weedy rice is in agreement with the genetie structure of (J. sativa mainly
organized in two main groups of varieties. indieo. and .japonica. 'Veec1s from Camargue
showed a great.er diversit.y t.han Medit.erranean '-;lrieties (temperat.e ,japonica) as weil
as the presence of original alleles or alle!es more t.vpical of indica variet.ies. Genetic
st.ructure of weed stands appeared more probably the consequence of il predominant!y
autonomous dynamics allowed by seed conservat.ion and disseminat.ion than t.he result.
of gene flow wit.h varieties from whieh they are isolat.ed by a llluch greater precocit.y.
These results suggested t.hat distant crosses between indiea and japonica variet.ies
and t.heir effect on genome struct.ure and expression coulcl he a relevant explanat.ioll
to t.his "weediness" process.

sweedy rice / Oryza sativa L. / microsatellites / genetic diversity

1. INTRODUCTION

Les formes adventices de riz sont connues depuis très longtemps, notam­
ment dans les régions tropicales telles que L\.sic du sud où elles résultent
d'introgressions entre l'espèce sauvage O. T'U,fipogon et l'espèce cultivée O. sativa.
Eu Afrique, il existe également des formes advcntices intermédiaires entre
l'espèce africaine de riz cultivé, (J. glabeTrirna et son ancêtre sauvage 0. bre­
vûigulata, mais également entre les deux espèces cultivées 0. saUva et O. glaber­
T'ima. Ces fonnes jouent un rôle primordial dans la domestication et l'évolution
du pool cultivé (pour une revue: [5]). Ces dernières années. des riz adventices
présentant de nombreux caractères analogues des formes sam'ages d'O. T'/1,fi­
pagan (égrenage, dormance, aristation, pigmentation des organes) ont envahi les
rizières des régions tempérées. L'origine de ces formes adventices est d'autant
plus mystérieuse qu'O. Tufipagon est absente de ces régions et aucune étude n'a
pu éclaircir jusqu'à présent les différents facteurs responsables de leur appari­
tion. Les riz adventices peuvent, s'ils ne sont pas pris ('n compte et éliminés
précocement, diminuer fortement les rendements des champs infestés. Ils con­
stituent à l'heure actuelle l'un des problèmes majeurs de la riziculture irriguée
intensive d'autant plus qu'il n'existe pratiquement aucun moyen de lutte ef­
ficace. Seules certaines pratiques culturales et l'élimination systématique de
toute forme adventice avant leur floraison. permettent de réduire l'ampleur de
ce phémomène.

Peu de travaux sur les formes adventices ont été menés jusqu'à
pré~sent [4,11,12]. Nous avons analysé dans cette Nude plusieurs échantillons
de ri~ adventice de Camargue à l'aide de marqueurs moléculaires très variables,
les rnicrosatel1ites. Le choix de ces marqueurs (>t,ait justifié par la proximité~

génétique des variétés cultivées en Camargue qlli appartiennent au groupe éco­
lIlorphologique tempéré dc la S()Us-(~spèce jaJ!0nica. Cette analyse s'appuie sur
l'Nnde d'une collection de US variétés de riz C1lltivé asiatique pour laquelle une
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grande partie des allèles microsatcllites a été caractéris(~e13], Notre objectif est
d'étudier la diversité génétique des formes adventices de Camargue et d'évaluer
les hypothèses possibles pour expliquer leur origine à partir de l'observation de
la dynamique de ces formes dans quelques situations représentatives de champs
semenciers et de champs de production.

2. MATÉRIELS ET MÉTHODES

2.1. Matériel végétal

Les champs semenciers de Camargue sont des parcelles extrêmement con­
trôlées pour la production de semences de qualité (<< terres neuves» non cul­
tivées en riz depuis au moins 5 ans), utilisation de semences de base, épuration
manuelle systématique des plantes adventices tout au long de la culture. Un
champ semenCÏer de la variété Thaïbonnet (Tl) remplissant toutes ces car­
actéristiques a été échantillonné dans deux parcelles contiguës (Tla et Tlb)
qui ne présentaient que de très rares plantes adventices sous formes de taches
isolées et dans une troisième parcelle (TIc) qui montrait plus d'adventices con­
centrées en bordure de champ. Les champs de production peuvent présenter
des niveaux d'infestation très variables en fonction de l'efficacité des faux­
semis et des désherbages pratiqués par l'agriculteur. Les échantillons T2 et
Al ont été collectés dans deux champs de production voisins appartenant à la
même exploitation agricole et respectivement cultivés avec les variétés Thaïbon­
net et Ariete. Le champ Al était extrêmement infesté par les riz adventices
alors que le champ T2 avait été partiellement épuré. un troisième échantil­
lon d'adventices collectées dans la variété Ariete (A2) provenait d'une autre
exploitation et manifestait le même taux d'infestation que le champ Al. Les
trois sites (Tl - T2/Al - A2) correspondaient à trois exploitations agricoles
distantes de plusieurs kilomètres. Les critères de récolte de ces plantes sont
basés sur la hauteur des plantes (supérieure à la variété cultivée), leur maturité
plus précoce que pour la variété cultivée et l'égrenage. Toutes les plantes ad­
ventices des champs Tl et T2 ont été prélevées, alors que seul un sous-ensemble
l'a été dans les champs Al et A2. Un récapitulatif des différents champs est
donné dans le tableau l et leur situation est présentée sur la figure 1. En outre,
l'étude de deux échantillonnages provenant d'une région du Brésil où ne sont
cultivées que des variétés indica (à la différence de la C~::nargue où ne sont
cultivées que des variétés japonica) nous a permis de C(.iIdpléter cette étude.
Sept plantes issues d'un champ cultivé avec la variété Yermelho et sept plantes
provenant d'un champ cultivé avec la variété Preto ont été analys(~es. Ces deux
variétés sont cultivées cn monoculture sur de très grandes surfaces et depuis
de nombreuses i-Ulll('es dans la région où ont été récoltées les adventices. Les
11 principales vari(~t()s cultivées en Camargue ont ôtl~ ajoutées à l'analys(~ pour
compléter la collection de référenc(' 13]. Enfin, le polymorphisme intravariétal
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Tableau I. Descriptif des différents champs prospectés et des 169 individus récoltés
en vue du typage moléculaire. Tl, T2, Al et A2 correspondent aux champs de
Camargue. V et P correspondent aux champs du Brésil.

Nombre de Nombre de Caractéristiques

Nom Type de champ parcelles plantes Type de plantes adventices

Tl Semencier 3 56 A, C : plantes isolées A, 13 : peu marquées'

(a, b, c) B : tâche C : très marquées"

1'2 Consommation 1 12 Plantes isolées Peu marquées'

Al Consommation 1 51 Plantes isolées Peu marquées'

A2 Consommat ion l 36 Tâches Peu marquées'

V Consommation 1 7 Plantes isolées Très marquées"

p Consommation 1 7 Plantes isolées Très marquées"

• caractéristiques adventices peu prononcées (sub-aristation et peu de pigmentations
anthocyanées) .
•• fortes caractéristiques adventices (aristation trèl; prononcée et nombreuses pigmentations
anthocyanées) .

a étô déterminé sur les deux variétés de référence de cette étude, Thaïbonnet
et Ariete, à partir de la collecte de 100 panicules de chacune des variétés daus
les champ T2 et Al. .<

2.2. Marqueurs moléculaires

La recherche de polymorphisme sur des individus aussi proches génétique­
ment que des variétés japonica tempérées telles que les variétés cultivées en
France nous a amené à choisir préférentiellement les microsatellites, marqueurs
hypervariables et hautement polymorphes. Le choix des locus et les techniques
utilisées sont décrites par Bres-Patr:)' et al. [3]. Les mêmes microsatellites ont
été utilisés pour la caractérisation de la collection de 145 variétés de riz [3J et
la caractérisation des plantes adventices.

2.3. Analyse des données

Pour chaque locus, les PIC (Polymorphism Information CUiltent [1 J) ont été
calculés.

L'analyse de la structuration génétique des peuplements adventices de
Camargue a permis d'évaluer les paramètres intra et interpopulations (daus
notre cas interchamps) et de tester les hypoth<"ses relatives aux flux de gèlH'S.

L'analyse a été réalisée grâce à l'estimation des F statistiques 114,15] : Fis et
Fst. Les estimateurs utilisés sont f pour Fis et () (pour Fst [13] et ont Nô
calculés à l'aide des logiciels Fstat 2.8 [7] et Genepop 3.1e [9]. Ces logiciels
perHlett,(~nt de tester l'hypothèse nulle d'association au hasard des gamètes 011
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Figure 1. Localisation des différents sites de Camargue échantillonnés en 1997.
Chaque symbole représente une plante adventice récoltée. Le site 1 correspond au
champ Tl, comprenant trois parcelles, a, h et c. Le site 2 correspond aux champs Al
et T2. Le site 3 correspoll<l au champ A2. Les trois sites sont distants entre eux de
quelques kilolllôtres.
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des génotypes, c'est-à-dire .f = a et e = O. La probabilité que les estimateurs
soient supérieurs à zéro a été déterminée après 10 000 permutations et un inter­
valle de confiance (95 %) a été déterminé après 15 000 bootstraps [8]. Le taux
d'allogamie a été calculé par la formule suiYCUlte: (1 - Fis) / (1 + Fis), Pour
chaque paire de locus polymorphes, la signification statistique du déséquilibre
de liaison a été testée dans la population globale et dans chacune des popu­
lations de Camargue, Une correction de Bonferroni a été appliquée pour la
significativité des tests au niveau locus [8].

Des analyses en coordonnées principales sur matrices de distance ont été
réalisées sur la base d'une distance génétique prenant en compte la taille de
l'allèle microsatellite et correspondant au modèle de mutation « pas à pas»
(Stepwise Mutation Model ou SMM [6]) qui a ét(~ montré comnle le plus adéquat
clans le cas du riz [3]. Cette distance correspond à la moyenne au carré de la
diH'érence du nombre de répétitions sur l'ensemble des locus.

3. RÉSULTATS

3.1. Étude du polymorphisme microsatellite des formes adventices

Afin d'évaluer la pertinence des marqueurs microsatellites choisis pour décrire
la diversité des variétés cultivées en Camargue et interpréter celle des formes
adventices, une étude préliminaire a été réalisée pour mesurer le polymorphisme
intravariétal de Thaïbonnet et Ariete, variétés majoritairement cultivées depuis
quelques années dans cette région. Sur 100 panicules collectées au hasard dans
des champs de production de ces deux variétés, les 15 locus microsatellites
choisis pour cette étude n"cmt révélé aucune différence et tous les individus ne
présentaient qu'une seule bande. Avec cet effectif, le taux de polymorphisme
détectable au seuil 5 % est seulement de 3 x 10-2 ct il éI été considéré que
l'homogénéité de ces deux variétés était suffisamnwnt de"ée pour caractériser
la diversité des variétés méditerranéennes à partir (hm petit nombre de plantes.

Un total de 75 allèles a été détecté avec 1;) locus microsatellites sur 169
plantes adventices. Le nombre d'allèles est compris entre un (locus Rl'\'1019)
et dix (locus RM001) avec une moyenne de cinq (Tab. II). En moyenne, le
nombre d'allèles chez les plantes adventices est supérieur aux variétés méditer­
ranéennes. Seuls quatre locus présentent un nombre d'allèles inférieur chez
les formes adventices ou égal dans les deux groupes. Les valeurs moyennes
des PIC sont équivalentes entre les plante~ adyentices et les variétés nïéditer­
ranéennes mais cette valeur peut ëtre très différente selon les locus considérés.
Les plantes adventices montrent une plus grande di,-ersité~ en terme de nombre
d'allèles et de PIC mais (>galement pour certains locus. UIle plus grancl(~ varia­
tion du nombre de' répétitions que les variét(~s nrltiy(>es cn Camargue (données
non prèsent{~es).
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Tableau II. Nombre d'allèles et PIC (Polymorphism Information Content) des 15
locus microsatel1ites des 169 formes adyentices et des Il variétés môditerranécnnes.

Populations advC'ntiœs VariNôs mèditerranécnncs

Locus Na PIC Nil PIC

RM001 10 0,74 4 Cl,70

RM005 4 Cl.50 2 0,32

RMOll 5 0,56 2 0,30

RM018 9 0,77 3 0,43

RM019 1 0.00 2 0,46

RM021 9 0.72 4 0,45

RM022 6 0,26 4 0,66

RM148 2 0,34 2 0,30

Rl'v1167 6 0,23 3 0,59

RM168 4 0,55 3 0,63

RM231 2 0,23 3 0,54

RM232 8 0,61 2 0,42

RM246 4 0,39 3 0,43

RTv1252 2 0,14 2 0,30

RIVI255 3 0,25 1 0,00

Moyenne 5 OA2 2,7 0,43
Na : nombre cl 'allèles.

L'analyse du polymorphisme microsatellite d'une collection d'O. sativa a
permis d'identifier un grand nombre d'allèles microsatellites chez des variétés
cultivées appartenant aux deux groupes variétaux indica et japonica [31. Pour
évaluer l'origine des allèles ooservés chez les plantes adventices, nous avons ef­
fectué une comparaison entre les allèles microsatellites observés au sein de cette
collection et ceux observés chez les plantes adventices. Le tableau III montre les
fréquences alléliqucs observées dans le groupe indica, le groupe japonica, chez
les variétés méditerranéennes. les plantes ad"cntices de Camargue et du Brési~-;­

Sur l'ensemble des locus, les quelques variétés méditerranéennes présentent des
allèles caractéristiques du groupe des variétés japonica tempérées. Elles peu­
vent aussi présenter, cn fréquence {~levée, des allèles qui sont rares dans le
groupe japonica (RIvI02l). Pour la Inajorité des locus, des all<\les distinguent
les adventices de Camargue des adventices du Brésil avec également des al­
lèles communs aux deux groupes. Si on compare avec les variétés, la pre~sence

d'allèlef-i plus caractéristiques des varie'te's indica (RM018) et d'allèles nouveaux
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Tableau III. Comparaison des fréquences aJléliquC's des allèles microsatellites (en
nombre de répétitions) entre les variétés du groupe indica, les variétés du groupe
]apomca, les variétés méditerranéennes, les plantes advC'lltices de Camargue et les
plantes adventices du Brésil. Pour une question de lisibilité, seuls les locus montrant
des allèles supplémentaires non présents chez les formes adventices et seuls les allèles
présents chez les plantes adwlltices sont notés.

Locus Allèle
Groupe Groupe Variétés
indica Japomca méditerranéennes

Adventices de
Camargue

Adventices du
Brésil

0,15 0.05RM001

RMOll

RM018

RM021

RM246

10
13
14
15
16
17
18
19
20
26

6
7
8
9
10

12
15
16
17
18
19
20
21
22

3
4

5
6
7

8
9
14
16
17
10
13
15
16

0,08
0,08

0,41

0,13

0,03

0,39

0,05

0,15
0,10

0,03

0,50

0.14
0.25
0.32
0.12

0.05

0.04
0.25
0.13

0.23

0.54
0,18
0.09
0.1-4
0.03

0.05
0.05
0.05
0,08
0.14
0.02

0,20
0,11
0,08

0,43
0,34

0,45
0,18

0,18

0,18

0,82

0,18

0,73

0,09
0,18

0,09

0,73

0,09
0,09

0,18
0,09
0,73

0,04

0,16
0,14
0,08

0,18
0,37
0,03

0,01
0,24

0.53
0,08
0,14

0,04
0,09
0,03
0,41

0,31
0,02
0,09
0,01

0,10
0,40
0,16
0,07
0,01
0,18
0,01
0,04

0,04

0,66
0,11
0,23

0,43
0,42
0,08

0,07

1,00

0,10
0,10
0,20
0,60

1,00

0,50
0,37
0,13

1
t
l,

1

1(
cl
n
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Tableau IV. Nombre d'allèles moyens, diversité génétique (He), valeurs des Fis Cf)
et. probabilité des test.s de sigllificat.ivit.é par population.

Populations Na He f(p = 0,00)

T1a 2,26 0,31 1

Tlb 1,46 0,12 1

TIc 2,4 0,41 1

T2 2,4 0,43 1

Al 3,25 0,36 1

A2 2,63 0,44 0,92
Na : nombre d'allèles.

(RMOOl, RMOll, R~I018 et Rl'v1246) en fréquence faible, confirment la vari­
abilité originale des adventices de Camargue par rapport aux variétés cultivées
à proximité.

3.2. Analyse de la structure de la variabilité génétique
des adventices de Camargue

3.2.1. Étude de la structure de la variabilité génétique
intrapopulation

Comme cela est attendu dans des populations autogames, les estimations
des Fis sont très hautement significatives et égales à 1 sauf pour une popula­
tion, A2, qui montre une valeur inférieure à 1 tout en restant très hautement
significative (J = 0,86 et f = 0,43 respectivement pour les locus RM001 et
RM022 ; Tab. IV). Ces valeurs révèlent le mode de reproduction autogame
mais quelques flux de gènes ont été mis en évidence. Le taux d'allogamie a
été calculé pour cette population. Il est égal à 4,3 % ce qui fait en moyenne
sur l'ensemble des six populations adventices étudiées, un taux de 0,7 %. En
outre, les déséquilibres de liaison, résultat de la structure de la variabilité entre
populations (fréquences alléliques différentes entre populations) et de la struc­
ture des populations en lignées autogames, et calculés pour chaque paire de
locus polymorphes et dans chacune des populations, sont très fréquents dans
l'ensemble des populations (données non présentées).

3.2.2. Étude de la structure de la variabilité génétique
interpopulation

Les valeurs de Fst ont été calculées par paires de champs sur l'ensemble des
locus ct sont très hautement significatives (Tab. V), ce qui montre une forte
différenciation entre champs. Un arbre UPGMA a été construit à partir de la
matrice des valeurs d<) Fst (Fig. 4). Les champs proches en distance (T2 et Al)
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Tableau V. Matrice des estimateurs du Pst (B) par paires de champs (probabilité
des tests de significativité p = 0, 00).

Tla Tlb TIc T2 Al

Tlb 0.11

TIc 0.11 0,33

T2 0.38 0,63 0,28

Al 0.14 0,32 0,15 0,41

A2 0.22 0,44 0,14 0,30 0.24

ne se regroupent pas au sein de l'arbre. De même, les adyentices proycnant
de champs cultivés avec la même yariété (Tl et T2 ou Al et A2) ne présen­
tent pas de structuration particulière et ne montrent donc pas plus d'affinité
entre ellcs que celles prownant de champs cultivés avec des yariétés différentes.
La proximitê génétique des adventices collectées dans les champs A2 et TIc,
bien qu'ils soient éloignés géographiquement et cultivés avec deux variétés dif­
férentes, semble plus liée à l'importance et à l'ancienneté dc l'infestation.

3.3. Analyses lllultivariées

Les résultats des anal~'ses multiyariées sont présentés sur les figures 2 ct 3.
Sur la figure 2, un échantillonnage de yariétés reprb:;entatives des groupes indica
et japonica a été utilisé pour positionner le matériel de Camargue. Les deux
premiers axes représentent respectiyement 42,1 % et 21,6 % de la variation
totale. Les plantes adventices de Camargue se situent globalement dans le
groupe des variétés japonica, mais certains génotypes ont une position plus
intermédiaire et orientée yers le groupe indica. Les adventices du Brésil ont
également une position intermédiaire entre les variétés indica et les variétés
japonica. Sur la figure 3. où n'ont été analysées que les adyentices et les ,-ar­
iétés cultivées à proximité. cette tendance est confirmée. Les deux premiers
axes représentent respectiyement 41,5 % et 27,8 % de la variation totale. On
observe un groupe de variétés méditerranéennes très proches ayec une position
plus éloignée des variétés Thaïbonnet et Inca. Les variétés du Brésil, Preto
et V(~rmelho, contribuent très fortement à l'inertie de l'axe 1 et constituent
une référence indica. Cn premier groupe de plantes adyentices (Tl et T2),
r{~coltées dans des parcelles cultivées avec Thaïbonnet, présente une position
tn's éloignée de cette variété et montrent au contraire un rapprochement avec
d'autres variétés locales. Il semble qu'il n'y a pas de relation génétique entr(' les
adventices et la variété cultivée à proximit{~. Un deuxième groupe, correspoll­
dant aux plantes adventices collectées dans les champs de production d'Ariete
(A 1 et A2), présente une diversité encore plus importante an~c une position
intermédiaire entre les plantes adventices des champs semenciers (Tl et T2) et
les plantes adventices indiUl provenant du I3r{~sil. Les gé~lIot~'pes du champ A2
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Figure 2. Analyse en coordonnées principales sur la matrice de distances basée sur
le nombre de répétitions de 15 locus microsatellites. L'analyse porte sur des variétés
indica et japonica de la collection d'O. sativa [3], les formes adventices de Camargue
et les formes adventices du Brésil. Les axes 1 et 2 représentent respectivement 42,1 %
et 21,6 % de la variation totale.

apparaissent comme les plus distants génétiquement. Ce champ présente le PIC
le plus élevé mais également cinq individus hétérozygotes pour un ou plusieurs
locus. Globalement, les adventices collectées dans les champs de Thaibonnet
et d'Ariete apparaissent à la fois très différentes entre elles et très différentes
de ces deux variétés.

4. DISCUSSION

Les résultats de l'analyse du polymorphisme microsatellite montrent une
richesse allélique et une diversité très importante par rapport à celle que l'on
attendait sur des plantes aussi proches génétiquement. Le nombre d'allèles
observés chez les plantcs adventices cst plus important que chez lcs variét(~s

méditerranéennes. La comparaison des allèles obscrvés dans la collcction
cl' O. sativa ct dH'Z les plantes adventiœs montre que ces allèles Sil pplérnen­
tai[(~s peuvent NH~ plus fréquemmcnt rencontrés dans les variétés japonica ou
indica mais aucun d'entrc eux ne peut réellement diagnostiquer une originc
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Figure 3. Analyse en coordonnées principales sur la matrice de distances basée sur
le nombre de répétitions de 15 locus microsatellites. L'analyse porte sur les variétés
méditerranéennes cultivées en Camargue, les variétés cultivées au Brésil et les formes
adventices. Les axes 1 et 2 représentent respecti\'ement 41,5 % et 27,8 % de la
variation totale.

génétique spécifique. Également, des allèles « nouveaux », non répertoriés
dans la collection et le plus souvent à très faible fréquence, ont été observés
chez les adventices. Ces allèles originaux peuvent s'expliquer par la taille cer­
tainement. insuffisante de la collection pour recenser de manière exhaustive
l'ensemble des allèles microsatellites existant chez le riz cultivé d'origine asi­
atique. Dans la mesure où les variétés méditerranéennes constituent un en­
semble génétique de plus faible diversité, il est possible d'associer des allèles
lllicrosatdiites plus caractéristiques des variétés indica aux formes adn'ntices
de Camargue. Néanmoins, cette diversité se présente toujours sous forIlle fixée
et n'a pas permis d'observer de génotypes multiloclls hétérozygotes, caractéris­
tiques d'hybridations récentes entre variétés indica et. japonica. Les adwntices
de Camargue ont ainsi un fonds génétique de type japonica conforme à celui
des variétés cultivées dans la région.

Dans l'état. actuel des échantillonnages et alors que dans un champ scmencier
il semblait a pTiori plus favorable de mettre en ()vidence un lien entre variéU:
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Figure 4. Arbre UPGI\IA basé sur la matrice de Fst entre champs.

cultivée et adventice, il ne nous pas été possible de mettre en relation la di­
versité génétique des fOrInps adventices avec un facteur variétal ou un facteur
géographique.

Les résultats de l'évaluation génétique des plantes adventices peuvent être
confrontés aux données biologiques et aux observations de terrain pour essayer
d'interpréter en terme de flux de gènes les deux types de situation analysés
(champs semenciers/champs de production). Dans le champ semencier, les
quelques génotypes analysés correspondent vraisemblablement à des plantes
non épurées, probablement parce qu'elles manifestaient moins fortement ou
plus tardivement ces caractéristiques. Les allèles différents vis-à-vis de la var­
iété Thaïbonnet, montrent que ces plantes proviennent d'apports extérieurs.
Par ailleurs, l'apparition plus diffuse des formes adventices dans des champs
semenciers semble en faveur d'un apport direct par les semences. Cette obser­
vation peut être rapprochée du fait que les taux d'adventices détectés dans les
champs semenciers sont très supérieurs au taux de graines adventices (à péri­
carpe rouge) toléré dans les lots de semence. Deux phénomènes, contamination
externe par les pratiques culturales et présence de grains adventices dans les
lots de semences peuvent donc expliquer cette diversité non apparentée aux
variétés dans les toutes premières infestations. Dans les champs de production,
la diversité est beaucoup plus importante que dans les champs semenciers,
et peut témoigner de la mise en place d'une dynamique propre provenant de
l'apport constant par les outils, de la récupération des phénomènes de dor­
mance des graines qui perllwt leur stockage dans le sol et des possibilit(~s de
croisements. En effet, même si les plantes adventices montrent une très bonne
f('rtilit(~ ct vraisemhlablemcnt 11110 forte autogamie, des périodes de temps tI"('S

• .0....__-_---------
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