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AVANT-PROPOS

Alors que les progrés de la recherche agronomique de la derniere
décennie avaient permis d'espérer une amélioration progressive de la
situation alimentaire des populations du tiers-monde, on est bien obligé
aujourd’hui de constater que, loin de s’améliorer, la situation s'est, en fait,
souvent encore dégradée.

Cette évolution a des raisons multiples. Au premier plan de celles-ci se
place, bien sur, I'expansion démographique, plus rapide que I'amélioration
des rendements des cultures. Par ailleurs, la disparition chaque année de
considérables surfaces de terres de culture suite a I'érosion, & la salinisa-
tion ou a l'urbanisation, d'une part, et la persistance d'un taux élevé de
pertes alimentaires avant et aprés récolte, liée notamment a une accoutu-
mance des parasites aux pesticides, d’autre part, aggravent notablement
la situation.

Les solutions agronomiques a ce probléme portent soit sur 'amélioration
des techniques d'exploitation (irrigation, fertilisation, rotation des cultures,
travail du sol,...) soit sur 'amélioration génétique du matériel végétal cultivé.
En fait ces deux categories de solutions doivent étre étroitement associées,
tant il est évident qu'il est préférable de fertiliser et d'irriguer des variétés
améliorées, a fortes potentialités de rendement, plutét que des variétés
rustiques, adaptées aux conditions naturelles locales. L’amélioration varié-
tale des cultures pour I'élévation des rendements et la disponibilité d'une
gamme de variétés adaptées aux différentes contraintes du milieu (sol,
climat, parasites,...) passe par linventaire, I'analyse, la conservation, I'é-
change et I'expérimentation du patrimoine génétique que constituent les
populations sauvages et cultivées d'une espéce.

Or la dégradation rapide actuelle des écosystémes naturels et la dispari-
tion accélérée dans les cultures des variétés locales, au profit de queiques
varietés «améliorées », conférent a ce travail d'inventaire, de conservation
et d'analyse, une grande urgence.

Consciente de cette urgente priorité, I'Agence de Coopération Culturelle
et Technique développe depuis plusieurs années un projet dans ce
domaine.

Dans un premier temps, elle a surtout cherché a favoriser le stockage,
I'échange et le traitement des informations afférentes a ces ressources en
intervenant au niveau de l'inventaire sur le terrain, de I'analyse en labora-
toire, de la constitution d'une banque de données informatisée et d’'un
réseau de spécialistes, et des publications. Dans une deuxiéme phase, le
projet est appelé a s'orienter davantage vers l'application en s'ouvrant plus
largement aux sélectionneurs, en mettant l'accent sur certaines produc-
tions et favorisant une recherche interdisciplinaire.

Le présent manuel, rédigé par une équipe de spécialistes, sous la haute
autorité du professeur PERNES, fait partie de ce projet. Sur la base d’exem-
ples concrets qui sont 'objet du premier volume et consituent la synthése
de nombreuses années de recherches sur le terrain et au laboratoire, les
auteurs développent, dans le deuxiéme volume, les principes et les techni-
ques concernant la gestion des ressources génétiques. lis ne cherchent
pas a fournir au lecteur des «recettes de cuisine », mais a lui permettre,
gréce a une revue large des concepts, des oulils et des stratégies, de



déterminer ses propres orientations. Je ne doute pas qu'avec la clarté et
l'ouverture sur l'avenir qu'a su lui imprimer le Professeur PERNES, ce
manuel deviendra rapidement un document de référence indispensable a
tous ceux qui sont concernés par la gestion des ressources génétiques.

Frangois OWONO-NGUEMA
Secrétaire Général de I'Agence de Coopération
Culturelle et Technigue



AVERTISSEMENT

Deux conceptions différentes d'un manuel de gestion des Ressources
Génétiques des Plantes s’offraient a nous. Nous n'avons pas voulu faire
exclusivement un livre de recettes trés pratiques et notre objectif est de
donner au lecteur le moyen d'acquérir par lui-méme une idée de ce que
veut dire «gérer des ressources génétiques» et, cette idée établie, de lui
donner les éléments pour qu'it constitue son arsenal méthodologique et
technique. :

Deux raisons justifient ce choix (et cette tentative):

— Des manuels pratiques (ou des éléments) existent déja et ce travail est
remarquablement développé par I''BPGR et les organismes internationaux
qui lui sont lies. Ce n'est donc pas le peine de refaire ou de copier ce qui
est facilement accessible et au besoin peut étre traduit (ou est déja traduit)
en frangais.

— La deuxiéme raison, beaucoup plus profonde est que les notions de
«banques de géenes» ou de «ressources génétiques», trés galvaudées
maintenant, commencent de plus en plus a étre faussées par des interven-
tions de style journalistique (mais le plus souvent pas par des journalistes),
au mauvais sens du terme, qui tendent a faire un amalgame entre «banque
de génes» et «guerre des semences », a traiter le probleme comme s'il
s'agissait exclusivement d'un enjeu politique. Le jeu des propos alarmistes
et passionnels dans ce domaine tendent a laisser croire: 1) que les sélec-
tionneurs sont les artisans de catastrophes génétiques (et mettent dans
'ombre leurs contributions créatrices et innovations), 2) qu'il faut ramasser
et stocker de toute urgence le plus possible d'échantillons, «tous azimuts »
et dans la précipitation car il y a sirement un «trésor caché dedans » méme
si on ne sait pas comment le faire apparaitre! Si nous sommes bien
persuadé que «trésor il y a» ga n'est justement pas pour s'asseoir sur un
tas d'or mais bien au contraire pour travailler et prendre la peine de montrer
comment biologiquement sont constituées ces ressources (faites de la
diversité génétique et de l'action continue de I'nomme depuis des millé-
naires), comment leur étude peut suggérer des utilisations nouvelles, une
gestion dynamique créatrice ou s'intégrent les actions de sélection, et les
travaux variés d'ethnologues, ethno-botanistes, généticiens, biochimistes,
écologistes, gestionnaires des parcs, etc... C'est ainsi qu'on peut échapper
a l'affolante illusion que des coffre-forts climatisés (stocks de graines, stock
de culture de tissus) soient I'unique solution pour nous protéger contre
notre propre gaspillage. Les stockages en conditions contrélées sont bien
entendu indispensables, mais ne constituent qu’une contribution partielle a
notre gestion des ressources génétiques. L'ceuvre profonde a réaliser est
beaucoup plus collective et exige une réelle réforme de nos moeurs.

C’est donc pour éviter de donner l'illusion de techniques sécurisantes,
pour assurer que les solutions ne sont pas encore trouvées que nous avons
voulu ce manuel orienté vers la mise en évidence de concepts, la potentia-
lité des outils, I'éclairage de stratégies variées; bref, I'ouverture sur I'avenir.

Cependant, que cet avant-propos n'égare pas le lecteur, les techniques
sont présentes dans tous les chapitres, la pratique quotidienne des
équipes de gestion de ressources génétiques inspire ces rédactions (et
renvoie aux monographies précises du Tome 1). Ce manuel est réellement



un élément de base pour permettre I'acquisition des méthodes par un
minimum de consultations complémentaires. Nous avons cherché a dé-
mystifier des méthodologies modernes en les présentant dans un langage
le moins spécialisé possible, car nous souhaiterions que tous les chapitres
soient également lisibles, sans imposer des connaissances préalables
lourdes en informatique, statistique, biochimie ou génétique des popula-
tions. Nous avons illustré des méthodes pour en signaler I'état d’esprit et le
but, nous n'avons pas cherché a en décrire tous les aspects. Ainsi la
génétique quantitative n'est pas traitée mais [l'utilisation de l'analyse de
variance hiérarchique permet de situer son approche, d’autres études
d'héritabilité, de systémes de croisements auraient di étre décrits si notre
objectif avait été de fournir les outils de base de cette génétique statistique;
mais nous préférons faciliter I'acquisition de cette tournure d'esprit particu-
liere et renvoyer aux manuels complets. Les mémes deéfections seront
décelables dans tous les chapitres, il N’y a pas un traité de génétique des
populations mais un choix d’idées motrices; pas davantage un manuel de
cytogénétique, de statistique multivariée, de physiologie des semences,
d'informatique, etc...

Nous avons voulu faciliter au lecteur le travail d'intégration des méthodo-
logies variées, indispensables a un gestionnaire aux vues larges, respon-
sable; tenter de Iui montrer les différents domaines scientifiques qui pour-
ront soutenir ses pensées et ses actes. A lui ensuite de juger quelles sont
ses responsabilités politiques ou humaines, sans étre dupé par d'éventuels
prestiges technologiques qui ne seront jamais des panacées pour échap-
per au souci des solutions approximatives, des erreurs mal décelées, des
risques de ceux qui travaillent a préserver l'avenir. Gérer les ressources
génétiques c’est assurer un avenir a I'humanité, c’est donc un pari incertain
que force nous est de tenir.
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I. INTRODUCTION

La constitution, la conservation et I'évaluation des ressources génetiques
ne sont pas des taches de collectionneur d’'objets ou d’ceuvres immuables
a simplement maintenir, étiqueter et repertorier. La diversité d’'un groupe de
plantes cultivees donné (par exemple le mil cultivé et les formes sponta-
nées voisines, ou les caféiers) est une diversité dynamique, mobile, en
évolution sans cesse recréée, perdue, réorganisée. L'observateur, I'ana-
lyste, décrit @ un moment donné un certain nombre de formes qu'il peut
cataloguer. |l peut identifier dans une zone géographique donnée un nom-
bre de formes plus ou moins grand, des séparations plus ou moins nettes
entre elles (présence ou non d’intermédiaires). Il sera conduit & dénombrer
des unités taxonomiques qu'il appellera des espéeces (avec une dénomina-
tion et des clés de détermiration) et des formes intermédiaires qu'il appel-
lera des hybrides interspécifiques, et a définir ainsi en certains points du
globe, des zones de diversité. Ce n'est qu'en projetant I'idée d'une évolu-
tion, d'une dynamique, qu’a ce recueil statique il fera correspondre un
ensemble de formes en mouvement, organisées sans cesse au cours du
temps. Ces zones de diversité il les verra alors comme des témoignages de
centres actifs de création et d’entretien de variations par les jeux de
lhybridation et de la sélection face a un environnement hétérogéne et
variable: cette conception fera parler de centres d’origine de la diversité.

On peut faire reposer la compréhension de I'organisation des complexes
d'espéces sur 5 réflexions portées par des observations bien méditees.

DARWIN, puis VAVILOV, intéressés particulierement par la domestica-

tion des plantes, introduiront {'élément humain par deux aspects:
1. Méme si les formes sauvages initiales dont dérivent les formes cultivées
ne sont pas reconnues ou identifiées par le botaniste, il est impossible de
considérer que ces formes sont d'une rareté extréme ou localisées dans
des zones encore inexplorées.

"C'est I'action de 'homme qui a conduit leurs transformations a un point tel

que la parenté sauvage-cultivé n’est plus phénotypiquement visible. Le
plus souvent la difficile identification des formes sauvages, ancétres des
formes cultivées, ne résulte pas de leur disparition, ou de leur absence,
mais d’'un probléme de reconnaissance.
2. L'’homme sélectionne, spécialise les plantes pour qu'elles répondent a
des conditions variées de culture ou d'exploitation. Outre la transformation
globale de I'état spontané vers l'état cultive, il a diversifié les formes
cultivées, maintenu et renouvelé soigneusement cette diversiteé (seule I'a-
griculture récente, mécanisée et énergétiquement gaspilieuse, a conduit &
la fabrication de variétés uniformes, vuinérables et assistées).

DARWIN avait noté un autre élément de la dynamique des formes culti-

vées et spontanées.
3. Des plantes, arrivées a un certain état de domestication pouvaient, de
facon secondaire, réacquérir une aptitude a se disséminer spontanément
(échappant ainsi a «I'assistance » de 'homme). Il y a une réversibilité du
fait « spontané » ou une réacquisition de «I|'état sauvage». Ceci peut avoir
lieu par la récupération de structures héréditaires nouvelles propres a
I'adaptation spontanée (exemples de mécanismes nouveaux d'égrenage
spontané dans le complexe des sorghos, la forme stapfii chez le riz).



On doit a HARLAN un quatriéme élément important de cette dynamique

de l'alternance des formes spontanées et des formes cultivées:
4. L’homme a pu conduire, en confrontation, ces couples de formes (culti-
vées-spontanées) identifiables dans une multitude de contextes différents
et a travers l'histoire de ses migrations. La notion de centres d’origine,
ponctuels et localisés, doit étre revue. HARLAN parle de non centres pour
décrire les confrontations spontanées-cultivées entretenues pour certaines
plantes tout au long d'étendues considérables (le mil ou les sorghos en
Afrique par exemple).

Enfin on doit a une certaine génétique des populations moderne l'idée

suivante: l'organisation dynamique des diversités génétiques par des
formes couplées et apparemment tres difféerenciées (malgré 'absence de
barriere reproductive intégrale) peut résulter de situations écologiques
indépendantes de I'action domesticatrice directe de 'homme.
5. Des milieux trés structurés peuvent permettre cette diversité apparente,
discontinue pour des caractéres d'adaptation primordiaux, mais construite
de fagon stationnaire, ‘a condition que les flux de génes et/ou les recombi-
naisons génétiques soient /imitées (sans étre supprimées). «Stationnaire »
(équilibre mobile) indigue que les «coupures » observées entre les formes
d’adaptation ne sont ni figées, ni irréversibles. Elles sont entretenues par la
confrontation de pressions de sélection dues au milieu et de structures
génétiques gérant les échanges et les recombinaisons.

Certaines plantes qui n‘'ont jamais été concernées par 'action domestica-
trice de 'homme présentent une organisation génétique de leur diversité
construite sur un mode dynamique (état stationnaire). Les concepts figés
de 'espéce comprise comme unité taxonomique, reproductive, adaptative
(écologique) ou évolutive ne se prétent alors pas a l'analyse ou a la
restitution de ces «équilibres dynamiques». Un autre vocabulaire moins
ambigu s'impose, pour préserver au concept d'espéces sa seule significa-
tion taxonomique: une forme reconnue et désignée, identifiable a 'aide
d’une clé.

Un «vocabulaire » des complexes d’espéces sera donc présenté, ainsi
gue des méthodes d’'analyse de ces complexes et d'identification de leurs
structures. Les modeéles de sélection permettront d’apprécier la mobilité de
ces structures. Pour conclure on s'interrogera sur la maniere dont on peu
recueillir et préserver, dans toute leur dynamique , les éléments essentiels
de ressources génétiques des plantes utiles constituées par ces
complexes.

Ce vocabulaire n'est pas destiné a remplacer les termes précis néces-
saires pour chaque description (barriere reproductive, décalage de florai-
son, stérilité hybride, groupe de plante particulier...) mais a montrer que
chaque analyse révélera, a travers des modalités biologiques spécifiques
d'un complexe d'espéces donnég, un méme principe d’organisation. Cette
compréhension facilitée par un vocabulaire le moins restrictif possible
aidera l'action des spécialistes des ressources génétiques confrontés a
d'autres plantes.



Il. COMPLEXES D’ESPECES:
COMPARTIMENTS ET CONTROLE
DES FLUX DE GENES
ENTRE COMPARTIMENTS

Nous devons beaucoup a HARLAN pour I'importance et I'extension de la
notion de «pool génétique» que nous traduirons par «complexe d'es-
péces». Ses préoccupations danalyste de I'évolution des végétaux
cultivés I'ont confronté & des situations ou le vocabulaire taxonomique et la
diversité des formes ne permettaient guére une description aisée des
processus de domestication. Nombre des exemples seront tirés des végeé-
taux anciennement cultivés; cela ne veut pas dire que 'homme ait été
davantage gu'une accentuation de la sélection naturelle. La domestication
a été I'occasion de mettre en lumiere, et nettement, des processus qui nous
paraissent de toute fagon au cceur de la logique de l'organisation évolutive
des plantes.

A. DEFINITION DES COMPLEXES D’ESPECES

Deux plantes appartiennent au méme complexe si dans les conditions
naturelles elles peuvent, avec une probabilité non nulle, échanger des
genes par hybridation, soit directement, soit par le relais de plantes inter-
médiaires.

Commentaires:

— Cette définition correspond aux «pools géniques» primaires et secon-
daires définis par HARLAN et DE WET (1971). Elle exclut les manipulations
de laboratoire type fusion de protoplastes, les transferts du type transfor-
mation bacterienne, les inoculations virales...

— L'existence de plantes relais permet d'intégrer dans le méme complexe
des plantes dont 'éloignement géographique empéche rinterpollinisation
immeédiate. De méme des plantes entre lesquelles existent des méca-
nismes d'incompatibilité unilatérale peuvent indirectement «échanger»
des genes.

— Les taux dhybridation, ou d'échanges, peuvent étre tres faibles (infé-
rieur a 1% par exemple); une frontiére qualitative considérable sépare dans
ce domaine 0 de ¢ (taux si petit soit-il mais non nul), ceci justifie d’'étudier
précisément les barriéres reproductives naturelles.

Exemples:

1) Deux plantes interfertiles d'une méme population naturelle appartien-
nent évidemment au méme complexe d'espéeces; un représentant de I'es-
pece Aegilops speltoides (diploide) et de I'espece Triticum durum (tétra-
ploide cultivé) appartiennent au méme complexe d'espéces, bien que
'hybride naturel triploide soit peu fréquent et treés peu fertile et qu'il faille
plusieurs (2 a 3) générations de réhybridation avec les parents A. spel-



toides ou T. durum pour retrouver des descendants bien équilibrés. Bien
entendu, dans ce cas 'appartenance au méme complexe demande a étre
démontrée. )

2) Deux plantes interfertiles mais completement séparées géographique-
ment, sans aucune population intermédiaire peuvent cesser d'appartenir
au méme complexe d'espéces, si les variations de milieu ne donnent plus
'occasion de les relier. L'homme, par collecte et transport, peut réintégrer
dans le méme complexe d'espéces des plantes isolées. Cette situation
nouvelle conduira a de nouvelles structures ou a une nouvelle organisation.
Ceci a eu lieu lors de Tl'introduction en Argentine des Sorghum halepense
fourragers tétraploides méditerranéens qui ont été confrontés a des Sor-
ghum bicolor africains céréaliers diploides eux-mémes introduits. La créa-
tion spontanée des Sorghum almum tétraploides a ouvert ainsi toute une
cascade de réorganisation des sorghos avec des répercussions majeures
sur leur voie d'amélioration génétique.

3) Le complexe des «alatae» (Nicotiana) comprend des plantes apparte-
nant a N. langsdorffii (diploides autogames) et N. bonariensis (diploides
autoincompatibles). Le mécanisme d'incompatibilité unilatérale empéche
tout croisement dans le sens de la pollinisation de N. bonariensis par N.
langsdorffii, mais pas inversement; des hybrides N. bonariensis & X N.
langsdorfii @ sont produits et leur descendance peut comporter des plantes
pollinisables par N. langsdorffii, des transferts génétiques spontanés peu-
vent ainsi avoir lieu (directement, ou indirectement, dans les 2 sens: sché-
ma 1).

non.

N. bonariensis ’ N. langsdorffii

o} oui
oui

Hybrides (b.1), x Hybride (b./.),

/

Certains descendants pollinisables par N. langsdorffii

Schéma 1: Echanges directs, N. bonariensis fournisseur de pollen, et indirects, N.
langsdorfii fournisseur de pollen, entre plantes du complexe des «alatae ».

L'analyse plus précise-de ce processuus fait appel a la connaissance des génes
responsables de I'incompatibilité.
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Remarque: Du point de vue taxonomigue ces exemples montrent gu'il n'y
a aucune correspondance simple entre diverses acceptions du mot «es-
péce» et le «complexe». Le terme «espéce» ne sera utilisé que pour
référence taxonomique et renvoi aux clés de détermination et sans autre
signification.

B. COMPARTIMENTS DU COMPLEXE D’ESPECES

Définition: deux plantes d’'un méme complexe appartiennent a des
compartiments différents s'il existe entre elles des limitations a la réussite
de leur hybridation spontanée.

Commentaires:

-— Un compartiment peut étre défini comme une population mendélienne™.
Nous n'avons pas choisi cette définition simple et directe pour les raisons
suivantes:

1) Elle ne fait que renvoyer a une entité difficiie a préciser concrétement en
terme de génétique des populations.

2) Elle interfére avec la notion écologique de population mono-spécifique
qui ne correspond pas forcément a un seul compartiment. En effet on
trouve des populations naturelles de Panicum maximum qui contiennent en
mélange des plantes taxonomiquement indistinguables, les unes diploides
sexuées et les autres tétraploides apomictiques facultatives. Entre ces
types de plantes des échanges génigues sont possibles et efficaces mais
extrémement réduits; il y a donc deux compartiments nettement et objecti-
vement deéfinissables et apparemment une seule population du point de
vue ecologique.

3) Les mode de reproduction tels que I'autogamie préférentielle™ ou I'apo-
mixie facultative®* ne constituent pas des obstacles absolus a la réussite
des hybridations, I'éloignement géographique progressif (isolement par
distance) non plus mais il ne s’agit plus 1a, a proprement parler, de popula-
tions mendeliennes.

*En terme de génétique, une population est un groupe spacio-temporel d'individus
de la méme espece s'intercroisant (METTLER et GREGG, 1969). Quand les croise-
ments ont lieu au hasard on parle de gamodéne (GILMOUR et GREGOR, cf.
GILMOUR, 1960), d'unité panmictique (WRIGHT), de population mendélienne locale
(DOBZHANSKY) ou simplement de deme.

**Autogamie préférentielle: mode de reproduction par lequel la descendance d'une
plante est obtenue en majorité par autofécondation (le taux d'autogamie, le %
d'autofécondation, peut dépasser 99% chez certaines plantes pour lesquelles la
libération du pollen a lieu & maturité avant I'ouverture de la fleur hermaphrodite, la
partie femelle étant déja réceptive {cléistogamie}).

***Apomixie facultative: mode de reproduction par lequel une certaine proportion
des descendances est obtenue par développement sans fécondation d'une 00s-
phére non réduite, le reste de la descendance (en proportion <) est obtenu de fagon
normalement sexuée (réduction suivie de fécondation). « est le taux de sexualité.
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— La notion de compartiment est liée a une structure effective du
complexe d'especes et des compartiments peuvent étre hiérarchiqguement
emboités en fonction du degré de limitation des réussites a I'hybridation
(Cf. infra: contréles des flux de genes); de ce fait cette notion ne couvrira
pas des entités rigides et inamovibles et est trés liée a I'évaluation quantita-
tive des transferts géniques.

Exemples:

1) Deux populations mendéliennes partiellement isolées géographique-
ment, entre lesquelles quelques échanges peuvent avoir lieu par disper-
sion lointaine de graines ou de pollen, constituent deux compartiments d'un
complexe d'espeéces.

2) Pennisetum violaceurn adventice voisin d'un champ de Pennisetum
‘typhoides (americanum) (mil a chandelles), tous deux allogames diploides,
constituent deux compartiments distincts et morphologiquement faciles a
différencier. lls s’entrecroisent pourtant librement et leurs hybrides tout en
étant fertiles et bien développés, sont régulierement tres séverement éli-
minés a chaque génération (ils n'ons pas les combinaisons de caractéres
permettant une récolte satisfaisante pour le cultivateur, ils n'ont pas l'effica-
cité de la dissémination spontanée de l'adventice). Deux pressions de
sélection différentes maintiennent en un méme lieu des formes distinctes
qui s'intercroisent librement mais les échanges sont limités par un déca-
lage léger des floraisons et par la faible réussite adaptative des hybrides
pourtant fertiles et bien développés.

3) Deux populations adjacentes constituées de plantes d'une méme es-
péce, 'une adaptée a un milieu riche en résidus miniers, I'autre poussant
sur un milieu indemne de ces déchets, et qui limitent leurs échanges
géniques par décalage de leurs périodes de floraison, forment deux
compartiments.

4) Dans les exemples précédents concernant les complexes d’especes,
les Panicum maximum diploides sexués forment un compartiment différent
des Panicum maximum tétraploides apomictiques; de méme les Aegilops
speltoides des Triticurn durum.

C. CONTROLES DES FLUX DE GENES ENTRE
COMPARTIMENTS D’UN COMPLEXE D’ESPECES

Définitions:

— Les flux de génes résultent des hybridations, directes ou indirectes,
ayant lieu entre plantes n'appartenant pas a un méme compartiment. Le
transport résulte soit de migrations de sporophytes (graines, boutures...)
soit de migrations de pollen.

— Les contrbles des flux de genes sont les mécanismes qui: 1) limitent
la réussite de I'hybridation entre plantes, soit au niveau de la réalisation du
croisement, soit au niveau du pouvoir reproductif du produit (stérilite, fai-
blesse de I'hybride ou de ses descendances; de ce fait ces plantes
appartiennent a des compartiments différents, 2) ou modulent quantitative-
ment le taux des échanges (ou flux).
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— Le degré de contréle est le taux d'échanges géniques réalisés entre
deux compartiments.

Commentaires:

— Les contrbles apparaissent a la fois comme des obstacles aux
échanges (barriéres reproductives par exemple) et les moyens de franchir
ces obstacles. Ces aspects négatifs et positifs justifient qu'on choisisse de
parler de contréles plutdt que de barrieres d'isolement (barrieres géogra-
phiques, barriéres reproductives ou barriere de stérilité). En effet:

® le terme de barriere ne souligne que I'échec des croisements, (toute
hybridation malgré la barriére semble un accident du au non fonctionne-
ment de celle-ci),

e le degré souligne, ce qui est essentiel, que le contrble peut étre évoluti-
vement établi et ajuste*. Il est une réponse adaptative ou un élément
d’organisation optimisable des complexes d’espéces.

Le choix du terme de «contrble » est au cceur méme de la compréhen-
sion de l'organisation des complexes et de la constitution de ressources
génétiques. Tout mécanisme d'isolement non régulé et absolu est une
démonstration de la non appartenance a un méme complexe, des plantes
mises en présence, c'est un témoignage d'une différenciation évolutive
plus ou moins lointaine et irréversible (sauf manipulations génétiques parti-
culieres).

L'interét fondamental de I'idée de contréle et de compartiment est cette
distinction entre le constat d'un échec pur et simple & 'échange génique
(existence de complexes distincts) et la mise en evidence d'une structure
génétique organisée. La notion de compartiment est liee a I'aspect positif
de ce contrdle, c’est-a-dire d'un certain degré de transfert, surtout pas a
'absence d'échanges géniques.

Faute d'une attention particuliere, une confusion entre les deux concepts
de contréle et de barriéres d’isolement empécherait de se donner pour
objectif la compréhension de l'organisation des complexes (deux comparti-
ments étant pris pour deux ensembles distincts non connectés de facon
coordonnée). )

Les analyses de l'hybridation introgressive (ANDERSON, 1049), consti-
tuent des exemples d'échanges entre deux compartiments, mais ce n'est
que récemment que les descriptions cohérentes de I'évolution coordonnee
de plusieurs compartiments ont été soulignées par HARLAN (1970).

Exemples:

1) La situation la plus simple est celle de la séparation géographique de
deux populations, liée & la présence d'une zone inexploitable par les
plantes du complexe considéré. La distance est une limitation dont la
geneése est extérieure au complexe, mais le degré d’échange, ici le taux de
migration, est ajustable génétiquement. L'acquisition d'un flux génique

*Dans certains cas, seulement ajusté quand un accident géographique, par exem-
ple, est & l'origine de la restriction du flux de génes.
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satisfaisant entre les deux compartiments (populations) est li¢ aux modifi-
cations des pouvoirs de dissémination (légéreté ou prise au vent du pollen,
attraction ou transport animal des graines, etc...).

2) Les especes africaines Oryza breviligulata (diploide, autogame, forme
spontanée, adventice) et Oryza glaberrima (diploide, autogame, forme
cultivée) du complexe des riz constituent deux compartiments dont les
échanges peuvent étre contrdlés par un systeme génique simple responsa-
ble de la faiblesse de leurs hybrides. Deux locus complémentaires condi-
tionnent cette faiblesse; certains alléles, en I'un ou l'autre des locus, n’en-
trainent pas cette faiblesse. lls permettent 'obtention occasionnelle d'hy-
brides normaux et fertiles; c'est par la fréquence de ces alléles dans l'un
des compartiments (de 'ordre de 1%) que s'ajuste le degré des échanges.
3) Le degre de ploidie permet fréequemment la réalisation «sympatrique »*
de deux compartiments. Le flux de génes entre ces deux compartiments
est limité par les accidents méiotiques chez les hybrides triploides entre
plantes diploides et tétraploides (s'il s'agit des degrés 2x et 4x).

Les transferts dans les deux sens sont réalisés de fagon trés diverses
suivant le complexe d'espéces. Dans le complexe Panicum maximum le
passage di — vers tétra — se fait par le biais de la pollinisation par un
pollen 2x (produit par un tétraploide 4x) d'une oosphére exceptionnelle-
ment non réduite chez une plante diploide (2x). Le transfert inverse (tétra —
vers di —) se fait par le développement sans fécondation d'une oosphere
exceptionnellement™* réduite produite par les plantes apomictiques tétra-
ploides (phénomeéne de polyhaploidisation) (Schéma 2).

OOSPHERE REDUITE

X -
@ PAS DE FECONDATION
DIPLOIDES TETRAPLOTDES
2X Ly

OOSPHERE
_NON
REDUITE

Schéma 2: Exemple d'échanges géniques entre deux compartiments diploide et
tétraploide.

Chez P. maximum la voie () peut atteindre une fréquence de 1% dans la descen-
dance de certains diploides.

La voie (@) a pu étre sélectionnée partictliérement chez un tétraploide, et atteint 10%
de sa descendance (PERNES et al., 1975).

*allopatrique: en des lieux ou des sites géographiques différents; sympatrique: en
un méme lieu; parapatrique: en des sites adjacents.

**Dans ce complexe, les diploides sont des plantes sexuées, les tétraploides sont
des apomictiques facultatives.
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Le complexe Triticum-Aegilops réalise ces transferts par le biais de
triploides partiellement fertiles et la réacquisition progressive de la diploidie
ou de la tétraploidie par recroisements successifs avec les diploides ou les
tétraploides initiaux.

Résumé des définitions

Le complexe d'espéces est constitué par I'ensemble des plantes
susceptibles d’associer, dans leurs descendances par hybridation, di-
rectement ou indirectement, des constituants de leurs gémones. Des
compartiments sont définis dans ces complexes selon le critere suivant:
I'hybridation (viabilité et fertilité) réussit avec une probabilité supérieure
entre plantes d'un méme compartiment qu'entre plantes de comparti-
ments différents. On dit alors qu'il y a un controle du flux de génes entre
les compartiments; le degré de contrble est I'évaluation quantitative du
taux d’échanges geniques entre compartiments. Les compartiments ne
sont donc pas étanches, par définition; différents contréles de différents
degrés peuvent constituer différentes partitions d’'un méme complexe
(Schémas 3 et 4); ces partitions peuvent étre soit des inclusions succes-
sives (contrbles hiérarchisés) de compartiments, soit des intersections
(contréles multiplicatifs ou en compétition). L'organisation et I'évolution
du complexe passe par l'acquisition et la sélection des contréles
conduisant aux partitions les plus efficaces.

COMPARTIMENT
DIPLOIDE POLYHAPLOIDISATION

/—\
COMPARTIMENT

rili . TETRAPLOI|
stenhtéL )partie“e @ QO\\Q RAPLOIDE

E "

L‘ﬁ4x—>

Schéma 3: Exemple de controles hiérarchisés.

Le compartiment diploide est structuré en deux sous-compartiments Dy, D, dont les
échanges sont contrélés par un systéme de stérilité hybride type O. glaberrima —
O. breviligulata et il est couplé a un compartiment tétraploide par un contrdle de
type Panicum.
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distances

cultivée ‘—/ cultivée
migrations

contréle par par échanges de
faiblesse hybride semences entre villages

forme /-\ forme
adventice adventice
A, \/ Ao
Localité 1 Localité 2

Schéma 4: Exemple de deux contrdles non hiérarchisés avec quatre sous-compar-
timents regroupables en deux partitions différentes:

A: compartiment de I'espéce cultivée couplé au compartiment de I'espece adven-
tice (contréle type Penniseturn par sélection disruptive)

B: compartiment des isolements géographiques (par localité), contrélé par les
potentiels de dissémination.

Les exemples de la premiere partie ne constituent, bien entendu, pas un
catalogue complet des différents complexes d'espéces qui ont été, ou sont
étudiés. On voulait, a travers des systéemes tres différents, montrer une
méme logique d'organisation pour la comprendre et orienter convenable-
ment les recherches concernant les ressources génetiques. Des régles
simples d’exploration, de collection et d'utilisation de la diversitée génétique
de végétaux intéressants devraient en résulter.

ll. DIVERS ASPECTS DE LA SPECIATION,
FRAGMENTATIONS PROGRESSIVES

La notion de complexe d'espéces se situe & une charniére entre la
génétique des populations et la macroévolution |1a ou traditionnellement on
-parle de spéciation. Ce n'est pourtant pas de spéciation qu'il s'agit; mais
l'organisation en compartiments crée des zones de fragilité ou des ruptures
irréversibles sont préférentiellement possibles. L'organisation comparti-
mentée est I'occasion pour que des chemins évolutifs indépendants soient
pris.

Les compartiments se créent par sélection disruptive, c'est une réponse
adaptative génétiquement coordonnée. Quand le contrdle des échanges
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est constitué par une barriére reproductive, celle-ci n'est pas subie mais
établie activement, dans un contexte évolutif qui la rend désirable, par
sélection dans la diversité génétique disponible.

Cette organisation sans cesse remaniée au cours de I'évolution constitue
un noyau d’'une grande pérennité, qui se déleste régulierement de compar-
timents devenus plus ou moins fortuitement indépendants (a I'occasion de
colonisations ou de migrations lointaines, par suite de modifications brus-
ques ou progressives du milieu; mais au-dela du domaine ou les contrbles
sont ajustables). Ce noyau est I'élément de continuité de I'évolution, il se
transforme mais sa structure lui confére une espérance de vie (une proba-
bilité de survie) incomparablement plus grande que celle des comparti-
ments marginaux pour lesquels il y a un renouvellement important (sépara-
tion, extinction, nouveau délestage a partir du noyau). La partition en
compartiments est source de stabilité pour le complexe (multiplicité et
diversité sont des gages de stabilité), mais les compartiments eux sont
vulnérables.

Cette situation évolutive hypothétique est résumée dans le Schéma 5 et
apporte des distinctions nettes sur certains problemes de macroévolution:
— L'existence d’'une barriere reproductive est soit le constat d’'une diffé-
renciation génétique irréversible et indépendante (on confronte deux déles-
tages différents), soit le moteur d’'une différentiation résersible intégrée (on
confronte deux compartiments d'un complexe actif). Dans le premier cas
I'isolement reproductif reflete une désorganisation passive, plus ou moins
importante, et peut-étre génétiquement impossible a manipuler. Dans le
second cas la compréhension de cette barriére (le déterminisme génétique
du contrble des échanges, de son degré) devrait étre accessible a I'expéri-
mentation. Elle définira les voies d’accés au réservair génétique naturel des
plantes étudiées. Si le contrble est trés efficace il faudra une étude tres
_soigneuse pour le distinguer d'une barriére de premier type; cela justifiera
un effort expérimental sous peine de s'égarer compléetement dans l'inter-
prétation des relations évolutives entre les plantes étudiées. Cet effort
n‘aura généralement pu étre fait sur des plantes qui ne sont pas d'un intérét
économique évident.
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survie spécialisée dans une forme

délestage de I'espéece D,

+ extinction
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délestage de l'espece T,

/ + extinction
D' ’\ :
)(/ TETRA

A e
survie spécialisée
délestage de 'espéce T, » dans une forme

Ty

Schéma §: Evolution d'un complexe construit sur deux compartiments (diploide et
tétraploide). L'ensemble transforme globalement son phénotype de la forme [} a la
forme . Des délestages ont lieu réguliérement au cours de cette évolution a partir de
I'un ou/et I'autre des deux compartiments; des extinctions des espéces délestées et
privées des variabilités du complexe ont lieu, et celles qui survivent restent spéciali-
sées. Le taxonomiste et I'évolutioniste macroscopique enchaineront d'apres les
caracteres I'évolution temporelie T, — D, et seront génés par I'apparente naissance
de D, par «dépolyploidisation » de Tj.

— Les délestages a partir de compartiments différents, a des étapes
diftérentes de lhistoire d'un complexe peuvent conduire, en ce qui
concerne les compartiments restants, a des situations taxonomiques diffici-
lement explicables. Le schéma 5 peut en étre l'illustration*. T, et D, appar-
tiennent & un méme groupe botanique par exemples des Phyllantus, T a
gardé des caracteres primitifs (aborescent), D, est manifestement plus
moderne (herbacé). Leurs degrés de ploidie génent, on admet plus géné-
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ralement 'accroissement des nombres chromosoniques (on tolére des
pertes unitaires et on accepte confortablement des remaniements structu-
raux et des fusions). L'analyse de I'organisation du complexe si elle était
possible rassurerait; Ty n'a pas donné D, en perdant la moitié de ses
chromosomes; I'organisation en compartiments dont les échanges sont
controlés par le niveau de ploidie est antérieure a la tendance vers I'évolu-
tion herbaceée.

Des complexes ont été parfois complétement morcelés par les péripéties
d’ordre géographique (failles, dérives des continents, etc...); si ces événe-
ments ont eu lieu a des époques relativement peu éloignées (relativement
aux changements de structures génétiques), I'action raisonnée de 'homme
peut restaurer leur dynamisme. C'est probablement le cas du complexe -
des cotonniers dont les compartiments sont géographiquement tres
fragmentés; c’est I'action de 'homme qui rétablit maintenant des échanges
géniques par I'hybridation interspécifique (base de nombreux schémas de
sélection) et restitue une activité nouvelle et systématique a ce «complexe
fossile ».

La colonisation étendue & des aires considérables, crée des fragmenta-
tions (ou des partitions) progressives du complexe; les contréles des
échanges paraissent alors organisés en gradients suivant les éloignements
géographiques des compartiments. Le complexe des caféiers constitue un
tel exemple d'organisation progressive, par distance, des compartiments.

IV. MESURE ET SIGNIFICATION DES
DISTANCES GENETIQUES —

ANALYSE DES STRUCTURES DES

COMPLEXES D’ESPECES

[l s'agit de donner maintenant les moyens de définir opérationnellement
les complexes d'espéces.

Une population*™ est souvent définie comme un ensemble de plantes
appartenant a la méme espéce au sens taxonomique, de méme niveau de
ploidie, de méme mode de reproduction, occupant le méme habitat. La
taille de I'habitat est définie par les distances d’interpollinisation possibles.
Les populations tres étendues peuvent étre conventionnellement décou-
pées par I'échantillonnage en sous-populations de dimension définie par
les distances d'interpollinisation efficace. En pratique la définition précise
des limites d’'une population (quand elles ne sont pas géographiquement
évidentes) ne justifie pas une dépense de réflexion considérable: c’est
toujours un échantilion que I'on étudie et des relations entre échantillons
que 'on établit. Il appartiendra a I'expérimentateur de définir précisément
et convenablement la maniere dont I'échantillon est constitué.

*alimentée par des discussions captivantes avec le Progesseur MANGENOT.
**Dans la pratique on étudie des populations; c’est la cempréhension de I'ensemble
du complexe d'especes qui permettra de les ériger en compartiments,
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Empiriquement les différences de mode de reproduction (apomixie facul-
tative, autogamie. partielle, allogamie) ou de niveaux de ploidie peuvent
conduire a elles seules a différencier a priori des compartiments différents
dans un groupe de plantes de la méme espece qui, sans ces distinctions,
paraitraient constituer une unique population du fait de leur habitat et .de
leur aspect.

De méme des variétés taxonomiquement trés dissemblables peuvent
s’avérer n'étre que des compartiments ayant une communauté de mode de
reproduction, de ploidie et méme a la rigueur d’habitat (exemple des
confrontations de formes cultivées (Zea mays) et spontanées (Euchlena
mexicana) du Mais au Mexique).

Des habitats trés voisins, méme en partiel recouvrement (a l'intérieur
d'une méme distance d'interpollinisation) peuvent étre source d’'une disso-
ciation de compartiments bien différenciés (populations parapatriques étu-
diées par ANTONOVICS).

Autrement dit, le terme de population est réservé a un ensemble de
plantes sur lequel certains échantillons sont étudiés. La définition de cette
entité est sans cesse révisable au fur et & mesure de I'analyse. C'est donc
I'échantillon, support de toutes ies analyses, qui doit étre parfaitement
connu et bien deéfini.

C’est par extrapolation qu'on passera de I'échantillon a la population
pour définir les bases théoriques suivantes.

A. POLYMORPHISME

1. Fréquences génotypiques et fréquences alléliques

Dans une population donnée on recense pour un locus particulier les
différents génotypes présents. Ceci permet de définir les fréquences géno-
typiques. Si les individus étudiés sont diploides, on note pour chague locus
la présence de deux alleles (identiques ou non); s'ils sont tétraploides 4
alleles seront recensés par génotype. Connaissant les fréquences génoty-
piques et la nature des alleles dans chaque génotype on déduit les fre-
quences alléliques.

Exemples:

1) Pour le locus A une population de N individus diploides est étudiée. On
trouve les génotypes, avec leurs effectifs respectifs suivants:

AqA, N1y

ArAz Niz

A2A2 N22

AA Ny

A2A3 N23

Aahs Nas_
N
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Les fréquences génotypiques sont:

Ni s Niz
. P =
N 12 N

P11 =

Pour I'ensembie des N individus exactement 3 états alleliques différents
sont présents A;, Ay, Ay Puisqu'il y a 2 alleles au locus A pour chaque
individu (organisme diploide), I'ensemble de la population comporte 2N
genes et on peut recenser le nombre de fois ou les états Ay, A,, Az sont
respectivement représentés. L'effectif pour I'état A, sera:

2Ny + P : + Nia

(génotypes A A¢) (génotype AA,) (génotype AAz)
pour les états Ay et A;, ce sera:

A, Niz  + 2Np +  Ngg

A3 . N13 + N23 + 2N33
Les fréquences alléliques seront respectivement:

Z2Nqy + Nyp + Nyg

A Pr = 2N

N o, - Nt :22r\1[\l22 + N
Ny + Nas + 2N

Az ps =

2N

pr + P2 +ps=1

2) Qn peut généraliser au cas ouU le nombre d'états alléiques différents
possibles est k. Dans ce cas, k (k+1) génotypes différents pour un orga-

2
nisme diploide sont possibles. Soit i et | deux des k états alléiques possi-
bles, la fréquence du génotype ij sera:

Pij = —
N
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N; est évidemment un nombre positif (ou nul si aucun génotype ij n'est
présent dans la population). La frégquence de I'état allélique i sera:

N” + Ni2 + --2Nii + ..+ N” + "Nik
2N

pi =

et de méme on établira toutes les fréquences alléliques p4, Pz, ..., P ..-Px

Evidemment:

k
T p =1
i=1

3) Trés souvent on considére des situations oU n'existent que 2 états
alléliques A,, A,. Les fréquences génotypiques sont conventionnellement:
AALP 0 AJA2Q 5 AALR

P+2Q+R=1
Les fréquences alléliques sont alors:

A, p=P+Q
A, qg=Q+R etbiensirp + g =1

Remarques

a) notations: On ne fait pas de différence entre AA; et AA, c'est-a-dire
qu'on n'identifie pas le sens du croisement ayant conduit au génotype AA;,
on ne s'intéresse qu'a des locus sur 'ADN nucléaire.

b) mode de reproduction: Ces définitions et évaluations sont entierement
indépendantes du mode de reproduction des plantes étudiées. Méme si le
mode de reproduction des plantes est completement asexué (donc que les
alleles ne sont jamais individualisés dans des gamétes efficaces reproduc-
teurs) ou si l'autogamie est absolue, on peut toujours évaluer les fré-
quences génotypiques et alléliques.

c) méthodes d'évaluation des états alléliques et des génotypes: On a
supposé qu'il était possible d'évaluer exactement pour chaque plante le
génotype pour le locus A. La réalisation pratique pour tout locus donné a
priori est généralement impossible. Cela veut dire que I'on n'étudiera une
population qu'a travers les locus pour lesquels on sait distinguer les géno-
types de fagon assez satisfaisante. En gros les méthodes actuelles permet-
tent d'envisager qu'on puisse se faire une idée assez précise des géno-
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types pour une fraction de I'ordre de 1% des différents locus structuraux
qui composent I'ensemble du génome d’une plante (en étant trés optimiste
de 20 a 100 locus). La fiabilité des observations et des mesures faites est
donc comparable a celle d'un «sondage d’opinion » ou d'une « estimation »
des résultats d'une élection en début de dépouillement du scrutin.

Les méthodes les plus satisfaisantes actuellement pour évaluer les struc-
tures des différents génotypes sont les études enzymatiques (par sépara-
tions électrophorétiques) accompagnées d’'une bonne analyse mendé-
lienne. Nous renvoyons au chapitre concernant ces méthodes pour leur
analyse détaillée.

2. Définition du polymorphisme d’une population pour
un locus. Taux de polymorphisme des populations

Définitions:

a) On dit gu'une population donnée est polymorphe pour le locus A si la
fréquence allélique de l'allele le plus fréquent est inférieure a 95%*.

b) Le taux de polymorphisme** d’une population, sur I'ensemble des locus
étudiés est mesuré par la proportion de ceux-ci pour laquelle la population
a été décrétée polymorphe selon le critére précédent.

On parle de polymorphisme enzymatique lorsque le polymorphisme est
étudié a l'aide de l'identification des génotypes par séparation électropho-
rétique des isozymes.

Remarques:

a) Le taux de polymorphisme d’une population dépend donc des seuils
pour le critére retenu et du choix des différents locus étudiés.

b) Les nombreuses études du polymorphisme enzymatique montrent que
pour certains locus, les populations semblent trés polymorphes (cas ‘des
estérases, peroxydases) alors que pour d'autres elles paraissent trés ho-
mogénes ou peu variables, c'est-a-dire monomorphes (GDH).

c) L'étude des populations naturelles (aussi bien dans le domaine animal
(y compris 'lhomme) que végeétal), depuis plus de 10 ans, a montré que les

*Une autre définition, utilisée concurremment (il faut donc toujours préciser la
définition et le seuil choisi) est la suivante: une population est polymorphe pour le
locus A si la fréquence du 2éme alléle le plus fréquent {(donc on classe par ordre de
fréquences alléliques décroissantes) est au moins 1%.

**terminologie: les termes de diversité, variabilité, d'hétérogénéité génétique et
polymorphisme sont souvent utilisés avec des sens voisins. Nous réserverons le
terme de polymorphisme pour la description des populations a 'aide de systemes
géniques analysés précisément et permettant I'évalutation ainsi définie. Le terme de
variabilité génétique sera de prétérence utilisé lorsque linstrument d'analyse est la
génétique statistique ou quantitative, avec des descriptions en termes de variance.
Nous réserverons le terme de diversité génétique pour une appréciation beaucoup
plus globale, sans référence a un outil particulier. Nous éviterons le terme d’hétéro-
généité génétique qui ferait plutdt référence & la juxtaposition de complexes d'es-
péces différents et non a la diversité d'un méme complexe. Nous parlerons plus
facilement de I'hétérogénéité du milieu {(environnement).
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taux de polymorphisme étaient géneralement d’'environ 50% (avec une
étendue de variation trés grande) et ce, assez indépendemment du mode
de reproduction (sauf pour les populations marginales a mode de repro-
duction essentiellement uniparental).

La signification biologique et adaptative de ce polymorphisme est un
sujet de poléemique scientifique encore tres actif (voir passionnel). L'adap-
tation des populations a des milieux hétérogénes, dans le temps et dans
I'espace pourrait en étre une source d'explication (d’autant plus facilement
que I'organisation méme du développement des organismes constitue une
hétérogénéité interne a I'individu). Ce polymorphisme peut aussi, pour une
bonne part, témoigner de simples variations fonctionnellement neutres (en
moyenne pour la population) dont les frequences dérivent aléatoirement de
génerations en générations. Il peut étre entretenu par des transferts généti-
ques récurrents entre compartiments explorant des environnements trés
différents.

Dans le cadre de 'analyse des ressources génétiques le taux de poly-

morphisme sera d’'abord un moyen d'apprécier la diversité globale des
complexes d'especes étudiés et, au moyen du calcul des distances généti-
ques, d'étudier les relations entre ses divers compartiments.
d) L'observation visueile de l'aspect des plantes d'une population, leur
plus ou moins grande uniformité, permet mal d'apprécier le polymorphisme
génétique sous-jacent. Ceci est particulierement vrai pour les variétés
traditionnelles régulierement suivies par les paysans. En effet ceux-ci inter-
viennent directement sur des caractéristiques morphologiques ou phénoio-
giques faciles a identifier, soit dans un but d’homogénéisation, soit au
contraire pour entretenir une certaine diversité qui leur parait une bonne
securité vis-a-vis des aléas du milieu. Ceci ne concerne qu’un petit nombre
de caracteres et le cultivateur ne peut réellement ni suivre ni maitriser tous
les processus susceptibles de conduire le polymorphisme génétique sous-
jacent.

B. DISTANCE GENETIQUE*

L'établissement de distances génétiques est destiné a évaluer le degré
de ressemblance des structures génétiques entre populations, ou entre
compartiments d’'un méme complexe d’'especes, ou mieux a déterminer si
des groupes de plantes répertoriées sous des noms d'especes différents
appartiennent ou non a un méme complexe d’'especes.

Plusieurs mesures de distance ont été proposées. Dans le cadre de ce
manuel nous sommes intéressés par 'acquisition correcte de cette notion,
de son sens et des possibilités de I'évaluer. Nous renvoyons a la trés
abondante littérature specialisée pour discuter des diverses formulations
concurrentes ou complémentaires.

Nous préesenterons une distance de NEI dont I'acquisition prolonge trés
natureliement I'étude du polymorptisme enzymatique.

“Ce terme ne doit pas étre confondu avec la distance de recombinaison, ou taux de
linkage, ou de crossing-over, qui traite de la distance entre deux locus situés sur un
méme chromosome.
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1. Définition du coefficient de ressemblance
pour un locus, entre 2 populations A et B

Soit deux populations A et B pour lesquelles I'étude du polymorphisme a
été faite sur les mémes locus. Considérons un de ces locus; les fréquences
des différents états alléliques sont désignées par pia et pig (les fréquences
de I'état allélique i dans les populations A et B respectivement).

K K K
Jaa = 1—21 pia ; Jee = _21 P et Jag = i—21 Pia . PiB
sont trois paramétres purement théoriques évaluant les probabilités des opérations
suivantes (uniquement faites par la pensée) dans lesquelles on assimile chaque
population & un sac de billes de couleurs différentes (représentant chague état
alielique), les effectifs de ces billes étant proportionnels aux fréquences des alleles
qu'elles représentent.

Jaa st ainsi la probabilité en deux tirages (en remettant la bille dans le sac apres
le premier tirage) d'obtenir deux fois le méme état allélique a partir du sac représen-
tatif de la population A.

Jgg est la méme probabilité attribuée a la population B.

Jag €st la probabilité d'avoir le méme état allélique en tirant une fois a partir du sac
A, une fois a partir du sac B.

Le coefficient d'identité 1,5 ou indice de ressemblance de la population A avec la
population B est défini, pour.le locus considéré, par la formule:

Jas

\% JAA ‘JE!E!

g =

Remarques:

a) on voit que si les 2 populations, toutes deux polymerphes, n'ont aucune
alléle en commun, Jag = 0 et donc l,g = 0. Leur identité est nulie.

b) si les 2 populations ont la méme compaosition allélique (mémes états,
mémes fréquences), c'est-a-dire que pia = pig quel que soit i:

K K
Z pw’zA = _§1 pizB = 51 Pia Pis ou Jaa = Jas = Jam

et donc Iag = 1, les deux populations sont identiques pour ce locus.

c) la remarque précédente montre que si les fréquences génotypiques
sont différentes mais les fréquences alléliques égales, cette définition du
coefficient d’identité conduit encore a la valeur 55 = 1. Ainsi supposons que
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la population A soit un mélange de 2 lignées pures (A, A,, A, A, en
proportions p et g) et que 1a population B comprenne les 3 génotypes A;A;,
A A, AzA;, en fréquence p?, 2pq, g2 respectivement, dans les deux cas on
aura les mémes fréquences alléliques:
fréquence de l'allele A, dans la population A: p
frequence de l'alléle A, dans le population B: p® + pq = p
fréquence de l'aliéle A, dans la population A: q
fréquence de l'alléle A, dans la population B: pg + g°> = g
et malgré des structures génotypiques tres distinctes, l'identité I.g sera
maximale et égale a 1.

Ceci ne discrédite pas la mesure d'identité retenue mais précise et
restreint sa signification. La.connaissance de | n'exclut ni ne remplace une
étude des fréquences génotypiques (fréquence des hétérozygotes).

2. Définition de la distance génétique entre les deux
populations A et B

Si plusieurs locus ont été analysés dans chaqgue population pour chaque
locus Jaa, Jee, Jag pourront étre calculés. Soit Jaa, Jge, Jag, les moyennes
arithmétiques™ de ces valeurs calculées sur tous les locus étudiés, on
définira:

et D, la distance génétique entre les deux populations, est calculée par
D=—Log lag

et varie donc de 0 s'il y a identité a linfini si l'identité est nulle, ce qui
satisfait assez bien comme étendue de variation pour un parametre de
distance.

3. Propriétés de la distance génétique de NEI évaluée a
partir des études de polymorphisme enzymatique

— Distance génétique et substitution d’acides aminés en isolement
complet:

Les estimations faites par I'étude de 'évolution moléculaire (en compa-
rant acide aminé par acide aminé, certaines protéines comme les cyto-
chromes ou les hémoglobines chez des organismes tres variés et en
rapportant au temps de séparation évalué a partir des données de la

*d'autres moyennes peuvent étre plus justifiées (moyennes géométriques en parti-
culier) mais cela n'ajoutera rien a la clarté du concept.
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paléontologie), permettent de considérer que sur de grandes échelles de
temps, les protéines ont approximativement évolué a un rythme constant,
qui leur est propre, par substitutions successives d'acides aminés. Cela
signifie gu'au niveau de I'ADN les mutations «tolérables » apparues sur un
codon peuvent, pour I'ensemble des individus appartenant a une méme
entité évolutive, étre progressivement substituées & un taux constant au
cours du temps. Ceci peut résulter de facteurs extrémement variés (phéno-
meénes sélectifs, variation d'effectifs ou dérives aléatoires) non encore
compléetement élucidés. Mais empiriquement et en moyenne, tout se passe
comme si apres un intervalle de temps t assez long, une population A
étudiée pour un locus donné ne sera plus rigoureusement identique a elle-
méme; son changement sera en probabilité prévisible grace aux deux
parametres t en années et o« taux de substitution d'un acide aminé par un
autre dans I'ensemble de la population pour une protéine moyenne par an.
Ce que l'on ne peut pas prévoir c'est la nature du nouvel acide aminé
substitué, s'il y a substitution. Puisque les valeurs obtenues pour o« sont
relativement faibles (10 & 10 par an par site d'acide aminé), on peut faire
en outre I'approximation qu'est négigleable la probabilité pour que deux
substitutions indépendantes concernent le méme passage dun acide
aminé donné a un autre acide aminé donné.

Considérons alors gqu'une population unique au temps t = O se subdivise
instantanément en 2 populations indépendantes A et B complétement
isolées reproductivement. Chaque nouvelle population au cours du temps
connait donc indépendamment des substitutions. Au temps t leurs popula-
tions sont respectivement A et B. On va calculer leur degré d'identité [,g et
leur distance génétique.

lae= 28 (1-0c)! (1‘“)[

= lag = lag €2

En effet la probabilité pour que A n'ait pas changé par rapport & A est (1-o
)'. A chaque unité de temps, o« est la probabilité d'une substitution, donc 1-o
est la probabilité qu'aucune substitution n'ait eu lieu. En t unités de temps la
probabilité d’aucun changement est (1-x)!, et pour I'ensemble du génome
(c'est-a-dire de tous les sites d'acides aminés sur tout le matériel ADN
nucléaire codant pour des protéines), I'identité ne concernera plus qu'une
fraction (1-=). La population B connaitra indépendamment la méme évolu-
tion vers B B' et A ne seront donc identiques au bout du délai t que par les
fractions du génome n’ayant pas subi de substitution.

L’approximation exponentielle classique pour o petit permet de passer a
la distance par

DA'B' = 2°Ct —_— LOglRB
et puisque le point de départ était une popuiation unique

% = 1, Log I8g = 0 d’ou

Les conséquences de cette formule trés simple, dans laquelle empirique-
ment « est a peu prés constant, sont les suivantes:
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— quand deux populations sont complétement isolées leur distance géné-
tique (définie par la formule de NEI) augmente linéairement avec le temps
(en année, pas en génération puisque la constance « observée empirique-
ment ne dépend pas des durées de génération des organismes étudiés).
— Le parameétre D, quand il est ainsi rapporté aux conditions d'évolution
moléculaire, a une dimension puisque o« est un nombre d’acides aminés
substituées par unité de temps, D est exprimée en nombre d’acide aminés
différents (ou par la probabilité pour que tout site donné a priori ne soit pas
occupé par le méme acide aminé) quand on compare I'ensemble des
protéines produites par un individu issu de la population A" & celles d'un
individu issu de la population B'.
— Distance génétique mesurée a partir d'études du polymorphisme
enzymatique

L'analyse enzymatique par électrophorése révele la différence d'états
alléliques non pas par unité codon (un acide aminé) mais par molécule de
protéines entiéres, ensemble de plusieurs centaines d'acides aminés.
Seules des substitutions d'acides aminés qui different par leurs charges
peuvent se traduire par des niveaux de migrations tels qu’'on puisse sépa-
rer des phénotypes d'isozyme, et donc par référence aux analyses généti-
ques, discriminer des alléles (cf. chapitre IlI).

La proportion, déduite de I'examen du code génétique, de substitutions
d’acides aminés conduisant & des changements de charge est d'environ
1/4 (25%). En considérant que la longueur moyenne d’'une protéine codée
par un géne de structure est d'environ 400 acides aminés, le taux de
substitution moyen détectable par électrophorése est donc:

o« X 400 x Va4 = o’

Ainsi la distance génétique déduite par I'étude comparative des polymor-
phismes enzymatiques est:

D = 2t

Avec « compris entre 10°® et 10°° substitutions par site d’acides aminés,
par an

D = 2x 1005.10%
D=10°t

ou D est la distance évaluée en substitutions d’acides aminés par protéine
moyenne.

Exemple: Si Dag = 0,2 cela veut dire qu’en moyenne 20% des protéines
d'un individu de la population A differe par un acide aminé des protéines
homologues d’'un individu de la population B. En gros si A et B étaient
complétement isolées depuis leur séparation, on peut approximativement
estimer que cette séparation a eu lieu 0,2 x 10® = 200.000 ans auparavant.

— Distance génétique pour des populations incomplétement isolées

Larelation linéaire D = 2t ne tient plus si les populations considérées ne
sont pas complétement isolées, c'est-a-dire si elles sont des comparti-
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ments d’'un méme complexe d’espéces entre lesquels un échange régulier
de génes a lieu (flux de gametes ou migrations de quelques graines a
chaque génération, ...).

Plusieurs situations d’échanges entre compartiments ont été traitées
sous formes de modéles mathématiques:

— isolement progressif par distance, a travers une occupation continue
d'un territoire,

— systéme d'isolats appartenant, par une fraction de chacun d’eux, a un
méme complexe de migrants,

— colonies successives n'échangeant des migrants qu'entre populations
adjacentes.

Un premier résultat commun a tous ces modeles, est que, dans tous les
cas la distance génétique entre deux populations non complétement iso-
lées n‘augmente pas indéfiniment au cours du temps. Elle est asymptoti-
quement plafonnée.

Le deuxiéme résuitat commun a tous ces modeéles est donné par le
parameétre fondamental dont dépend la valeur asymptotique: c’est le rap-
port w/m (u taux de mutation spontanée, de l'ordre de 5.10° m le taux de
migration, I'un et 'autre pris par génération).

= i
o= 1 £)

La fonction f (toujours monotone croissante) dépend du modéle choisi,
c'est une fonction & peu prés linéaire dans le systeme d'isolats, c'est une
fonction racine (V' ), dans le modeéle de colonies successives.

Dans tous les cas D reste une valeur faible tant que le taux migration est
nettement supérieur au taux de mutation. Ceci veut dire que des flux de
genes mémes trés faibles, de I'ordre de 1% ou 1%, suffisent a empécher
une différenciation marquée, dans son ensemble, des structures géniques
des compartiments d’'un méme complexe d'espéces.

— Signification et utilisation des distances génétiques

Les expériences conduites sur des populations naturelles variées, d'or-
ganismes autres que les mammiféres supérieurs (primates) montrent que
les distances génétiques testées sur les polymorphismes enzymatiques
sont inférieures & 0,02 (différence d’acides aminés par protéine moyenne)
pour des populations appartenant a la méme espeéce (unité taxonomique et
reproductive). Des différences entre espéces bien isolées reproductive-
ment, mais appartenant a un méme genre et bien typées taxonomiquement
correspondent a des distances de I'ordre de 0,10 a 1,00. Evidemment ces
valeurs deviennent d’autant plus élevées que I'on compare des groupes
plus extrémement éloignés.

Les différences entre individus appartenant & des populations dont on se
demande si elles constituent ou non des compartiments différents d’'un
méme complexe d'espéces, peuvent étre apparemment trés fortes (sur
quelques caracteres trés évidents). Telle est la situation des formes culti-
vées du mais (Zea mays) et des formes spontanées (Euchlena mexicana).
Pourtant il existe dans certaines régions du Mexique des échanges géni-
ques continus (sans perte de l'identité taxonomique des populations sym-
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patriques de l'une et 'autre forme), entre ces compartiments. La prévision
est que les distances génétiques entre Zea et Euchlena devraient étre
quasi nulles si elles sont lues sur un échantillonnage de genes révélant les
différences génigues d'ensemble du génome, et pas les caractéristiques
d’adaptation immédiate, a la culture ou a la dissémination spontanée.

L'organisation des plantes, leur mode de différenciation et de développe-
ment, ont abouti a définir des especes taxonomigues trés clairement, mais
sans démontrer I'existence entre elles d'une barriére reproductive, perma-
nente ou totale. La polyploidie permet d'échapper aux barrieres reproduc-
tives et de constituer des relais d’échanges géniques. Dans ce monde des
plantes cultivées (et méme spontanées) la vieille remarque de DARWIN est
toujours fondée: on ne sait pas vraiment reconnaitre les formes sauvages
dont les formes cultivées sont issues (la domestication a commencé il y a
moins de 10.000 ans). L'analyse systématique des barrieres reproductives
partielles demande du temps et de I'espace (quelle énergie pour montrer
gu'il existe quand méme un échange récurrent de 1% entre compartiments
et que les barrieres ne sont pas absolues ou sont contournées!). Quelles
formes exclure a priori des analyses quand on pense au Mais dont la forme
spontanée a été enregistrée dans un genre différent (et c'était légitime d'un
point de vue purement taxonomique!)? Comment savoir si I'incommunica-
bilité géographique évidente entre deux groupes s'est installée récemment
(sans les différencier genétiquement en profondeur) ?

Les criteres de distances génétiques devraient clarifier la situation pour
le biologiste chargé de gérer les ressources génétiques: si les distances
génétiques testées sur le meilleur échantillonnage possible de systemes
enzymatiques {supposé non directement compromis par la différenciation
liée a la domestication) sont trés faibles (inférieur a 0,1) on pourrait l1égitime-
‘ment suggérer qu'il n'y a pas de barriere reproductive absolue entre les
deux compartiments étudiés ou que si elle existe elle n'aura été que
récemment instaurée (moins de 50.000 ans) et ne se sera pas accompa-
gnée de remaniements tres profonds de I'ensemble des structures. Si par
contre les distances observées sont notables, I'appartenance au méme
complexe d'espéces sera exclue, les problemes d'utilisation de ces formes
dans un méme programme d'amélioration seront d’'un tout autre ordre de
difficultés génétiques, et I'organisation de leur conservation aura un autre
sens.

Les relations phylogénétiques entre compartiments ou entre complexes
d'especes peuvent étre clarifiées par I'observation et finterprétation de
toutes les distances deux a deux. Une histoire des différenciations, des
migrations ou des adaptations pourra étre batie.

En résumé, I'outil distance génétique lue sur les polymorphismes enzy-
matiques permet de dépasser les différenciations morphologiques appa-
rentes (et d'ailleurs trés importantes a considérer) pour lire plus profondé-
ment I'histoire et 'organisation du complexe d'espéces par le témoignage
des structures geénétiques elles-mémes. '

Cet outil est un des instruments modernes fondamentaux nécessaires a
la connaissance des compartiments d’'un méme complexe d’'espéces et a
la compréhension de son histoire. C'est grace a Iui que les véritables
réservoirs génétiques des formes spontanées pourront étre identifiés, puis
préservés et exploités rationnellement. Ces mémes acquisitions, moins
systématiquement faites qu'il n'est possible maintenant, demandaient
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beaucoup plus de moyens et d'efforts expérimentaux (surtout pour les
plantes a cycles longs).

La distance génétique essaie d'évaluer le plus objectivement possible
les différences d'ensemble du matériel héréditaire nucléaire, les méthodes
auxqguelles nous ferons références maintenant seront tout a fait comple-
mentaires et s'intéresseront & I'organisation des différences entre comparti-
ments d'un méme complexe. Elles seront donc limitées a quelques sys-
temes particuliers, c’est-a-dire a des points d’organisation locaux du maté-
riel génétique (responsable des grandes différences affichées qui permet-
taient de définir les compartiments).

La mise en ceuvre du concept de distance est récente et de nombreux
progrés (modifications, critiques, limites) sont en cours.

C. DESEQUILIBRE GAMETIQUE

Cette notion paraitra moins opérationnelle que celle de distance généti-
gue. Elle concernera des groupes de genes dont on peut penser qu’ils sont
directement liés au processus d’adaptation. Ce sont justement les genes
gu'on aurait tendance a écarter d'une étude de distance génétique (ils
seraient suspectés de faire dériver la description par I'accentuation des
distances). L'identification de ces groupes de génes est assez évidente (ce
sont eux que le taxonomiste, ou le descripteur de différents syndromes
d’adaptation, affiche). Ce qui importera c'est la connaissance de 'organi-
sation structurale de ces génes les uns par rapport aux autres: sont-ils
organisés en supergénes tres liés? Sont-ils regroupés en groupes de
linkage plus ou moins indépendants les uns par rapport aux autres? Quelle
est la fragilité de cette structure coadaptée dispersée sur des groupes
géniques partiellement liés? Ou réside la robustesse du syndrome de
domestication vis-a-vis des introgressions récurrentes (flux de genes par-
tiellement contrélés a partir des formes spontanées voisines)?

Les mesures biologiques sur lesquelles débouche ce concept ne seront
pas nouvelles, ce sont:

1. l'identification des contrbles des flux de genes entre compartiments,
2. l'organisation des recombinaisons entre les genes concernés.

Ces taches sont, de tout temps, la base de 'expérimentation des spécia-
listes des ressources génétiques et de I'amélioration des plantes. Elles
seront étudiées dans le chapitre «Evaluation». Pourquoi organiser la pré-
sentation sous l'intitulé d'un concept particulier?

Plusieurs raisons:

a) Ce concept permet d'introduire le caractére dynamique de la structura-
tion des complexes d'espéces. Caractere primordial pour concevoir une
conservation réaliste des ressources génétiques qui en préserve la mobilité
et d'adaptivité.

b) I permet aussi d'unifier, sous 'aspect de la recombinaison (soit entre
compartiments, soit interne au génome), des observations qui sans cela
paraitraient circonstancielles et non extrapolables, dans leur logique, d'un
complexe d'especes a l'autre (barrieres reproductives, polyploidies, sys-
temes d'incompatibilité uniparentaux, hybridations interspécifiques, intro-
gressions, contrbles sur les modes de reproduction, pouvoir de dissémina-
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tion, supergénes ou groupes géniques coadaptés). Cela définit et clarifie
les objectifs de I'analyste des complexes d'espéces.
c) 1l permet de légitimer les questions d’introduction de ce paragraphe;
tout particulierement de s’interroger sur la fragilité ou la robustesse de
certaines structures adaptatives (domestication par exemple) qu’il faut
maintenir, sans perdre les possibilités d’enrichissement pour d'autres pro-
priétés héréditaires dont I'approvisionnement peut étre assuré a partir
d’autres compartiments.

L'illustration suivante permettra de saisir plus concrétement les notions
visées.

( Schématiquement, peut étre qu'un des grands secrets du succes
prolongé de la domestication des végétaux cultivés vient du fait suivant.
L'homme a sélectionné constamment et intensément des structures
morphologiques qui rendaient le plante récoltable et exploitable. Ces
propriétés étaient contrOlées par quelques états alléliques particuliers
en des groupes de genes peu nombreux (structure de I'épi et du grain,
morphogenése et floraisons compactes, dormances et puissance des
semences). Les formes spontanées; dont les plantes cultivées étaient
originaires, étaient partout présentes et beaucoup moins protégées vis-
a-vis de rensemble des aléas du milieu, puisque non cultivées en
champ. Sans cesse leur survie était associée a la résistance ou a la
tolérance aux adversités du biotope. Le cultivateur procédait dans son
champ par éradications et choix assez catégoriques visant la protection
de types définis précisément adaptés a ses besoins; les formes sponta-
nées établissaient un equilibre quantitatif avec leur milieu extrémement
hétérogéne, c'est-a-dire que les sélections n'y sont pas de type survie
ou élimination pure et simple, au contraire elles se traduisent par des
contributions modulées des plantes a la génération suivante; elles pro-
duisent des quantités variables de graines. Sans cesse, les cultures sont
pénétrées par des flux de génes issus des formes spontanées; si les
génes qui contrélent les syndromes de domestication sont répartis en un
petit nombre de groupes coadaptés, le cultivateur pourra a chaque
génération récupérer les phénotypes cultivés (sélection et recombinai-
son faible). En méme temps, et pour les autres territoires chromosomi-
ques un polymorphisme allélique similaire a celui exploré par les formes
spontanées sera entretenu (distance génétique cultivé-spontané = 0). -
Autrement dit les formes spontanées explorent des adaptations et des
tolérances trés générales au milieu. Elles constituent le «systéme senso-
riel» et l'ajustement large de tout le complexe d’especes. Le flux de
genes (limité mais non nul) permet les transferts de ces polymorphismes
adaptatifs (& un milieu hétérogene et instable) vers les variétés tradition-
nelles cultivées dont 'homme protége seulement les caractéres (peu
nombreux) qui tes rendent exploitables ou récoltables. L’homme veille a
la sauvegarde de quelques petits ensembles chromosomiques peu
nombreux, les formes spontanées garantissent I'adaptation générale et
I'ajustement a long terme. L'absence d'étanchéité entre les comparti-
ments des formes cultivées traditionnelles et de leurs adventices a
assuré dynamiquement la sauvegarde du réservoir génétique des
plantes cultivées, en le remettant sans cesse a jour des dernieres
fluctuations du milieu. Loin de leurs formes spontanées, avec des agri-
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culteurs motivés par des criteres d'uniformité, les variétés s’appauvris-
sent, perdent leur tolérance a des milieux variés, deviennent vulnérables
et exigent sans cesse d'étre renouvelées par d'autres variétes fabri-
quées a l'aide de techniques d’amélioration des plantes de plus en plus
laborieuses ou élaborées. Ces techniques elles-mémes dépendent in-
deéfiniment du patrimoine des systemes géniques de tolérance aux mi-
lieux maintenus dans les formes spontanées. Il faut encore que ces
grmes survivent et continuent d'éprouver les adversités du biotope.

1. La recombinaison génétique du point de vue de
I’étude des populations

Les plantes sont génétiquement organisées suivant le mode de repro-
duction sexué. Méme chez les végétaux ou la sexualité a été court-circuitée
ou abandonnée (multiplication végétative, apomixie) les structures généti-
ques restent héritées de I'organisation reproductive antérieure ou la recom-
binaison génétique a lieu.

La reproduction sexuée couvre simultanément plusieurs événements
dont:

— La réduction chromatique au cours de la méiose et, a cette occasion, la
constitution de gametes éventuellement recombinés.

— La modification profonde de I'état fonctionnel de la chromatine (asso-
ciation ADN-protéines chromosomiques).

— Le choc de la rencontre des gameétes ¢ et @ (confrontations d'alleles
différents, introduction dans le cytoplasme @ d'éléments cytoplasmiques
nouveaux, mise en place des genes du gaméte & dans un contexte de
régulation différent).

— Une séquence de développement déterminée (I'embryogenese).

De tous ces phénomeénes biologiquement majeurs, les réflexions qui
_suivent en privilégieront* un: la recombinaison génétique. C'est-a-dire la
possibilité d'obtenir grace au relais de parents diploides, des gamétes AB
et ab, la ou initialement seuls les gametes Ab et aB étaient présents
(Schéma 6).

I
/ ‘ ¢
\ ':
Ab - "2
o n r
I ETI Cent
T~
2 2
Ensemble des gameétes Ensemble des gametes
a 2 catégories a 4 catégories

Schéma 6: Schéematisation de la recombinaison génétique r taux de recombinaison:
r = 5 siles locus A et B ne sont pas liés.



L'autofécondation obligatoire (autogamie absolue) établie dans une col-
lection de plantes homozygotes pour les deux locus A et B ne sera pas
'occasion de recombinaisons génétiques et, malgré la méiose et la fusion
des gametes, elles sera équivalente a un mécanisme asexué du point de
vue que nous étudions.

Mécanismes limitant la recombinaison

Le linkage est une limitation & la recombinaison (par la structure des
chromosones) et deux genes liés absolument se comportent l'un par rap-
port a l'autre comme ils le feraient dans un mode de reproduction asexué.
Cependant, hormis la recombinaison, leur situation est trés différente de
celle ou ils seraient s'ils étaient figés par multiplications clonale ou par
autogamie stricte dans une lignée pure*; autour d'eux tout le contexte
génétique change, se recombine et de ce fait leurs expressions et leurs
interactions sont sans cesse remaniées.

|_'autogamie partielle du point de vue de la recombinaison ressemble au
linkage, méme pour des locus indépendants. Le Schéma 7 montre Yensem-
ble des gameétes obtenus, aprés une génération d’autogamie partielle, a
partir d'une population constituée par deux plantes homozygotes dont les
descendances sont produites avec une fréquence o« par autofécondation
et une fréquence |-« par fécondation libre du mélange de leurs pollens.

Du fait de I'autogamie partielle le taux de recombinaison apparent de-
vient r’ = r(l-) au lieu de r; deux locus indépendants paraissent ainsi lies
(avec r' = 1-x au lieu de 2). De ce point de vue l'introduction de I'autoga-

2
mie apporte une restriction a la recombinaison pour tous les locus, c’est
une sorte de linkage géneéralisé.

l.a subdivision entre des populations partiellement isolées apporte des
restrictions analogues. Avec un taux de migration pollinique m (proportion
de croisements obtenus dans une population a partir du pollen venu de
'autre population) le nouveau taux de recombinaison apparent est rm
(Schéma 8).

Un mode de reproduction plus complexe comme I'apomixie facultative
(voir analyse détaillée premiére partie, chapitre | Panicum), les structures
d'age et le recouvrement des générations, la séparation en groupes de
plantes diploides et tétraploides sont d'autres mécanismes de restriction
de la recombinaison (la tétraploidie seule introduit dans une population des

*Lignée pure: ensemble de plantes génotypiquement identiques et intégralement
homozygotes. |l s'agit 1a d’'une définition, I'autofécondation absolue ou méme le
doublement d’'haploides ne permettant peut étre jamais la réalisation d'une homozy-
gotie intégrale, incompatible (?) avec I'organisation du matériel génétique sans
cesse changé, modifié, restructuré, corrigé, réparé, muté.

*La présentation de ces meécanismes a volontairement été limitée a la transformation
réalisée en une génération a partir de situations simplifiées. Des analyses mathéma-
tiques de ces modeles permettraient d'étudier plus largement le devenir de ces
schémas sur plusieurs générations & partir d’ensembles de gameétes initiaux plus
réalistes. o
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retards a l'atteinte de I'équilibre (équilibre panmictique en particulier):
comme l'autogamie partielle et I'apomixie).

Ainsi, I'existence de la recombinaison (sexualité) est associée de fagon
permanente a des processus qui en tempérent 'ampleur et tendent a limiter
quantitativement la diversité des gamétes realisables.

Coefficients de déséquilibre gamétique entre deux locus et notations
algébriques

Soit une population de plantes diploides: on s’intéresse a deux locus A et
B avec deux alléles (respectivement A, a et B, b). On peut théoriquement
recenser soit 'ensemble des génotypes présents soit I'ensemble des ga-
_metes qui ont donné naissance a cet ensembie (ou celui qui donnera
naissance a la génération suivante).

Les génotypes (et leurs propriétés biologiques: mode de reproduction,
pouvoir de dissémination, valeur adaptative...) sont les intermédiaires qui
permettent la transformation de I'ensembie des gametes; on s'intéressera
donc prioritairement aux fréquences gameétiques™.

P4, P», Pa, P4 sont les fréquences des gameétes AB, ab, Ab et aB respective-
ment. Les fréquences des alléles aux deux locus sont donc:

fréquence A py = Py +Ps
Locus A { frequence a Qi = 1-p1 =Py + Py
fréequence B P = P+ Py
Locus B { frequence b Qo = 1-po=P, + Py

de sorte que py + Qy = P2 + G2 = Py + P2 + Py + Py =1
Par définition le parametre de déséquilibre gamétique est:

D=P,P,—PsP, Formule 1

C'est-a-dire la différence entre le produit des fréquences des gamétes AB
et ab et le produit des fréquences de aB et Ab. La valeur absolue maximale
pour D est:

1
D = 3 )
Ce terme est aussi appelé: mesure de déséquilibre du linkage**, du non
équilibre de la phase gamétique ou déséquilibre épistatique**. On utilise
souvent une expression «normalisée» par les fréquences alléliques:

D
V P1P29+02

D =

*Les notations et les constructions théoriques ne sont ici destinées qu'a introduire, le
sujet et les concepts sous-jacents a I'idée d'organisation des complexes d’espéces;
nous ferons donc comme s'il n'y avait pas de probléme de mesure (tout ce chapitre
est selon I'expression de Pascal «une expérience par a pensée »). C'est I'existence
(conditions de genése et de stabilité) de structures et leur sensibilité aux variations
des parametres qui importent plus que la description quantitative précise.

**Ces deux termes sont impropres D # 0 peut apparaitre sans linkage et sans
interactions épistatiques entre locus.
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ENSEMBLE DE GENOTYPES INITIAUX ENSEMBLE DE GENOTYPES A LA GENERATION

(2 1ignées pures) SUTVANTE
descendants Ab
a autofécendés -_— a Ab
Ab —— systématiquement T 14

= ’\4.—
T+ '
2 2
o >
@ T

.\1

gamétes
b N / 7
descendants obtenus
(1-a) a partir du —

mélange pollinique (1 (1-r)
)

(1-a) 7

mélange Ab z

1
z
pollinique 1
z

o
@
—_
v
@
b
o
=
|
£
N

(1-q) Obtenus avec le T aB (1-a) (I-r
%) melange pollinique = e 2B
aB 7 aB ———
a8 / 1—;—garn(etes
a autofécondés — O :g
GAMETES GAMETES
ou
Ir,
ENSEMBLE GAMETIQUE INITIAL ENSEMBLE GAMETIQUE FINAL

~j—

T AUTOGAMIE

+ PARTIELLE

DE TAUX «
7 /

[N TV N S N T
-
z
=

LE CROISEMENT LIBRE_AU HASARD DONNERAIT

1L,

; i
T | crotseenT | — = 7

}Z M - HASARD - ;I
\ }Z (1-5)

Schéma 7: Transformation d’'un ensemble gamétique obtenu pour deux locus liés

(taux de recombinaison r) et autogamie partielle (taux d'autofécondation o).

|. détail du schéma d'obtention des fréquences gamétiques terminales

II. résumé de la transformation

Ill. représentation analogue dans le cas du croisement au hasard en pollinisation

libre des deux mémes plantes de départ (sans autofécondation préférentielle).

Les fréquences de gamétes recombinés sont évidemment la moitié de celles du

schéma 6 (ou seul le croisement ﬁg X ag était considéré, alors qu'il ne repré-
al

sente que la moitié des unions au hasard).
La confrontation des points |l et Il montre que l'autogamie impose un taux de
recombinaison équivalent r’ = r (1-o<) au lieu de r.
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Schéma 8: Transformation de 'ensemble des gameétes par le jeu du linkage et de la
subdivision avec migration pollinique de taux m. L'ensemble équivaut a une restric-
tion de la recombinaison 1’ = rm.

D’ est alors compris dans lintervalle [-1, +1], et est analogue a un
coefficient de corrélation (corrélation entre locus).

D est nul soit si un des locus est monomorphe {c'est évident et le terme
n'a pas de sens) soit si les fréquences gamétiques sont égales aux produits
des fréquences alléliques (c'est-a-dire Py = p1p2, Po = Q1Qp, Ps = p1Qs, Py =
Py et D = p1p>q19, — P102p201 = 0). D permet d’étudier plus facilement
'évolution du déséquilibre gamétique quand on approche de la fixation
d'un des alléles en un des deux locus.
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Chaque fréquence gamétique peut étre décrite par référence au produit
des fréquences alléliques, c'est-a-dire:

Pi = pp2+D
P, = q:92+D

F I
P, = pgs-D ormule 2
Ps = poay—-D

a titre d’exemple:
pip2 + D = (P + P3) (Py + P4) + PiP, - P3P,
= P, (Py + Py + Py + Po)

le taux de recombinaison r entre A et B est faible. Les ensembles de
gametes issus de ces deux populations sont trés difféerents malgré I'égalité
des fréquences alléliques p1 = pa =gy =g = 2

La premiere donne I'ensemble des gametes suivants:

(%)

l'autre de génotypes
(%)
ab

Le paramétre D définit des caractéristiques importantes de la population
dont les fréguences alléliques ne rendent pas compte. Utilisons un exem-
ple schématique: considérons deux populations,
l'une constituée uniquement de génotypes

AB: Py= L~
2
1—
Ab: szTr
. o (1-r)? 1
lsoitD = — — =—— (1-2nouD’ = —(1-2r)
4 4 4
1—r
aB: P3=T
r
ab: P4= E
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et la seconde

1—-r
AB: Py=—
2
Ab: P2: E
, 1
soit D= " (1—=2rjou D'=(1-2r)
aB: Paz ?
ab: P4=i
2

Il serait souhaitable d'obtenir un parameétre décrivant globalement I'état
de déséquilibre gamétique sur un grand nombre de locus mais, actuelle-
ment, on ne dispose comme parametres bien analysés que des bilans de
valeurs de D sur tous les locus pris deux a deux et les moyennes de leurs
valeurs absolues normalisées.

Evolution du déséquilibre gamétique en panmixie

La pamixie est une situation théorique de référence dans laquelle on
suppose que la population est infinie, que les croisements ont lieu au
hasard et avec une chance égale entre tous les génotypes considérés. Les
analyses a un locus montrent qu'en une génération* un état d'équilibre est
atteint pour lequel les fréquences des génotypes sont obtenues comme
s'ils résultaient de l'union au hasard des gameétes. D'ou les fréquences
génotypiques (loi de HARDY-WEINBERG):

*L'obtention d'un état d’équilibre en une seule génération montre que la panmixie
considérée au niveau d'un locus est un systéme sans mémoire (qui ne comptabilise
pas le temps). Tout écart & ta panmixie au niveau diploide conduit a un systéme dont
I'état dépend du temps (C'est le cas de l'autofécondation partielle, de I'apomixie
facultative, de la panmixie au niveau tétroploide aussi). C'est-a-dire que les fré-
quences génotypiques en un locus tendent asymptotiquement vers un état d'équili-
bre qui peut étre défini par les seules caractéristiques des fréquences alléliques et
du mode de reproduction. La limitation de I'effectif des populations introduit égale-
ment des évolutions asymptotiques.
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Etudions I'évolution de D en régime panmictique (en utilisant la démons-
tration de NEI, 1975). Etant donnés les différents géenotypes qui se croisent
au hasard a la géneration t (ils sont issus de l'union au hasard des 4
catégories de gametes), il y a deux maniéres possibles d'obtenir un ga-
meéqte AB a la générationt + 1:

1) Il résulte des génotypes AB, sans recombinaison (ou . réfere a un allele

arbitraire au locus spécifié). La probabilité de cet événement est 1-r. La

fréquence de ces génotypes est P4 (t) (fréquence du gamete AB).

2) Il peut étre le produit d'une recombinaison dans les génotypes A .
- . B

La probabilité de cet événement est r. La fréquence de ces génotypes est

p:P2 (probabilité pour qu'un gaméte A de fréquence p; rencontre un

gaméte B de fréquence p,).

Ainsi:

pj(HU =(1-r) P + rpsps Formule 3

'+ et P® sont les fréquences du gaméte AB aux

générations (t + 1) et t respectivement.

ou Py

Les expressions de la formule 2 permettent d'écrire:
p p
P1(‘ + 1) — P1p2 4 D(t + 1)
P =pp2*D @
ou D ™Y et D sont les valeurs prises par le paramétre de déséquilibre

gamétique aux temps (t + 1) et t respectivement.
L'expression de la formule 3 devient alors:

‘ D™V =(1-)D® ‘ Formule 4

et de proche en proche, a partir de l'instant origine t = 0:

‘ DO = (1D © ‘ Formule 5

Le méme resultat aurait été obtenu a partir de n‘importe quelle configura-
tion gamétique initiale.
Donc:

1) Spontanément le déséquilibre gamétique décroit & chaque génération
(sauf si r = 0), jusqu’a une valeur d'équilibre D = 0 atteinte asymptotique-
ment. Cette évolution a lieu sans que les fréquences alléliques & chaque
locus ne changent.

2) L'évolution est d'autant plus rapide que r est plus élevé; cependant,
méme quand les locus sont indépendants (r = '2) I'équilibre n'est
pas atteint immédiatement. Le systeme a 2 locus permet une «mémorisa-
tion» prolongée de I'état de déséquilibre initial malgré la panmixie.
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La figure 1 montre I'évolution de D pour différentes valeurs de r.

D
0.25 r=1/10
0,125 L
= 1/4
1 1 S | I —_ : 1/2
0 1 2 3 4 5 6 générations

Fig. 1: Evolution du parametre D (déséquilibre gamétique) en fonction de r (taux de
recombinaison entre deux locus) dans une population panmictique.

L'évolution de D peut étre trés lente pour des taux de recombinaison tres
faibles. Il faut a peu prés 30 générations pour diminuer D de 50% si r est de
l'ordre de 1%. Certains taux d’autogamie partielle (99% d’autofécondation
par exemple) peuvent simuler cette recombinaison faible pour tous les
locus.

Plus cette évolution sera lente et plus des sources de déséquilibres
gameétigues pourront avoir un effet suffisant pour maintenir de fagon stable
une valeur D différente de 0. Les systemes réducteurs de la recombinaison
facilitent I'apparition et le maintien de déséquilibres gamétiques, c'est-a-
dire des ensembles de gameétes structurés (différents de I'ensemble des
gametes obtenu par le simple produit des fréguences alléliques). Nous
verrons plus loin I'importance des ensembles de gamétes structurés pour
une population; en bref ils conferent:

1. des valeurs adaptatives moyennes supérieures,

2. une meilleure économieg de I'entretien d'une variabilité génétique impor-
tante,

3. la pérennité des partitions des complexes d’especes.

2. Evolution du déséquilibre gamétique dans une
population subdivisée

Evoguons simplement certains résultats mis en évidence par NEI et LI
(1973).

a. La valeur du déséquilibre gamétique global (D) dans une population
subdivisée est obtenue a partir des fréquences gamétiques dans les sous
populations constituantes et de leurs déséquilibres respectifs (en tenant
compte des effectifs relatifs des sous populations). Pour une subdivision en
deux populations on a:
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Dt =kiDy + koDs + kika(p11 - P12) (P21 - P22) Formule 6

ou ky et kp sont les effectifs relatifs des deux sous populations et py, et py»
les fréquences a l'alléle A au locus A dans les 2 sous populations respecti-
vement (méme notation pour l'allele B (p,, et pss) du locus B), Dy est le
déséquilibre gamétique global. Dy et D, sont les déséquilibres gamétiques
dans l'une et l'autre sous population respectivement.

La formule 6 montre en particulier que méme si chaque sous population a
atteint I'équilibre gamétique (D, = D, = 0), la population a dans son ensemble
une valeur D1 non nulle si les fréquences alléliques ne sont pas les mémes
dans les deux sous populations. Le chemin vers I'équilibre global Dy = 0
passe soit par I'égalisation des fréquences alléliques entre les deux sous
populations soit par I'établissement de déséquilibres stables D; et D,
opposeés aux produits des écarts des fréquences alléliques aux deux locus
dans les deux sous populations.

Ceci veut dire que si des pressions de sélection maintiennent des fré-
guences alléliques différentes dans les 2 sous-populations la population
d’ensemble aura une structuration particuliére (hors de I'équilibre gaméti-
que) de son ensemble de gamétes. Autrement dit, I'existence d'un désé-
quilibre gamétique global reflétera la partition de la population en deux
compartiments.

b. La migration entre les sous-populations tend a permettre I'acquisition
asymptotique d'un ensemble de gameétes sans déséquilibres, comme s'il
n'y avait qu'une population, avec une vitesse égale au plus grand des
termes (I-r) ou (I-m;-my)2*. Si 1-(1-m,-m,)2 < r le taux d’atteinte de I'équilibre
gamétique est retardé dans une population subdivisée par rapport a ce qui
aurait lieu dans une population panmictique.

Par exemple sir = V2 (indépendance) et my; = m, = 1% la disparition du
déséquilibre global, en absence de toute sélection différentielle entre sous-
populations, se fait a peu pres au taux:

D;® = (1-r')t D@ Formule 7

our = 1-(1-my-my)?,
soit I’ = 2(m, + my) - My + my)2 = 4%

Un contréle des échanges de degré de 1% entre les compartiments se
traduit pour tous les locus, du point de vue de I’évolution du déséquilibre
gamétique, par une situation équivalente a celle qu'ils auraient s'ils étaient
tous liés avec un taux de recombinaison de 4%. Ainsi, du point de vue des
fréquences alléliques, des taux de migration faibles suffisent pour homogé-
néiser les compartiments d’'une population subdivisée, mais il n'est est pas
de méme pour les associations gamétiques. il y a uniformisation importante
du complexe au niveau des fréquences alléliques par une migration, méme
faible, sans perte de la structure compartimentée.

m; et m, sont définis de la fagon suivante par un schéma de migration particulier:
chaque population a un effectif élevé constant égal a Ny ou N; elles échangent M
individus par génération; les proportions de migrants sont my; = M/N1, et m, = M/N,.
Les valeurs m; = m, = 0,5 correspondent au croisement au hasard pour I'ensemble
de la population.
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3. Evolution du déséquilibre gamétique en autogamie
partielle

L'autogamie partielle ajoute au linkage un élement ralentisseur de I'évolu-
tion du désequilibre gamétique. WEIR et COCKERMAN (1973) ont établi
des expressions trés générales qui tiennent compte du taux d’autoféconda-
tion et du taux de recombinaisonr. Le désequilibre gamétique a instant (t +
1) s'obtient & partir de la valeur du déséquilibre gamétique initial (D°) et
d'une fonction F'(t) qui est 'homologue du terme (1-r')' de la formule 7.
Cette expression est assez complexe* .

- Approximativement, la nouvelle valeur de r’ est voisine de r—% quand la

recombinaison entre les deux locus est presque libre. Le taux de recombi-
naison apparent entre deux locus quelconques est d’autant plus faible que
le taux d'autofécondation est plus éleve.

Le Tableau 1 donne un ordre de grandeur de l'évolution comparée de
F'(t) avec et sans autofécondation.

1
[%=%{@—%q+%—wq}]

C1= Hzf;r)_}_é

avec &°=

a+2(1—r) a(l—2r)
4 o 2

C, = w_a

quandr # 0, a # 1

. 1—
%(1—2r)sczsmm. ( 22r‘%) <%<C1<1

Cy > max. (a, 1 — 2r)

Quandr =0 Figy = 1 (un locus)
Quand a = 1 autogame stricte
t
. 1 2r ( 1—2r )
PO =35 v r
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TABLEAU 1:

Evolution du déseéquilibre gamétique D(t) = F'(t)D° suivie a travers F'(t) (qui vaut
(1-r)' en panmixie): donnée de WEIR, ALLARD and KAHLER (1973). o : taux d'auto-
gamie.

F'(1)

générations

0 1 2 3 5 10 30 100

x =0 1 05 0,250 0,125 0,031 0,001 0,000 0,000

r="% o« =994% 1 05 0499 0,497 0,494 0,487 0,460 0,368
x =0 1 0,004 0,988 0,982 0,972 0,924 0,835 0,548

r=0,006 x = 99,4% 10,994 0,991 0,990 0,989 0,988 0,987 0,982

4. Remarques sur les états stationnaires de
non-équilibre

Les notions d’équilibre ont été bien définies dans le cadre de la thermo-
dynamigue et dans le traitement mathématique des systémes dynamiques
(théories qualitative des équations différentiellles). Ces remarques ont pour
but de schématiser les diverses situations gue nous rencontrerons.

Un systéme isolé tend a évoluer par sa dynamique propre vers un état
d'équilibre caractérisé par différents parametres (un ensemble de gametes
isolé considéré pour deux locus tend & évoluer vers une valeur nulle de son
paramétre D, avec une vitesse plus ou moins grande qui dépend de ses
caractéristiques: taux de recombinaison entre les locus, subdivision et taux
de migration, autogamie...).

Lorsque le systéme est plongé dans un milieu qui lui impose un ensem-
ble de contraintes, I'évolution vers cet état d'équilibre est perturbée. Si, du
fait des contraintes extérieures a partir d'un certain niveau d'évolution, le
systéme est écarté de son état d'équilibre avec la méme intensité qu'it met
a y revenir spontanément, un régime permanent s'établit, différent de I'état
d'équilibre, c'est un état stationnaire de non-équilibre™.

Cet état stationnaire n'existe que tant que les contraintes sont présentes:
si une petite modification quantitative de ces contraintes ne se traduit que
par un petit déplacement de cet état, le régime stationnaire est dit stable
(Figure 2).

a. Exemples d'états stationnaires de non équilibre pour D.

— Parametre de déséquilibre garnétique. Pour un complexe d'espéces les
contraintes peuvent étre celles de I'adaptation au milieu, c'est-a-dire les
pressions de sélection. Une situation assez typique est la suivante, le milieu
impose deux tendances adaptatives différentes™ (formes sauvages et
cultivées, ou deux types de sols occupés par des populations adjacentes)

*On parle aussi d’«équilibre dynamigque » ou mobile, ou régime stationnaire.
**Sélection disruptive.

44



et la recombinaison entre les locus est limitée (locus trés voisins, contréle
des échanges par barrieres reproductives ou distances, etc...). L'évolution
spontanée de D est alors suffisamment ralentie pour que la tendance
sélective a la différenciation puisse s’y opposer et maintienne une valeur
D#0.

Tendance interne du systéme isolé
(exemple = évolution vers D = 0)

contraintes extérieures
(dlfférences_ sélectives entre compartiments
-~ évolution vers D > Q)
\ Ce

état d'équilibre
etat stationnaire de non-équilibre

A chaque geénération, les contraintes extérieures augmentent D d’'une quantité egale
en valeur absolue a la diminution imposée par la tendance interne.

Fig. 2: Schematisation des états d'équilibre (E) et stationnaire (S) pour un complexe
d'espéce vis-a-vis du parametre D.

Il n'existera d'états stationnaires S que si les deux tendances antago-
nistes peuvent conduire 4 des déplacements equivalents (mais opposes)
du parametre considéeré. En-dehors de cette zone d’ajustement quantitatif,
des situations S (état stationnaire) ne seront plus possibles. Si D évolue
spontanément beaucoup plus rapidement que ce que les contraintes
externes peuvent limiter, 'état d’équilibre (E) sera atteint de toute fagon
(mais plus ou moins rapidement) et aucune structure organisée nouvelle
n‘aura lieu. On voit donc comment les modifications quantitatives de la
recombinaison peuvent avoir des répercussions qualitatives sur I'existence
d'un état S structuré, stable. .

Nous verrons plus en détail dans le paragraphe suivant, les résultats
concernant l'acquisition d’états stationnaires variés pour plusieurs locus en
fonction des degrés de linkage et des intensités de sélection.

— Deéséquilibre dans les populations subdivisées. FELDMAN et CHRIS-
TIANSEN (1975) ont étudié le modele suivant (fig. 3).

On suit I'évolution du parameétre de déséquilibre gamétique le long de la
série de populations intermédiaires. Les deux locus liés ont un taux de
recombinaison r, il y a deux alleles par locus et on n'impose pas de
différences sélectives entre les génotypes dans les populations intermé-
diaires.

Une contrainte (différence de potentiel) est maintenue par les deux
grandes populations A et B dont les fréquences alléliques aux deux locus
sont différentes. Les populations A et B sont en équilibre de linkage.

Nous avons vu que l'effet de subdivision sur des génes liés peut étre
interprété comme une restriction secondaire a la recombinaison, ce qui se
traduit par une convergence retardée vers I'équilibre gamétique D = 0. S'l
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fréquences geniques pia, Pza fréquences géniques pia, Pos

Fig. 3: Modéle de migrations et de relais par popuiations entre deux popuiations de
grande taille dont les fréquences alléliques dans les deux locus considérés sont
maintenues constantes et différentes. Dans tout I'ensemble des populations subdivi-
sées aucune différence sélective n'existe entre les génotypes réalisables.

N’y avait pas la contrainte due a la stabilité des populations A et B, I'évolu-
tion globale serait une atteinte lente de la valeur D = 0 sur tout I'ensemble
des populations. La généralisation du schéma a deux sous-populations de
NEI et al. (1973) étudié plus haut montre que si le nombre de sous-
populations est grand, le déclin asymptotique du déséquilibre est entiére-
ment sous le contrble du taux de migration si les valeurs de r sont modé-
rées.

L'introduction de contraintes par la stabilité des fréquences A et B se
traduit par l'organisation, & travers les populations intermédiaires d'un
gradient stable des valeurs de D (séquence des états stationnaires) et la
vitesse du changement de D n’est apparemment pas influencée par le
degré de linkage; la migration en est le seul facteur déterminant. Ainsi deux
gradients: fréquence génique et déséquilibre gamétique, sont stationnaire-
ment associés, et stabilisés, par suite du couplage d’'un échange, contrblé
par la migration, et d’'une contrainte extérieure.

b. Evolution des modes de reproduction (autogamie, apomixie)

— Evolution interne™ de I'autogamie. Dans une population génétiquement
polymorphe pour le taux d'autogamie des individus, on peut montrer qu’en
l'absence deffets sélectifs, 'autogamie tend a devenir de plus en plus
importante dans le population (accroissement du taux o« éventuellement
jusqu’'a 1)**. Cette évolution tend a réduire la fréquence des hétérozygotes
dans la population, ce qui entraine généralement une baisse de vigueur
des plantes. A partir d'un certain niveau, cette baisse de vigueur peut étre
telle que tout accroissement de o« est contre-balancé par ce désavantage,
et une valeur «g stationnaire différente de 1 s’établit (cf. KAHLER et al.,
1975). Si le désavantage dU a la perte de I'hétérozygotie peut étre réduit
(par duplication et fixation homozygote des alléles complémentaires qui

*L'expression «évolution interne» signifie que I'on ne s’intéresse qu'aux variations
de fréquences et aux réorganisations propres au compartiment lui-méme, soumis a
des contraintes définies, et pas a sa croissance ou son extinction, ni aux compéti-
tions et remplacements par divers autres compartiments.

**Le mécanisme est analogue a celui décrit pour I'apomixie (ci-aprés et paragraphe
V, B, 3, p. 54).

46



rendaient I'hétérozygotie nécessaire) le systéme peut faire disparaitre cet
état stationnaire d'origine interne et libérer la tendance spontanée vers o« =
1. Un autre processus (externe cette fois) peut étre responsable d'un
nouveau type d'état stationnaire, comme nous allons le voir maintenant.
— Type d'état stationnaire créé et entretenu par la sélection de groupe,
pour I'apomixie facultative.

L’évolution interne (population isolée, absence de sélection) de I'apo-
mixie facultative se fait dans le sens de la réduction du taux de sexualité,
I'équilibre étant I'apomixie absolue (PERNES, 1970). C'est-a-dire que le
polymorphisme pour la coexistence de génotypes sexués et apomictiques
dans la méme population est déplacé spontanément vers le monomor-
phisme pour I'apomixie. Si le polymorphisme concernait uniquement le taux
de sexualité de plantes toutes apomictiques facultatives, 'évolution aurait
lieu dans le sens du monomorphisme pour les apomictiques de taux de
sexualité le plus bas (cf. paragraphe V, B, 3 du présent chapitre, p. 58).

A partir d'un réservoir de génotypes entierement sexués des colonisa-
tions créent des populations qui acquiérent progressivement et spontané-
ment des taux de sexualité de plus en plus bas. Le milieu instable soumet
ces populations a des pressions irrégulieres telles qui si la variabilité
génétique de ces populations est insuffisante elles disparaitront faute de
disposer, lors d’'un état extréme du milieu, des quelgues génotypes particu-
liers capables d’assurer la survie & la population. Ce modéle schématique
(PERNES, 1975) constitue ainsi des états stationnaires du taux de sexualité
ou les deux tendances antagonistes sont:

— réduction interne de la sexualité dans chaque population,
— disparition récurrente des populations au-dessous d’un certain seuil de
sexualité (sélection de groupe) (Fig. 4).

CRIBLE
PAR LE MILIEU INSTABLE
POPULATIONS A APOMIXIE FACULTATIVE (sélection de groupe)

> T

MIGRATION ET

RESERVOIR
DE -
SEXUALITE

EVOLUTION INTERNE DES s S
. S

SOURCE T
migration et phase fransitoire survie des popuiations
formation de poputa- reduction de sexualité a taux de sexualité
tions de moins en atteinte et dépassement Juste superieur au seul
MOINS Sexuées du seuwl Inférieur sg Sg

Fig. 4: Stationnarité apparente du taux de sexualité sg dans la zone du crible par
élimination des populations & s (taux de sexualité) < sg et approvisionnement régulier
par migration des populations atteignant le seuil s au cours des phases de disper-
sion transitoires.

Le systeme parait stationnaire dans la zone du crible pour la valeur s et dépend du
flux continu de populations qui transforment s de fagon interne, & partir du réservoir
sexue.
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c. Multiplicité des états stationnaires accessibles, bifurcations et zones
d'instabilité. Les caractéristiques de stabilité des équilibres et des états
stationnaires doivent étre soigneusement définies. Ces états sont stables si
une petite variation dans les parameétres du systéme ou des petites varia-
tions de conditions initiales permettent, aprés relachement ou non de ces
perturbations, de retrouver des états stationnaires identiques ou voisins,
ayant qualitativement les mémes propriétés. Si I'état stationnaire n'était pas
encore atteint au moment des perturbations la stabilité se traduira par une
reprise de I'évolution vers un état stationnaire voisin, ou le méme.

Toutes les perturbations, ou modifications de parameétres, n‘ont pas lieu
dans des phases ou les tendances sont aussi nettement canalisées. |l
existe toute une gamme de valeurs des parameétres, ou des conditions de
contraintes, pour lesquelles les orientations vers l'état stationnaire sont
moins déterminées. A parti- de ces zones d'instabilité plusieurs états sta-
tionnaires distincts sont susceptibles d’étre atteints, une petite perturbation
suffit alors pour franchir un seuil et faire basculer I'évolution d’ensemble
dans une autre direction, vers un autre état stationnaire de non-équilibre.
Ces situations ont lieu quand le systéme est loin de 'état d’équilibre, aux
confins des domaines ou bassins d’attraction de ces états stationnaires (ou
attracteurs). A ce niveau les fluctuations aléatoires peuvent avoir des réper-
cussions considérables et étre amplifiées jusqgu’a s'exprimer par des chan-
gements qualitatifs importants du systéeme.

Exemple: Pour un ensemble de locus liés avec un taux de recombinaison
donné et en présence d'effets sélectifs déterminés (définissant les valeurs
adaptatives des différents génotypes) plusieurs états stationnaires diffé-
rents peuvent étre atteints. Certains, instables, constituent des zones de
bifurcation a partir desquelles des états stables distincts peuvent étre
atteints. WRIGHT appelait 'ensemble des chemins d’évolution possible, la
topographie adaptative du systéme considéré.

- On peut faire varier deux sortes de parametre sur une telle topographie.
D'une part, les conditions initiales (fréquences alléliques et gamétiques
initiales) et déterminer si la population (ou le complexe d'espéces) était
installée en un etat stationnaire stable ou avait enclenché une piste d’évolu-
tion bien canalisée, aboutissant a un état stationnaire stable déterminé. La
connaissance de cette topographie définit les différentes situations acces-
sibles pour le complexe d’'espéces étant donné les contraintes fixées.

D’autre part, on peut modifier les parameétres responsables de la configu-
ration de la topographie adaptative (distances entre locus des différents
génotypes), ceci peut changer le nombre et la position des états station-
naires possibles. Ce n'est plus le changement de piste évolutive mais
I'existence de certains types de pistes qui est en question. La stabilité
structurelle de la topographie adaptative décrit le fait que les états station-
naires, aprés perturbations des paramétres de la configuration, restent
approximativement les mémes, avec les mémes caractéristiques de stabi-
lité. La variation du taux de recombinaison peut faire disparaltre la possibi-
lité d'un état stationnaire stable a D # 0, le complexe d’espéces évoluera
vers une homogénéisation des combinaisons gamétiques, sans structure, a
D = 0 {(un certain niveau de la recombinaison peut étre incompatible avec
une organisation compartimentée pour les locus considérés). De nom-
breuses études seront beaucoup moins intéréssées par I'analyse quantita-
tive précise des évolutions que par le dénombrement des états station-
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naires, leur stabilité, leurs conditions d'accés et l'impact des variations
quantitatives des parametres sur leur existence.

Remarque: D'aprés le paramétre dont on suit I'évolution, la méme popula-
tion peut étre soit en équilibre soit stationnaire. Les pics adaptatifs sont des
etats d'équilibre du point de vue des fréquences géniques, ils peuvent étre
des etats stationnaires du point de vue du déséquilibre gamétique. L'ac-
cent mis sur les fréquences conduit & parler plutét d'équilibre tout en
sachant qu'il peut y avoir stationnarité pour D.

La structure compartimentée peut ne concerner que quelques locus clés
du génome (aux manifestations trés apparentes), d’autres n'étant coor-
donnés par aucun déséquilibre gamétique stable. Ce peut étre le cas de la
confrontation sympatrique au niveau diploide des formes sauvages et
cultivées ou le déséquilibre ne concerne que les locus responsables des
caractéres utilisés par la domestication.

Les questions que nous poserons concernent I'existence et 'identifi-
cation des compartiments du complexe d'espéces et leur entretien:
quels flux les connectent, quelles sont les contraintes (sélection) qui
imposent, ou sont compatibles avec, cette organisation? quelle en est la
stabilité?

V. DYNAMIQUE DES ADAPTATIONS

Ce paragraphe rapportera quelques resultats simples de genétique des
populations pour mettre en évidence des modifications possibles du poly-
morphisme et apprécier leurs vitesses. Ces données sont indispensables a
la compréhension des problémes posés par la conservation des res-
sources geénétiques (chapitre IV). Deux modalités de conservation sont
couramment pratiquées:

1) Aprés échantillonnage, le meilleur possible. des populations naturelles
ou des variétes traditionnelles, on stocke les graines a long terme ou on
entretient une collection par multiplication végétative. L'évolution des
échantillons est ainsi arrétée, le but étant de pouvoir les réutiliser apres
plusieurs annees dans un programme d'amélioration confronté a un
contexte différent et a des problemes nouveaux. Les caractéristiques phy-
siques du milieu (micro-climats, désertification par sur-exploitation...) ainsi
que les populations de parasites (races nouvelles, espéces en expansion)
auront changé. Les populations en place auraient répondu a ce change-
ment en se transformant («coévolution» du milieu et des populations). On
peut penser que ces réponses adaptatives sont suffisamment rapides pour
que les collections stockeées soient « désuetes » ou « dépasseées» 20 ou 50
ans plus tard.

2) La deuxieme modalité de conservation est l'entretion de collections
vivantes, dans des stations expérimentales, ou le passage de génération
en génération est rigoureusement contrélé par des programmes de croise-
ments (autofécondations, interpollinisations sous sac, petites parcelles iso-
lées laissées en pollinisation libre...). Ceci crée de nouvelles conditions
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d'évolution pour les échantillons de variétés ou de populations: les effectifs
sont réduits (souvent quelques dizaines d'individus), les plantes sont proté-
gées, la station ne correspond pas au milieu d’origine des populations, les
regles de croisement sont différentes (I'autofécondation est devenue stricte
ou exclue), un choix nouveau est imposé pour les pieds producteurs des
semences (conformité a un «type », fertilité...). Cette maniére de procéder
peut-elle entrainer des transformations importantes (des pertes d'alléles ou
d'associations prédominantes) des collections par rapport a I'échantilion
initial ?

A. CHANGEMENTS DUS A DES SELECTIONS
CONSTANTES, DANS UNE POPULATION INFINIE
CONSIDEREE POUR UN SEUL LOCUS

Les traités classiques de génétique des populations déecrivent une situa-
tion ou les 3 génotypes A4A4, AjA,, AsA; de fréquence P, 2Q, R contribuent
a la génération suivant de facon différente, par leur nombre de descen-
dants. Les coefficients w4, wyp, Wz désignent ces contributions relatives des
différents génotypes. Si I'on considére que pour des raisons variées, exté-
rieures a la population, I'effectif d’ensemble est maintenu constant et trés
grand, ces coefficients ne régiront que 'évolution des valeurs P, 2Q et R de
génération en génération et pas la survie de la population, phénoméne qui
entre dans un autre cadre d'interprétation et d’analyse. Le polymorphisme
décrit par les fréquences alléliques (p = P + Q, g = Q + R) est donc suscep-
tible de se modifier par changement de p et g au cours des générations.
L’hypothése de stabilité de leffectif de la population sert a faciliter la
représentation et a mettre I'accent sur la transformation du polymorphisme,
c'est-a-dire I'éventuelle perte de diversité génétique par élimination d’'un
alleéle dans une collection vivante maintenue & effectif constant par le
conservateur (ou chez un cultivateur qui emblave toujours la méme sur-
face) ou la substitution d’'un alléle par un autre, quand celle-ci est une
condition de survie pour la population confrontée & une nouvelle agression
par exemple. Il est bien évident que dans les conditions naturelles les
variations d'effectifs peuvent étre considérables et affecter largement les
transformations des polymorphismes alléliques.

Le probleme simplifié a résoudre sera le suivant: sachant qu'a la généra-
tion initiale le polymorphisme A,, A, est décrit par les fréquences po, Jo,
quel sera-t-il & la génération x (donc décrit par p,, dy) du fait des effets
différentiels w,, w,, w; les mémes & chaque génération. On ajoute une
hypothése complémentaire: les croisements ont lieu au hasard.

Donc en résumé:
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Dans une population infinie ou les croisements ont lieu au hasard quel
est l'effet de’coefficients de sélection constants wy, w,, ws* sur I'évolu-
tion des fréquences alléliques au cours de générations sans recouvre-
ments ?

Le croisement au hasard se traduit & la génération n par les fréquences
génotypiques:

lDn = p2n ) 2Qn = 2ann . Rn= q2n

apreés sélection (wq, wy, wj) les fréquences deviennent:

2,—,W 2 ndn W, 2nW
Pn+1 = P Vv ! , 2Qn=1= & s Rn+1 = 9 — 3
w

w

ol w est le parameétre de normalisation w,p? + 2w,pq + w3g° = w appelé
valeur adaptative moyenne de la population:

Pat+1 = Pat1 + Qu4q

Pn
= |: W1pn+w2qn :|
w

I

Le changement de fréquence de l'alléle A, est

Pn —
Ap = Pt — Pn = W |: WiPntWoqn — W :|

Pn
= W l: Wy pn_w1p2n+ W20n _2W2ann_ W3q2n :l
. Pa .
- = W1pn(1 - pn)+ \"/2Qrt(1 -2 pn)‘ — W3

w — B

Qn Pnt+Qn— 2 Pn
= Qgn—Pn

Aprés mise en facteur de p, et regroupement des termes

Ap = pn_CIn [ (Wi—Wa)pn + (Wo—W3) Qn }
I

w

1]

1_pn

*Certaines notations appelient w,, w,, ws des valeurs adaptatives en réservant aux
termes de coefficients de sélection les paramétres qui représentent les valeurs
observées par référence a I'un d’entre eux. Par exemple wy = 1-s, wo = 1, wz = 1-t.
Dans ce cas s et t sont qualifiés de coefficients de sélection. Le contexte éclairera la
notation.,
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PnQn
Ap = —= [ Wo — Wa + (W1—2wWo+W3) pp, :| 2]

w

gue 'on peut ecrire sous la forme suivante si wy - 2w, + wy £ 0

PnQn R
Ap = — (wy — 2w, + wy) ,:pn—pJ 13]

w

Cette expression montre que p, change a chaque génération sauf si p, = 0
ou g, = 0 (pas de polymorphisme) ou si

W3 — Wo
(Wy—Wa2) + (W3—Wa)

Pn = =p

Cette derniére condition n'est un état d'équilibre possible que si p est
réellement une fréquence allélique (c’est-a-dire 0<p<1). Ceci n'a lieu que
pour 'un ou l'autre des deux ensembles de conditions suivants:

(Waz-wy) >0 et (wy-wp)>0 sOitws>wy Wy>Ww,
numérateur positif dénominateur > numérateur
ou

(Wa-wp) <0 et (wp-wy) <O soitws, > wg; wo > wy

numérateur négafif dénominateur négatif et de valeur absolue > valeur
absolue numérateur

Le tableau suivant permet de suivre 'évolution de p

@ wa<wo<w, (Ap>0)* P — 1(élimination de A,)
@  Wz>w>wy (Ap<0)** Pn — O (élimination de A4)
® wWi>w, si pa=>p, Ap>0 Pn— 1 (élimination de A)
WqS>Wo si pa<p, Ap<0 | pn— 0 (élimination de A;)
| si pa=p, Ap=0 équilibre instable
@  w>ws pn=>p, Ap>0 Pn— P équilibre polymorphe
Wo>W, pa<p, Ap<O |7 stable atteint quelque soit
p.=p, Ap=0 Pn (# 00u # 1)

*évident sur la formule [1] (tous les termes sont positifs); **méme formule, la partie

[2] est négative ; ***évident sur formule [3] wy+wg-2w, > 0; **** évident d'aprés [3]
Wi +Wwa-2w, < 0.
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Ces analyses montrent donc que le polymorphisme allélique varie du fait
des coefficients de sélection qui sont un moyen de décrire I'adaptation
relative des différents génotypes. On suppose que ces adaptations corres-
pondent aux effets moyens de ces génotypes pour toutes les associations
possibles qu'ils peuvent avoir dans chaque plante avec les génotypes en
tous les autres locus. Parmi ces polymorphismes décrits au paragraphe V.
A combien en est-il pour lesquels des effets moyens wy, w,, w; différents
peuvent étre décelés? Pour 'ensemble de tous les locus d'une plante, la
réponse est encore impossible et controversée. Pour des geénes dont on
sait qu'ils contrdlent des résistances ponctuelles a des races de parasites,
ou des caracteres d’adaptation trés précis (égrenage spontané d'une
forme sauvage par opposition a la fixation forte sur I'épi de la forme
cultivée) les valeurs wy, w,, ws peuvent étre notablement différentes,
comme 0,5 et 1*. Pour un systéme enzymatique (alcool désydrogénase)
marguant fortement le métabolisme énergétique en anaérobiose des va-
leurs 0,9 et 1 sont vraisemblables (LEBLANC, 1978). Un géne contrdlant un
mode de reproduction (apomixie alternative de sexualité allogame; autofé-
condation alternative d'allogamie) peut pour les différents génotypes
conduire a des coefficients de sélection équivalents dans un rapport de 0,5
al

Les tendances des. transformations des polymorphismes étant ainsi dé-
montrées il reste a envisager leur vitesse. Les formules [1], [2] ou [3]
permettent de calculer de proche en proche les changements de fré-
guence. Supposons qu'a la génération initiale t = 0,

p0= O,1,q0= 0,9
etwy; =12, w, =10, w3 =08

p; =012 p,=015 ps=018 ps =020
Q1 = 0,88 q2 = 0,85 Q3 = 0,82 Q4 = 0,80

On voit que ces changements sont assez rapides, avec des coefficients
de sélection assez raisonnables.

Les courbes suivantes (tirées de CAVALLI-SFORZA et BODMER, 1971)
montrent deux évolutions 'une correspondantaw, = 1+s;w, = 1; w3y = 1-§
(Fig. 5), l'autre avec wy=1-s, w,=1, wy=0,33 (fig. 6).

*wy = 0, wy,w, = 1 décrivent un allele récessif léthal; ws = 0.3, w, =1, w; = 0,9 peu-
vent décnre les coefficients propres aux génotypes d'hémoglobine SS, AS, AA chez
I'hnomme dans un milieu fortement impaludé.
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Fig. 5: Evolution pour des coefficients de sélection correspondant a une dominance
intermédiaire en faveur du nouvel alléle A

On voit gu'il suffit de quelques dizaines de générations (70, fig. 5 avec s =
0,1; 25 fig. 5 avec s = 0,3; 20 fig. 6 avec s = 0,3) pour qu'un alléle passe
d'une fréquence inaccessible pour un échantillonnage raisonnable (104) a
une fréquence telle que I'on sera quasiment sur de le posséder (107"). Ainsi,
pour des génes soumis a des conditions d'évolution de ce genre (des
résistances a des parasites en particulier) it est évident qu'en peu de
décades, les échantillons prélevés ne sont plus a jour. Face a des parasites
qQui eux sont restés soumis a ce régime évolutif et substituent sans cesse
gene de virulence a géne de virulence les collections stockées ne posse-
dent pas en fréquence utile* les génes de résistance aux races récentes.

*En «fréquence utile» signifie que les alléles existent probablement avec des
fréquences proches des équilibres mutationnels (105, 104) trop faibles pour que le
sélectionneur qui en a besoin rapidement puisse étre véritablement aidé par les
collections de ressources génétiques.
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Fig. 6: Atteinte d'un équilibre dans le cas de superdominance

Des modeles construits sur des modes de reproduction différents (auto-
gamie, allogamie) ne donneraient pas de cinétiques plus lentes).

L'idée que I'évolution est un processus lent est issue des observations,
paléontologiques ou palécbotaniques, des phylla. Quand on analyse les
transformations des polymorphismes génétiques des populations naturel-
les ce point de vue n'est pas réaliste. Il y a probablement un mouvement
régulier rapide d'adaptation ponctuelle des populations a leur milieu. Toute
population artificielle arrétée dans son ajustement au milieu est rapidement
{(en quelques dizaines de générations) «décrochée » du mouvement adap-
tatif d'ensemble. Telles pourraient étre en partie les grandes collections en
chambre froide (cf. Chapitre V), véritablement anachroniques!

Lorsque les pressions de sélection majeures cessent (relaxation), des
différences moyennes légéres peuvent subsister entre deux génotypes.
Les valeurs de s prennent alors des ordres de grandeur de 0,01 20,001, les
fréquences alléliques n'évolueront plus que trés lentement. Cela signifie
que les polymorphismes des populations naturelles mémorisent trés long-
temps les effets sur les fréquences alléliques de sélections anciennes qui
ont pu disparaitre. Cette relaxation lente confere aux grandes populations
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des formes spontanées un tres important rble de réservoir de résistances
face a des perturbations épisodiques du milieu. Les populations cultivées
marginales soumises a de brutales réductions d’effectifs du fait des choix
dirigés par le sélectionneur n'ont pas la méme stabilité quand les pressions
de sélection de l'environnement sont relachées (cf. dérives, p. 52). Elles
perdent donc trés vite ce volant de résistance ou d'adaptations potentielles
aux aléas plus ou moins récurrents ou aux agressions cycliques. Les
variétés traditionnelles encore couplées par des flux de génes réguliers aux
populations sauvages voisines se réapprovisionnent par contre réguliere-
ment a ces grands réservoirs adaptatits potentiels.

B. TRANSFORMATIONS DANS LES COLLECTIONS
MULTIPLIEES SEXUELLEMENT

L’entretien par mutliplication sexuée réguliére en station, a deux carac-
teres susceptibles de faire dériver les échantillons loin de leur aspect initial
représentatif des populations de départ: d'une part la multiplication est
obligatoirement en effectif trés limité, d’autre part, les pressions de sélec-
tion sont considérablement modifiées. Nous montrerons par des exemples
gue, contrairement aux espoirs a priori, I'élimination ou l'affaiblissement des
pressions de sélection, ne favorise pas la protection des polymorphismes
initiaux bien que leur but ait été de mieux conserver les types variétaux.

1. Le polymorphisme initial des variétés traditionnelles

Les populations naturelles ont un polymorphisme caché considérable
(on peut estimer qu'il touche plus de la moitié des genes: cf. paragraphe
III) malgré un aspect souvent assez uniforme et méme trés typé (norme
adaptative, aspect écotypique). Cette constatation est aussi valable pour
les variétés cultivées traditionnelles. Une idée regue tres fausse est de
croire que les variétés traditionnelles de plantes trés autogames (blé, millet,
riz, orge, haricots...) soient trés monomorphes construites essentiellement
sur une lignée pure type. Ces modes de reproduction se traduisent par des
niveaux d'hétérozygotie plus élevés gu'il n'est attendu. Méme quand I'ob-
servation de caracteres tels que I'aspect de I'épi conduit a croire en leur
uniformité, les sélectionneurs obtiennent des réponses a des sélections -
massales qu'ils leur imposent. Ce polymorphisme et cette hétérozygotie
non négligeable résultent de 'accumulation au cours des générations de
facteurs suivants:

— D’abord une pression de sélection forte en faveur des pieds les plus
vigoureux par le paysan qui fabrique sa semence.

— Cette pression tend a renforcer la fréquence des génotypes hétérozy-
gotes issus des quelgues hybridations dues aux légers taux d'allogamie,
renforcée par l'existence récurrente de plantes males stériles, générale-
ment non comptabilisées dans I'évaluation de I'autogamie facultative.

— Les taux de recombinaison (c.0.), qui semblent plus élevés chez les
autogames que chez les allogames des mémes génomes, amplifient les
polymorphismes réalisables a partir des ségrégations des descendants
d’hybrides occasionnels.
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En outre les coefficients de sélection peuvent varier avec les fréquences
des génotypes, en avantageant les plus rares ce qui tend a prolonger I'effet
de ségrégation précédent.

D'autres mécanismes externes créent ou renforcent ces polymor-
phismes: certains cultivateurs «experts» composent et recomposent soi-
gneusement des variétés mélangées (PERNES, 1979). Des flux de génes a
partir des formes spontanées parapatriques augmentent encore ces possi-
bilités parce que, souvent, le cultivateur laisse les hybrides spontanés
fleurir et que deés le premier backcross hybride x cultivé, 'aspect extérieur
cultivé se retrouve avec souvent une vigueur plus grande.

A ces facteurs propres aux populations de variétés traditionnelles, ou le
cultivateur a une grande part, s'ajoute les causes habituellement suscepti-
bles d'entretenir les polymorphismes.

Ainsi toute variété traditionnelle correctement échantillonnée, mise en
collection de ressources génétiques, doit étre considérée a priori comme
polymorphe, méme si la plante est réputée & juste titre tres autogame. Ce
polymorphisme a vraisemblablement une composante adaptative impor-
tante. Sera-t-il préservé par une multiplication soigneuse des collections en
station?

2. Les dérives dues aux effectifs limités (en absence
de toute sélection)
— Dans une population allogame maintenue a effectif constant, N, si la

fréquence initiale des hétérozygotes est 2pq (pour 2 alléles A, A, de
fréquence p et g respectivement) la fréquence ne sera plus que

n
1 e n
(1 -—5)"2pa

aprés n générations (en absence de toute sélection). On peut dire aussi

que la probabilité pour que la population soit devenue monomorphe pour
'un ou l'autre des alleles est

2N -1 \n
1- .
( 2N )
Puisque 22,\]1 < 1, quand n — o, la probabilité de perdre tous les alléies

sauf 1 pour chacun des locus du génome dans fa population, tend vers 1.
S'ily a L locus polymorphes dans la population initiale, aprés n générations
une fraction L [1 - )”] aura perdu ce polymorphisme.

2N

Supposons que le systéme de maintenance dans la station soit une regle
de croisement au hasard de 20 pieds {pollinisés par un meélange de pollen
équitablement issus des 20 pieds) et qu’a chaque génération de multiplica-
tion on installe 20 pieds. Des la premiére génération on aura perdu le poly-

- 39 o L
morphisme pour L[1 40], soit 0 locus.
En admettant un nombre de 10.000 locus pour un génome de plante, 5000
d'entre eux auraient été polymorphes dans la population initiale (taux de
polymorphisme généralement considéré d'au moins 50%). Dés la premiére
multiplication on a perdu ce polymorphisme pour 125 d'entre eux. En 10
générations on aura perdu une fraction de:
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. [3_9} 10

40

soit prés de 20% du polymorphisme initial.
— Une autre maniére de considérer les effets de dérive est d'étudier ce qui
arriverait pour les alléles les plus rares a l'issue de la premiére multiplica-
tion. Si I'effectif est N, l'alléle le plus rare présent en un seul exemplaire a
pour 32

y

fréquence N Deux autres résultats de la génétique des populations

a effectif limité nous disent que ces alleles ont une probabilité 1- 21—N d'étre
1

oN d'étre conservés et fixés (donc élimination des autres alléles)

au cours des générations successives et que I'événement fixation de I'alléle
rare aura en moyenne lieu au bout de 4N générations. La perte de cet allele
est évidemment beaucoup plus rapide.

Si I'on se réfere aux courbes de sélection décrites dans le paragraphe A,
on voit qu’une telle substitution en 4N générations, avec N = 20, est équiva-
lente a un avantage sélectif considérable de I'alléle si la population était
infinie et le remplacement dd seulement & la sélection.

Les forces aveugles produites par la limitation de l'effectif dans les
collections sont aussi puissantes que si, simultanément, des coefficients de
sélection indépendants trés élevés agissaient sur tous les locus polymor-
phes. :

Parmi les alléles rares,

perdus et

21T = 2,5% {dans notre exemple N = 20)
seront fixés; c'est-a-dire que 2,5% de ces locus qui, bien que polymorphes,
donnent I'aspect dominant ou typique de la variété, perdront leur allele
majoritaire.

— Ainsi ces régles d’entretien trés soigneuses des collections ne sont pas
du tout conservatrices «des alléles » ; elles sont évidemment encore moins
conservatrices du fonctionnement général de la variété initiale puisque
toute hétérozygotie disparait rapidement.

3. Les sélections involontaires qui échappent au
contréle du conservateur de ressources génétiques

Trois situations vont étre deécrites, elles montreront comment malgré sa
bonne volonté le gestionnaire voit son matériel initial se dégrader et perdre
son polymorphisme quand il résulte d'équilibres sélectifs gqu'il ne peut
maitriser.

a. Polymorphisme apomixie-sexualité. Dans la premiére partie, on a évo-
qué un complexe polymorphe pour la sexualité et I'apomixie. Pour simplifier
I'exemple on supposera I'apomixie absolue et une population initiale poly-
morphe tétraploide.

Les génotypes aaaa sont sexués, en fréquence P; les génotypes Aaaa
sont apomictiques en fréquence Q. L’apomixie absolue permet de ne pas
considérer les autres génotypes possibles (supposés tous apomictiques, A
dominant). Les conclusions sont les mémes en apomixie facultative
(PERNES, 1970, 1972, 1975).
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Les génotypes aaaa produisent des gamétes males et femelles aa. Les
génotypes Aaaa produisent les gamétes males suivant la ségrégation 1/2
Aa, 1/2 aa; les gameétes femelles, toujours non fécondeés, sont tous Aaaa.
En supposant qu'il N’y a aucune différence sélective pour les productions
grainiéres et polliniques entre les deux génotypes, la génération suivante
aura les fréquences suivantes:

Q
PP=P(1- 2
( 2)

P

Q =Q(1+—
( 2)

Les fréquences d’apomictiques sont augmentées a chaque génération de
la fraction des descendants de sexués issus de la pollinisation par les
gameétes Aa. Les apomictiques ne peuvent que croitre, les sexués que
décroitre. Les plantes sexuées et apomictiques étant morphologiquement
indistinguables (seule I'étude des sacs embryonnaires, ou I'observation
des ségrégations dans les descendances, permettent le tri), les collections
de populations polymorphes sexuées-apomictiques méme de trés grande
taille évolueront inéluctablement en perdant la sexualité. C'est-a-dire en
perdant 'outil le plus efficace pour le sélectionneur*.

On pourrait montrer que pour préserver le polymorphisme il faudrait une
certaine sélection en faveur des sexués et chercher a quelle condition on
aura

Q (1+s)
PP =P@0-—) - = constante
2 14+ sp
, P 1
Q = Q(+—2) = constante
2 1+sP

ou 1 + s et 1 sont les coefficients de sélection des sexués et des apomicti-
ques respectivement.

Ontrouve s = 0,5. La force «d'inertie » de 'apomixie est telle qu'il faut des
coefficients de sélection 1,5 et 1 (respectivement pour les sexués et les
apomictiques) pour maintenir les deux modes de reproduction en équilibre
polymorphe.

b. Polymorphisme stérilité-fertilité male en autogamie

Les populations de plantes trés autogames sont susceptibles de mainte-
nir un polymorphisme modeéré pour un géne contrélant la stérilité male. Les
plantes mm sont naturellement hermaphrodites fertiles (9 et '} et supposons-
les, pour un calcul simple, autogames strictes. Les plantes Mm sont fertiles

*Cette situation a eu lieu aussi dans les conditions naturelles, les tétraploides sont
tous apomictiques et la sexualité n'a éte conservée dans le complexe des Panicum
qu'au niveau diploide ou l'apomixie sembile non fonctionnelle et A induire une
stérilité compléte.
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femelles et steriles males. Elles ne donnent donc que des descendants

hybrides par pollinisation a partir des plantes mm. Si la vigueur hybride est

en moyenne trés forte (ce qui est trés souvent le cas chez les plantes

autogames) les descendants des plantes Mm, tous hybrides, seront en

moyenne plus vigoureux. Les plantes Mm étant obligatoirement hybrides,

nous admettrons ainsi qu'elles ont en moyenne un avantage sélectif (1+s)™*.
Si P est la fréquence des plantes stériles males Mm, et Q la fréquence

des plantes autogames fertiles tant males que femelles, on obtiendra ainsi

la génération suivante:

— un seul type de pollen: m

— les descendants de Mm sont donc 1/2 Mm, 1/2 mm

— tous les descendants de mm sont mm et autofécondés.

Donc avant sélection:

P1=

o=
o

Q1=Q+ P

1
2

La sélection conduit a(1+s)P, et Q,, relativement. Pour trouver P et Q il faut
ramener les fréquences a l'unité en divisant par

(1+8)P, + Q, = 1 + % soit:
P/:%PXL-F—PS
14
2
Q+12P
Q = =
1+ =2
2

L’équilibre correspondrait a P’ = P, donc avec

y +@= 1+s
2 2
. s— 1
soit P =
2s

**Ce modele trés simplifié ne donne qu’une vision tres imparfaite de la situation.
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Si la vigueur ne donne pas en moyenne aux Mm un avantage sélectif
double de celui de mm, le gene M disparaitra; pour s = 1,1, P = 5%, les
fréquences naturellement observées pour le géne M (de l'ordre de 1%) ne
permettent pas d'accepter un avantage sélectif aussi élevé. Il est plus
raisonnable de considérer que la disparition de M est seulement freinée par
l'avantage sélectif indirect que lui procure la vigueur hybride et qu'il n'est
entretenu de fagon stable que par le jeu des mutations de taux .

Dans ces conditions, la fréquence des Mm est augmentée par uQ, trés
proche de u si Q est voisin de 1

1+s 1+5s
Pr= —— +p(1-Py) ~ ——— P+
2+ Ps P w =Py 2+ps K

Pour la situation limite ou s = 1 (sans mutation M disparaitrait complétement)
on trouve:

P équilibre = V™, soit une fréquence de 1%. si u = 10 D'une fagon
générale on a pour 0 < s < 1

2#**

1-s

Pours = 0,9, P = 20u; pours = 0,5, P = 4u. La fréquence d'équilibre de M
devient rapidement peu différente d'un taux de mutation quand I'avantage
sélectif n'approche plus le double de celui des plantes hermaphrodites.
Ainsi, les plantes stériles males peuvent atteindre des fréquences de 102
a10°si s = 1, dans des variétés traditionnelles ou le sélectionneur fait un
choix trgs strict pour sa semence. Le conservateur de ressources généti-
ques soucieux d'éviter des pollinisations étrangéres conduit sa collection
sous sac d’autofécondation. Il perd automatiquement M qu'il ne rencontre-
ra plus dans ses collections qu'avec une fréquence égale au taux de
mutation. Par contre en inspectant n'importe quel champ de variétés tradi-

R 20 o ~ /2
B 22 4 Bro up - 20 = 0 p = Hr T dn
P+2 2
v 4
= 5 + 5 H ¥ étant négligeable devant 4
d'od P = Vo U étant négligeable devant Ju
ok a 1 + s N a2 A
P = P+ yu= 05+ P (l-s-us) - 2y = 0
2 + Ps
a l-s-us 1 V*
= I 37HS o, o _g- 2
P 7S s (l1-s-us)? + 8us
_ l-5-us 1-s-us 8us
= - 2TZTHS o STETHS ) o SHS
2s 2s (1-s-us)
et si l-s-us grand ~ _ 1-s-us + l-s-yus 1y 8us
devant By 2s 2s 2{1-s-us)
N 2h
" (1-s)-us
aron : p - 24
1-s
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tionnelles il est raisonnablement certain de trouver quelques plantes Mm.
Sa méthode de conservation lui fait perdre a la fois M et une clé de la
compréhension d’'un certain polymorphisme et du taux d’hétérozygotie
inattendu dans les variétés traditionnelles (le phénomeéne stationnaire d’en-
tretien des plantes males stériles peut en étre une explication importante).

Les sélectionneurs recherchent trés fréquemment des stérilités males
héréditaires, on peut faire le pari que la moisson sera meilleure en criblant
pour ce caractére des variétés traditionnelles plutdét que la collection «sa-
gement» (?) entretenue par autofécondation contrblée!

¢. Polymorphisme entretenu par une sélection antagoniste gamétique-spo-
rophytique. (Exemple de l'alcool déshydrogenase ADH du Mil, LEBLANC
1979). Pour un locus d'ADH, deux allozymes S et F (Cf. chapitre Il et
chapitre IV, partie |) ont été identifies chez le Mil. Les observations des
variétés traditionnelles montrent tres fréquemment un polymorphisme mar-
qué pour ce locus. Par contre les collections entretenues depuis longtemps
par croisements contrlés montrent exclusivement du monomorphisme
pour chague variété; la fixation a eu lieu pour I'allozyme F (& une exception
prés sur 100 lignées testées). L'analyse mendélienne d’une F, issue d'un
hybride FS met en évidence une distorsion par rapport aux ségrégations
attendues 1 FF: 2 FS : 1 SS, avec un déficit des SS. Les résultats observés
sont compatibles avec le modéle suivant (donné a titre d'illustration).

Au niveau des gamétophytes, les coefficients de sélection défavorisent S:

S coefficient 1-s
F coefficient 1

Au niveau zygotique (et probablement au stade plantule), les coefficients
de sélection sont en faveur de S:

SS coefficient 1
Sk coefficient 1-o
FF coefficient 1-20

Si les fréquences génotypiques dans la population initiale sont p?, 2pq, g2
(donc fréquence p, q pour S et F) on a aprés sélection gamétique et
pollinisation au hasard les fréquences de zygotes:

SS : p’?
SF . 2p'q
FF : q'?
, _ p(1-s) , q
.avec p' = et q =
1-ps 1-ps

I'application des coefficients de sélection au niveau zygotique conduit aux
nouvelles fréquences:

pl2
P’ : —_—
SS 1-2d'c
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2p'q’'(1-o)

2Q’ :
SF 1-2q'c
, q'%(1-20)
R FF —
1-2q'c

et on deduit les nouvelies fréequences de S et F apres le cycle complet de
deux sélections

p/l=PI_+_O! ’ qH=OI_+_RI

d'ou Ap = p"-p. Il est plus facile de calculer p d'abord en fonction des
fréquences alléliques intermédiaires p’, q’:

_ P, p(-do
p = P E
1-q’s 1-2q'c
1-q’c 1
Ap = p’ -
P P 1-2q'c 1-q's )

Des eéquilibres stables peuvent étre acquis soit pour p’ = 0 (S perdu F fixé)
soit avec (1-g’s) (1-q’s) - (1-2q’c) = 0. Ce dernier terme s'écrit:

g’ (@’'sc —s+0) =0

Un deuxiéme équilibre banal est possible: q'= 0 (F perdu, S fixé). Reste un
troisieme équilibre possible si g’so-s + ¢ = 0.

En remplagant g’ par sa valeur en fonction de g ou p on trouve que ce terme
s'annule pour

. (o—s) + so
P 20—-5S

Deux domaines de solutions sont possibles, pour lesquelles
. Lo S . . 1 s
O<p<tisoit0O<o< = soit — >o0> ——
2 2 1+s

Le deuxieme domaine seul conduit a un équilibre stable.

Ainsi, deux sélections antagonistes peuvent conduire a des équilibres
polymorphes stables a condition que les coefficients o et s soient en
relation convenable. Supposons que le jeu des cultures en poquet et le
régime des pluies aient conduit a de telles valeurs ('étude expérimentale
suggére s = 0,2 et 0,17 < 0 < 0,5) pour les variétés traditionnelles. La mise
en collection de conservation va changer la situation non au niveau gameti-
que (inaccessible a I'expérimentateur) mais au niveau génotypique: pour ne
pas risquer de perdre la collection on irrigue (souvent une culture de
contre-saison), on ne séme pas en poquets mais on tente de repérer

63



chaque plante individuellement (on ne laisse en tout cas pas la sélection
naturelle agir aussi nettement). Dans ces conditions s reste inchangé, mais
o tend a étre annulé. Les sélections antagonistes ne s'équilibreront plus,
seul S contre sélectionné au niveau gamétique sera désavantagé et par
suite éliminé.

Paradoxalement, dans le cadre de ce modeéle, c’est l'allele le plus avan-
tageux pour le sélectionneur qui disparaitra de la collection!

C. CONCLUSIONS

Ces modeles illustratifs et les aspects simplifiés des études théoriques
en effectifs limités mettent 'accent sur les transformations trés fortes qui ont
lieu, malgré les soins du conservateur, dans les collections entretenues
régulierement par multiplication sexuée controlée. Ces « dérives » sont trés
difficiles a apprécier lorsqu'on ne suit pas spécifiquement chaque carac-
tére. La valeur estimée des coefficients de sélection est telle que quelques
dix générations suffisent pour perdre irrémédiablement les polymor-
phismes concernés. Ces dérives ont lieu:

1. du fait des réductions d'effectifs: elles concernent alors indifféremment
tous les locus.

2. du fait du changement de conditions de reproduction et de sélection:
elles touchent alors des caractéres adaptatifs importants, ceux que le
sélectionneur n'aurait pas voulu perdre, et ce quels que soient les effectifs
entretenus. Les fréquences deviennent rapidement trés faibles et l'organi-
sation fonctionnelle des populations ou des variétés traditionnelles se désa-
grége et devient inanalysable. La conservation conduit a la perte d'alléles
et & la perte d’information.

Ces changements sont rapides et incompatibles avec une conservation
valable des ressources génétiques tant a long terme qu'a moyen terme.

VI ORGANISATION GEOGRAPHIQUES DES
COMPLEXES D’ESPECES ET QUELQUES
CONSEQUENCES

Les representations simplifiées, les outils d'analyses, et les aspects dy-
namiques des transformations des populations étant acquis il convient de
revenir aux faits accumulés depuis presqu’un siecle sur la distribution des
plantes utiles.

A. DOMESTICATION DES PLANTES ET
AGRICULTURES

Des restes de plantes cultivées, particulierement des céréales, ont été
découverts en plusieurs points du globe et assez correctement datés: il y
avait du blé cultivé, du mais, du millet, du riz plusieurs mitlénaires avant
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notre ére (au moins 5000 ans av. J.C.). A ces péricdes des sociétés de
chasseurs, pécheurs, éleveurs, récolteurs itinérants se sont transformées
en sociétés d'agriculteurs. Ces transitions sont difficiles a imaginer ainsi
que la vitesse de cette transformation.

Certains admettent que I'acquisition de I'agriculture (imposant la domes-
tication des plantes) est une réponse a deux types de contraintes possi-
bles: soit un changement assez radical du milieu (désertification) disper-
sant le gibier, réduisant les points de péche, soit un accroissement démo-
graphique dépassant les possibilités offertes par la cueillette. Les études
archéologiques et paléoclimatiques montrent que de tels événements ont
eu lieu, mais peut-étre se sont-ils produits apres les premieres domestica-
tions car comment imaginer que dans l'affolement des disettes, des fa-
mines, 'homme puisse initier une sélection de formes cultivées a partir des
formes sauvages et pressentir que ce sera la solution a ses problemes
urgents. : '

D'autres pensent que la domestication des céréales aurait pu précéder
l'agriculture, elle aurait répondu a d'autres besoins. En particulier elies
auraient d'abord été le moyen de fabriquer des boissons alcoolisées (ce
qui n'étonnera pas nos modernes consommateurs de biére, de «mao-tai
(alcool de sorgho ou de cing céréales mélangées), de saké (riz), de whisky
{(orge) ou de bourbon... et secondairement, les contraintes de surpeuple-
ment, la réduction de l'efficacité des cueillettes et de la chasse, auraient
conduit a utiliser ces plantes comme base alimentaire plus directe et a
fonder I'agriculture.

Des sociétés intermédiaires, éleveurs itinérants avec des petites pé-
riodes de semis et récolte intégrées dans les parcours, ont été décrites
(BENNET, c.p., de nos jours des nomades d'Afghanistan) ou peuvent étre
supputés (ethnie DAHOUR domestiquant le «millet mongol» au cours du
dernier millénaire). De telles sociétés de transition se seraient sédentari-
sées en des zones propices. Les conflits trés forts entre éleveurs et agricul-
teurs dans les zones limites de l'agriculture (nord Shensi, centre nord
Sénégal, centre Niger par exemple) n‘aident pas a imaginer ce passage
hors de conditions géographiques trés particulieres ou indépendamment
des contraintes politiques du monde extérieur. Il est plus facile d'imaginer
une transformation de sociétés déja sédentaires: péche et cueillette, que le
nomade devenant agriculteur. Les pasteurs nomades exploitent actuelle-
ment des zones particulierement ingrates, inaccessibles a l'agriculture et
ne se sont pas transformés, sous le choc des désertifications, ils ont -
changé leurs itinéraires.

La domestication d’'une céréale a partir des formes sauvages constitue-t-
elle une sélection complexe de trés longue durée? Peut-étre la discussion
autour des arguments précédents sera-t-elle simplifiée par une analyse
génétique de cette question.

La domestication ne correspond pas a des changements tres
complexes. Les premiers blés cultivés Triticum monococcum diploide:
(einkorn), et Triticum beoticum tétraploide (emmer) n’étaient probablement
gu’'une spécialisation modérée des formes spontanées diploides et tétra-
ploides respectivement. Les différents niveaux de ploidie existent dans le
complexe Triticum-Aegilops indépendamment et bien antérieurement a la
domestication. De chaque groupe et espéce de polyploides des formes
cultivées ont été sélectionnées mais la domestication ne consistait pas en
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la création de ces polyploides. Le Mais ne differe génétiquement pas dans
son ensemble de la forme spontanée Euchlena mexicana (téosinte) malgré
la spectaculaire dissemblance de leurs épis; le millet sauvage Setaria
viridis) et le millet cultivé (Setaria italica) sont deux diploides comme le sont
les mils Pennisetum mollissimum (spontané) et P. typhoides (cultivé). Les
formes spontanées annuelles pour les riz existaient avant la domestication
et ce n'est probablement que secondairement que des obstacles repro-
ductifs se sont établis avec les formes cultivées. Du point de vue des
structures génétiques il n'existe pas de différences profondes entre les
formes spontanées et cultivées qui en dérivent. Les complexes d'espéces
profondément compartimentés sont issus d’'une évolution beaucoup plus
ancienne que la domestication; celle-ci n'a subdivisé et créé que des
compartiments trés voisins avec des controles de flux de genes legers
(mais suffisants pour assurer l'originalité morphologique de la forme culti-
vée). L'analyse fouillée des complexes d’especes concerne l'étude de
l'ensemble des plantes génétiqguement connectées, parmi lesquelles
'homme & trés localement assuré une partition complémentaire pour la-
quelle les controles des flux se sont peu a peu renforcés.

L'analyse physiologique des capacités de photosynthése et la simulation
de cueillettes soigneuses (et encore pratiquées parfois) des formes sau-
vages montrent que la domestication n’a pas concerné les potentiels de
production. Comment les premiers domesticateurs auraient-ils pu suivre un
tel caractere? Les caractéres possibles (ce que HARLAN appelie «le
syndrome de domestication des céréales ») devaient étre évidemment ac-
cessibles a une sélection intuitive améliorant les conditions de la cueillette
(fixation sur les épis des grains a maturité, regroupement des floraisons et
de la maturation par simplification de la morphogenéese du végétal: diminu-
tion du nombre des épis et augmentation de leur taille), les conditions de
semis et de conservation des semences (accroissement des réserves du
grain et des réserves glucidiques pour une meilleure compétition a la levée,
dormance limitée) dont la sélection est implicite et automatique dés que
des semences sont constituées, les facilités de préparation culinaire
(grosses graines nues ou a enveloppes légeéres). Le contrble génétique de
ces propriétés ne requiert des alléles particuliers, initialement, que pour
tres peu de locus et I'étude des descendances d’hybrides spontanés x
cultivés le confirme. L'acquisition de formes a peu prés cultivables a pu étre
tres rapide dés que l'idée vient de semer les graines des plantes remargua-
bles dont le récolteur avait constaté I'absence d’égrenage spontané a
maturité (Cf. IV, dynamique de la séiection). Sur cette amorce des plantes
sans egrenage spontané (scrupuleusement protégeée), le repérage des
autres caractéres permet de perfectionner progressivement la plante, mais
linitiation est déja faite et I'ardeur du sélectionneur néophyte trés grande (il
ne pense qu’a ¢a) et ses coefficients de sélection sont donc tres forts.

Si le bilan des millénaires de sélection empirique et les décades récentes
d'amélioration des plantes ont abouti a des plantes cultivées spectaculaire-
ment dissemblables des formes spontanées il ne faut pas cependant
conclure que l'initiation de la domestication suppose une conjoncture biolo-
gique exceptionnelle.

L’idée de domestication par contre semble elle rare, mais elle est née a
plusieurs reprises et indépendamment, dans des contextes écologiques
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différents et avec des complexes d’especes spontanées exploitables,
variés.

Le grand complexe des Triticum-Aegilops a été plusieurs fois exploité, a
partir de compartiments spontanés différents. La premiére idée a dd pro-
duire un résultat suffisamment convaincant dans les zones fertiles irrigables
de Mésopotamie pour gu'elle soit reprise ailleurs de I'Afrique du nord au
Tibet.

Le complexe des Oryza perennis a pu étre indépendamment exploité en
Afrique (delta central du Niger), en Chine du nord, aux Indes.

L'idée de domestication a pu passer du blé (Egypte) & d'autres
complexes (les mils, les sorghos) et étendre en Afrique ces créations de
céréales jusqu'a I'Atlantique.

En Chine, avec le millet, une agriculture de zones séches trés différente a
été créée a partir du complexe des Setaria; les mils des pays du Sahel ont
été une réponse analogue a partir des Pennisetum mollissimum.

Le nouveau monde, dans les mémes millénaires, installait aussi ses
céréales (quinoa, mais, millet (?), amaranthes) en des zones variées.

Entre -10000 et -3000 avant le temps présent (une fourchette de temps
relativement restreinte dans I'histoire de I'humanité), a plusieurs reprises
I'idée de domestication a surgi, s'est efficacement appliquée et a largement
circulé.

B. LES CENTRES D’ORIGINE

VAVILOV organisa a travers le monde de trés nombreuses prospections.
En réunissant les informations acquises, qui concernaient toutes les plantes
utiles, il constate que la diversité des formes cultivées pour chaque espéce
et le nombre des espéces cultivées n’étaient pas distribués uniformément
mais que certaines zones étaient particulierement riches et assez bien
localisées géographiguement. Ces centres de diversité correspondaient
selon lui a des centres d’origine, non seulement des espéces cultivées,
mais de 'agriculture elle-méme. Centre de diversité est une observation,
centre d'origine est une interprétation.

Ces centres sont classiquement représentés comme !'indique la Figure
7. (Fig. 7a: représentation simplifiée et plus moderne).

Les caractéristiques de la diversité permettant d'identifier ces centres
étaient principalement:

— Hétérogénéités du milieu (diversité des paysages et multiplicité des
cycles culturaux potentiels; diversité des parasites).

— Multiplicité d’especes voisines de l'espéce cultivée: il existe plusieurs
compartiments du complexe d'espéces concerné.

— Présence d'hybrides interspécifiques: évidence de flux de génes entre
compartiments (introgressions)

— Diversité des variétés cultivées variétés polymorphes: polymorphisme
intraspécifique et intrapopulation élevé

— Fréquence élevée de caractéres a alléles dominants: indication d’un
taux d'hétérozygotie moyen élevé

Des enquétes ethnographiques et linguistiques, des données archéolo-
giques, I'observation des multiplicités des usages des plantes permettaient
d'adjoindre a lidée de zone centrale pour les complexes d'espéces
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concernes l'idée d'un lieu de domestication initial et encore actif, et de
zones de naissance de l'agriculture c'est-a-dire l'identification de centres
d’origine.

Des zones de partition des complexes d’espéces existent indépendem-
ment de l'agriculture, elles sont plutdt liées a la multiplicité des compo-
santes physiques (reliefs, climats) et biologiques du milieu; il n'est pas
impossible que cette diversité initiale du complexe d'espéces ait favorisé la
naissance d'une agriculture en ces zones, mais, pour des plantes n'ayant
pas subi de domestication ancienne marquée, la notion de zone centrale
pour un complexe d'espéces est parfaitement recevable.

Depuis les travaux de VAVILOV, l'aspect trés étroitement circonscrit de
ces centres d’origine est quelque peu revu. L'origine des agricultures ne
semblent plus devoir étre aussi strictement localisée. HARLAN qualifie de
«non-centres » des zones extrémement étendues (sur des milliers de kilo-
metres) ou peut s’étre produite la domestication d'une plante donnée (le mil
ou le sorgho en Afrique de I'Ethiopie a I'Atlantique). Des grands ensembles
géographiques peuvent étre décrits ainsi plus grossierement (Fig. 7b).

L'aire de répartition d'un complexe d'espéces peut étre subdivisée selon
les zones suivantes:

A Zones centrales (observation de la plus grande diversité de comparti-
ments du complexe d’espéces, grand polymorphisme intrapopulation,
fortes hétérozygoties moyennes). Dans ces zones centrales certaines par-
ties trés restreintes, parfois certaines populations, mettent en évidence des
recombinaisons ou des flux de génes intercompartiments trés actifs, des
situations d'introgression sont évidentes: ce sont les microcentres, zones
de création active de variabilité.

B Zones marginales: le complexe d'espéces n'est plus représenté que par
quelques compartiments; d’'une zone a I'autre ce ne sont pas forcément les
mémes; les populations sont moins polymorphes, I'hétérozygotie moindre
permet I'affichage phénotypique de caractéres déterminés par des alléles
récessifs.

La collecte des formes effectuées a travers des zones marginales trés
différentes conduit 4 une diversité évidente interzone trés grande et une
diversité intrazone modérée. Extérieurement cette diversité artificiellement
regroupée en collection parait plus grande que celle réunie dans une
prospection de la zone centrale. Les potentialités de variabilité de la zone
centrale sont masquées par les effets de dominance et les recombinaisons
trés actives; l'analyse génétique permet de lire cette variabilité cachée.
L’histoire des migrations vers les zones marginales a assuré une premiere
lecture de cette variabilité en restreignant la recombinaison au sous-échan-
tillonnage des migrants, en imposant des adaptations précises, en rédui-
sant le polymorphisme intrapopulation et donc en affichant par homozygo—
tie 'expression des genes récessifs.
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Fig. 7: CENTRES D'ORIGINE
a: Centres d'origine selon VAVILOV
b: Centres d'origine et non Centres d'origine selon HARLAN
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LISTE SUCCINCTE DE PLANTES CULTIVEES ET LEUR ORIGINE PROBABLE

REGION A,, complexe du Proche-orient

Céreéales

Avena sativa

Avoines, E.N.

A. strigosa

Avoines fourragéres, Méditerranée
Hordeum vulgare

Orge, P.O.

Secale cereale

Seigle, Culture secondaire, Plateau d’Anatolie, E.N.
Triticum aestivum

Bié tendre, Caucase-Caspienne

T. dicoccum

Amidonnier, P.O.

T. monococcum

Engrain ou épeautre (locular), Turquie
7. timopheevi

Zanduri (Blé), Géorgie, Géorgie

T. turgidum

Blé Poulard, P.O.

Légumineuses

Cicer arietinum

Pois chiche,

Lathyrus sativus

Vesce, pois carré, P.O.
Lens esculenta

Lentille cultivée, P.O.
Lupinus albus

Lupin blanc, P.O.

Pisum sativum

Petit pois, transplanté de méditerranée
Vicia ervilia

Lentille batarde, P.O.

V. faba

Feve, P.O. ou méditerranée

Racines et tubercules

Beta vulgaris

Betterave, méditerranée, E.O.

Brassica rapa

Navet, méditerranée, Chine (probable)

Daucus carota

Carotte, méditerranée

Raphanus sativus

Radis, formes sauvages et spontanées répandues

Oléagineux

Brassica campestris

Colza, Est méditerranéen

B. nigra

Moutarde, Est méditerranéen
Carthamus tinctorius
Carthame ou faux safran, P.O.
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Linum usitatissimum

Lin, culture primaire, P.O.
Olea europea

Olivier cultivé, méditerranée
Papaver somniferum

Pavot, P.O.

Fruits et noix

Corylus

Noisetier, Balkan Caspienne
Cucumis melo

Melon, P.O.

Cydonia oblonga

Cognassier, Balkan Caspienne
Ficus carica

Figuier, Turquie, Irak, Iran
Juglans regia

Noyer, Balkan, Pakistan
Phoenix dactylifera

Palmier dattier, plateau steffes du P.O.
Pistacea vera

Pistachier, Turquie, Iran
Prunus amygdalus

Amandier, Turquie, Pakistan

P. armeniaca

Abricotier, Turquie, Iran

P. avium

Cerisier, Balkan Caspienne

P. domestica

Prunier, Balkan et Europe de I'Est
Punica granatum

Grenadier, Caucase Caspienne
Pyrus communis

Poirier, Truquie, Iran

P. malus

Pommier, Balkan, Caucase Caspienne
Vitis vinifera

Vigne, Méditerranée

Légumes et épices

Allium cepa

Oignon, Méditerranée

A. sativum

Ail, Méditerranée

A. porrum

Poireau, Méditerranée
Anethum graveolens

Aneth (odorant), Méditerranée
Brassica oleracea

Chou, transplanté de I'Europe de 'Ouest
Carumn carvi

Cumin (carvi), P.O.
Coriandrum sativum
Coriandre, P.O.

Cucumis sativus

Concombre, P.0O.?, Inde? (domestication probable dans les 2 endroits)
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Cuminum cuminum

Cumin, P.O.

Foeniculum vulgare

Fenouil, Méditerranée (trés repandu)
Lactuca sativa

Laitue, Méditerranée
Lepidium sativurm

Cresson, Méditerranée
Petroselinum sativum

Persil, Méditerranée
Pimpinella anisum

Anis, Méditerranée

Portulaca oleracea

Pourpier cultivé, Méditerranée
Trigonella foenum-graecum
Fenugrec, Turquie

Plantes textiles

Cannabis sativa

Chanvre, trés répandu, Eurasie
Linum usitatissimum

- Lin, Culture primaire, P.O.

Farineux, Plantes a sucre (hormis racines)
Ceratonia siliqgua
Caroubier, Est de la Méditerranée

Fourrages

Agropyron

Graminée fourragére, Formes utiles de la Turquie et URSS
Agrostis

Graminée fourragere, Agrostide, E.N.

Bromus inermis

Graminée fourragere, Brome, Turquie, Europe centrale
Dactylis glomerata

Graminée fourragere, Dactyle, Europe et Méditerranée
Festuca arundinacea

Graminée fourragere, Fétuque élevée, Europe Méditerranée
Lolium

Ray-grass, Europe, Méditerranée

Medicago sativa

Luzerne, Asie centrale, Turquie, Iran

Medicago

Luzernes, Surtous Méditerranée

Melilotus

Melilot, Europe et P.O.

Onobrychis viciifolia

Sainfoin, Turquie

Phalaris arundinacea

Alpiste, Europe

P. tuberosa

Alpiste, Méditérranée

Phleumn pratense

Fléole des prés, Europe

Sorghum halepense

Graminée fourrageére, Paille a balai. Méditerranée, P O
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Trifolium

Trefles, Europe, P.O.

Vicia

Vesces fourragéres, Méditerranée

Poisons, Narcotiques et Plantes médicinales
Atropa belladonna
Belladonne, Méditerranée
Digitalis purpurea

Digitale, Europe

Glycyrrhiza glabra

Réglisse, Méditerranée, P.O.
Hyoscyamus muticus
Jusquiame, Méditerranée, P.O.
Papaver somniferum

Pavot, Méditerranée.

Plantago psyllium

Pucier, Méditerranée

REGION A,, Afrique

Céreéales

Avena abyssinica

Avoine, Ethiopie, a partir de A. barbata
Barchiaria deflexa

Millet de guinée, Guinée

Digitaria exilis

Fonio, A.O., Nigeria-Sénégal

D. iburua

Fonio boie, Nigeria, Togo, Savanna

Eleusine coracana

Eleusine, Ethiopie, Ouganda

Eragrostis tef

Tef, Ethiopie

Oryza glaberrima

Ris, A.O.

Pennisetum americanum

Mit a chandelles, Savane aride du Soudan au Sénégal
Sorghum bicolor

Sorgho, Zone de savane du Soudan au Tchad

Légumineuses

Kerstingiella geocarpa

Noix de terre, Savande de I'Afrique de 'Ouest

Lablab niger

Dolique, Savanes de I'Afrique de I'Est

Vigna unguiculata

Niebe (poix a vaches), A.O., Bordure des foréts

Voandzeia subterranea

Voandzou (pois Bambara, noix de terre), Savane d’Afrique de I'Ouest

Racines et Tubercules
Dioscorea cayenensis

Igname, Céte-d’Ivoire. Cameroun
D. rotundata

Igname, Cote-d’lvoire, Cameroun
Dioscorea
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Igname, Guinée, Cameroun
Plectranthus esculentus

Patate caffre, A.O.

Sphenostylis stenocarpa

Igname pois, A.O., zone de forét
Solenostemon rotundifolius
Piasa, A.O

Oléagineux

Butyrospermum parodoxum

Karité, A.O., savane

Elaeis guineensis

Palmier a huile, A.O., bordure des foréts
Guizotia abyssinica

Noog, Ethiopie

Ricinus communis

Ricin, Ethiopie-Egypte

Telfairia occidentalis

Gourde a graine oléagineuse, A.O.

Fruits et Noix

Adansonia digitata

Baobab, arbre a pain de singe, Savanes africaines
Blighia sapida

Pommier akee, A.O.

Colocynthis citrullus ‘
Pasteque, savane seche, Sud et Est Afrique

Légumes et épices
Abelmoschus esculentus
Gombo, AO.
Aframomum melegueta
Malaguette, A.O. Ethiopie
Ceratotheca sesamoides
Feuilles et graines, Savane
Corchorus olitorius
Corette, trés répandu
Cucumeropsis edulis
feuilles et graines, A.O.
Hibiscus sabdariffa
Roselle, Savanes

H. cannabinus

D4, AO.

Piper guineense

Poivrier de Guinée, 1.0.
Sesamum alatum
Sesame, savanes

S. radiatum

Morelle, feuilles, savanes
Solanum aethiopicum
Morelle, Fruits, savanes
S. macrocarpon

Morelle, feuilles et fruits, savanes et foréts
Solanum

Morelle, feuilles et fruits
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Plantes textiles

Adansonia digitata

Baobob, Savane tres répandu
Gossypium herbaceum
Coton, Soudan?

Farineux, Plantes a sucre

Ensete ventricosa

Ensete (faux bananier), Ethiopie

Parkia biglobosa

Sorho, Savanes

Tamarindus indica

Tamarind, arbre a gousses et graines comestibles, savane (ou Inde?)

Fourrages

Chloris gayana

Graminée fourragere, herbe de Rhode, Kenya, Afrique du Sud
Cynodon aethiopicum

Graminée fourragére, Ethiopie-Transvaal

C. dactylon

Graminée fourragere, Chiendent vrai,

C. nlemfuensis

Graminée fourragére, Kenya, Afrique du Sud
Digitaria decumbens

Graminée fourragere, Afrique du Sud
Eragrostis curvula

Graminée fourragere, Tanzanie, Afrique du Sud
E. lehmanniana

Graminée fourragere, Afrique du Sud
Hyparrhenia rufa

Graminée fourragere, Afrique de I'Est
Panicum maximum

Herbe de Guinée, Centre du Kenya, Tanzanie
Pennisetum clandestinum

Kikuyu, Kenya, Quganda

P. purpureum

Herbe a éléphant

Sorghum bicolor

Sorgho, Zones de savane

Poisons, Narcotiques et Plantes médicinales
Coffea arabica

Café, Ethiopie, forét
C. canephora

Café, forét

Coffea

Café, zones de foréts
Catha edulus

Cat, Ethiopie

Cola acuminata

Noix de cola, A.O.

C. nitida

Noix de cola, A.O.
Strychnos

Noix vomique
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Plantes utilitaires
Lagenaria siceraria
Gourde bouteille, trés répandu

REGION B,, Chine centrale
Céréales et Pseudocéréales
Echinochloa frumentacea

Millet japonais, Chine de I'Est
Fagoryrum esculenturn

Blé noir, sarrasin, Chine de 'Ouest
F. tataricum

Blé noir, Chine de I'Ouest

Oryza sativa

Riz, Sud de la Chine et Inde
Panicum miliaceumn

Millet Proso, Chine du Nord
Setaria italica

Millet des oiseaux, Chine du Nord

Légumineuses

Glycine max

Soja, Nord Est de la Chine
Stizolobium hassjoo

Haricot velours, Sud de la Chine
Vigna angularis

Haricot, Sud de la Chine

Racines et Tubercules

Brassica rapa

Navet, Chine du Nord, méditerranée
Dioscorea esculenta

Igname, Chine du Sud

Lillium tigrinum

Lys tigré, Chine tempérée

Nelumbium speciosum

Lotus

Raphanus sativus var. raphanistroides
Radis chinois (Daikon)

Sagittaria sagittifolia

Oreille d’éléphant, fleche d'eau, Chine du Sud
Eleocharis tuberosa

Souchet tubereux, Chine du Sud

Oléagineux
Aleurites fordii
Tung, Chine du Sud

Brassica campestris

Colza, Chine tempérée

B. juncea

Moutarde de Sarepte, Chine tempérée
Sapium sebiferum

Arbre a lard chinois (Croton), Chine du Sud

Fruits et Noix
Canarium album
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Olivier chinois, Chine du Sud

Carya

Hyckory, noix et bois, Chine tempérée
Castanea henryi

Chataignier de Chine, Chine tempérée
Corylus

Noisetier de Chine, Chine tempérée
Eriobotrya japonica

Néflier du Japon, Montagnes du Sud Ouest Chinois
Gynkgo biloba

Amandes comestibles, arbre aux 40 écus, Chine du Nord
Juglans regia

Noyer, Montagnes, Sud Ouest chinois
Litchi chinensis

Litchi, Chine du Sud

Prunus armeniaca

Abricotier, Chine tempérée de I'Ouest
P. persica

Pécher

Pyrus

Poirier, Chine tempérée

Trapa natans ‘

Chataignier d’eau, Chine du Sud
Zizyphus sativa

Jujubier, Chine tempérée de I'Ouest

Légume et épices

Allium bakeri

Echalotte chinoise, Chine tempérée
A. ramosum

Poireau chinois

Aralia cordata

Udo

Benincasa hispida

Melon d’hiver, gourde cirée
Brassica cernua

feuilles comestibles, Chine tempérée
B. chinensis

Choux chinois, Chine tempérée
Cinnamomum cassia

Canellier chinois, Chine du Sud
Cucumis conomon

Melon a conserve

C. sativus

Concombre

Lagenaria siceraria

Gourde bouteille

Malva verticillata

mauve

Oenanthe stolonifera

Céleri oriental

Stackys sieboldi

Crosne du Japon, Artichaut chinois
Wasavia japonica

Radis de cheval

Zanthoxylum bungei

77



Poivre chinois et japonais, Chine du Sud
Zingiber officinale

Gingembre, Chine du Sud

Zizania latifolia

Riz sauvage d'Asie, Chine tempérée

Plantes Textiles
Abutilion avecennae
Abitilon, Chine du Sud
Boehmeria niveae
Ramie, Chine du Sud
Cannabis sativa
Chanvre, Chine centrale

Poisons, Narcotiques et Plantes médicinales
Aralia quinquefolia

Ginseng

Arctium major

Bardane, Chine tempérée
Camellia sinensis

Thé, Chine du Sud et Sud Ouest
Cinnamomum camphora
Campbhrier, Chine du Sud
Rheum palmatum

Rhubarbe, Chine tempérée
Plantes utilitaires

Arundinaria

Bambou, Chine du Sud
Bambusa

Bambou

Phyllostachys

Bambou

Rhus vernicifera

Arbre a laque, vernis vrai, Chine du Sud
Strobilanthes flaccidifolius
Indigo, Chine du Sud

REGION B,
Asie Occidentale et lles du Pacifique

Céréales

Coix lachryma-jobi

Larme de Job, Coix, indochine
Digitaria cruciata

Millet, Nord Est de I'inde

Oryza sativa

Riz, de I'Est de I'Inde au Sud Chinois
Panicum miliare

Millet, Himalaya

Paspalum scrobiculatum

Millet, Sud de Finde

Légumineuses

Cajanus cajan

Cajan (pois de pigeon), origine incertaine
Canavalia gladiata

Haricot glaive, Sud Est asiatique
Cyamopsis tetragonolobus
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Guar, origine incertaine

Polichos biflorus

Haricot Jacinthe, Sud Est Asiatique
Psophocarpus tetragonolobus

Pois de la forét (Katdjang-Outang), Nouvelle-Guinée
Vigna aconitifolia

Haricot mat, Sud Est Asiatique

V. calcarata

Riz, Sud Est Asiatique

V. mungo

Urd ou pois chiche noir, Inde et Sud chinois
V. radiata

Haricot Mung, inde et Sud chinois
Racines et Tubercules

Alocasia macrorhiza

Faux taro, oreille d'éléphant, Indonésie
Amorphophallus

Faux taro, Sud Est asiatique
Colocasia esculenta

Vrai taro

Cyrtosperma chamissonis

Faux taro, Polynésie

Dioscorea alata

Igname, Sud Est asiatique

Pueraria lobata

Igname haricot, Kudzy, indonésie
Tacca leontopetaloides

Feuille de Piat, lles du Pacifique Sud

Oléagineux

Brassica juncea

Moutarde sarepte, Nord de l'inde
Cocos nucifera :
Cocotier, Sud Est asiatique
Sesamum indicum

Sésame

Fruits et Noix

Artocarpus communis

Arbre & pain, lles du Pacifique

A. integrifolia

Jacquier, Pacifique sud et Sud Est asiatique
Averrhoa bilimbi

Bilimbi, Sud Est asiatique

A. carambola

Carambolier, Sud Est asiatique

Citrus aurantiifolia

Limier, Sud Est asiatique et sud chinois

C. aurantium

Brigaradier, Sud Est asiatique et sud chinois
C. decumanus

Pamplemoussier, Sud-Est asiatique et sud chinois
C. limon

Citronnier, Sud Est asiatique et sud chinois
C. medica

Cedratier, Sud Est asiatique et sud chinois
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C. nobilis

Mandarinier, Sud Est asiatique et sud chinois
C. paradisi

Grappe-fruit, Sud Est asiatique et sud chinois
C. sinensis

Oranger a fruits doux, Sud Est asiatique et sud chinois
Durio zibethinus

Durian, Sud Est asiatique et sud chinois
Eugenia

Pommier rose (Jambolan), Sud Est asiatique
Garcinia mangostana

Mangoustanier, Sud Est asiatique

Mangifera indica

Manguier, Malaisie

Musa acuminata

Bananier, de 'est indien a Bornéo

M. balbisiana

Bananier plantain, Polynésie

M. spapientum

Bananier cultivé, de I'Est indien a Bornéo
Musa sect. Australomusa

Chanvre de Manille, Polynésie

Nephelium lappaceum -

Ramboutan, Sud Est asiatique

N. longana

Longan, Sud Est asiatique

Légumes et Epices

Amaranthus

Amaranthe, lles du Pacifique
Curcuma longa

Curry, Safran des Indes, Inde, Malaisie
Elettaria cardamomum
Cardamum vrai, Sud Est asiatique
Syzygium aromaticum

Giroflier

Myristica fragrans

Muscadier

Piper nigrum

Poivre noir, Sud Est asiatique
Solanum melongena

Aubergine

Plantes Textiles

Cocos nucifera

Cocotier, tles du Pacifique
Corchorus capsularis
Jute, Inde

Crotalaria juncea

Chanvre crotalaire, Inde
Hibiscus cannabinus
Kenaf

Musa textilis

Chanvre de manille, Abaca, Philippines

80



Farineux et Plantes a sucre

Arenga saccharifera

Palmier a sucre, Sud Est asiatique, Pacifique sud
Borassus flabellifer

Rénier, Sud Est asiatique

Metroxylon sagus

Sagoutier, lles du Pacifique

Metroxylon

Sagoutier

Saccharum officinarum

Canne a sucre, Inde ou Nouvelle-Guinée
Tamarindus indica

Tamarin, Savane ou Afrique

Poisons, Narcotique et Plantes médicinales
Areca catechu

Noix de betel Sud Est asiatique
Cassia angustifolia

Sene, Sud Est asiatique

Croton tiglium

Croton, Sud Est asiatique

Lausonia inermis

Henné, mignonette, Sud Est asiatique
Piper betle

Betel, feuille, Sud Est asiatique

P. methysticum

Kawa, Polynésie

A.O.: Afrique de I'Quest

E.N.: Europe du Nord
E.O.: Europe de I'Ouest
P.O.: Proche Orient

REGION C,, AMERIQUE CENTRALE REGION C,, AMERIQUE DU SUD

Céréales
Panicum sonorum  Millet
Zea mays Mais Bromus mango Graminées
céréales
Pseudo-céréales
Amaranthus
cruentus Amaranthe céréale Amaranthus caudatus Amaranthe, Achis
A. leucocarpus Amaranthe Huauhtli
Chenopodium
nuttaliae Huozontle Chenopodium
pollidicaule Canihua
Hyptis suaveolens Chia grande C.quinoa Quinoa

Salvia hispanica  Chia Grande

Légumineuses
Arachis hypogaea Arachide
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Canavalia
ensiformis

Phaseolus
acutifolius
P. coccineus
P. lunatus

P. vulgaris

Haricot épais

Haricot tepary
Haricot fleur
d’Espagne
Haricot Lima ou
Kissi

Haricot commun

Racines et Tubercules

Bomarea edulis

Ipomoea batatas

Manihot esculenta
Maranta
arundinacea
Pachyrrhizus
erosus

Sarculla

Patate douce
Manioc
Plante a tapioca

Haricot Igname,
Jimaca

Canavalia
plagiosperma
Inga feuillei
Lupinus mutabilis

Phaseolus lunatus
P. wulgaris

Arracacia xanthorriza

Calatheo allouia
Canna edulis
Dioscorea trifida

Lepicum meyenii
Manihot esculenta

Pachyrrizus ahipa
P. tuberosus
Oxalis tuberosa

Haricot Jack
Pacao
Lupin chocho

Haricot lun
Haricot commun

Arracacha
Topitambou
Achira
Igname

Maca
Manioc

Jicama, Ajipa
Jicama, Ajupa
Oca

Polymnia sonchifolia  Yacon
Solanum tuberosum  Pomme de terre
Tropaeolum tuberosum Capucine anu

Oléagineux

Helianthus annuus Tournesol

Gossypium
hirsutum

Coton

REGION C,, AMERIQUE DU NORD

Fruits et Noix
Achras zapota

Ananas comosus

Sapote, neflier
d'Amérique

Ananas

Annona diversifolia Annonier ilama

A. glabra
A. purpurea
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Annonier
Soncoya

Ullacus tuberosus Melloco
Xanthosorma

sagittifolium Ignama coco
Arachis hypogaea Arachide
Gossypium

barbadense Coton

REGION C,, AMERIQUE DU SUD

Anacardium
occidentale
Ananas comosus
Annona cherimolia

A. muricata

Pomme cajou
Ananas
Annonier

Annonier a fruits
acides



A. reticulata

A. squamosa

Brosimum
alicastrum
Byrsonima
crassifolia
Carica (papaya)

Casimiroa edulis
C. sapota
lineatifolia
Crataegus
pubescens

Diospyros
ebenaster

Opuntia

Parmentiera edulis
Persea americana

P. schiedeana
Prunus serotina
Psidium guajava

Spondias mombin

S. purpurea

Corossolier, coeur
de boeuf A. reticulata
A, squamosa

Pomme canelie
Bertholletia excelsa

Ramonier Bunchosia armeniaca
Nance
Papaye Carica candicans

Carica
Sapotillier blanc

Matasanier Campomanesia
Pilillo
Tejecote Cyclanthera pedata

Corossollier, Coeur

de beeuf
Pomme canelle
Noyer du Brésil
Cerise verte

Papaye
Papaye

Achocha

Cyphomandra betacea Cyphomandre,

C. splendens

Sapoatillier noir,

Kaki noir
Figuier de Barbarie Opuntia exaltata
Caujilote Passiflora
Avocatier Persea americana
Avocatier
Capulinier
Goyavier Psidium guajava
Solanum muricatum
S. topiro
S. quitoense
Jocotier,
mombinier jaune
Jocotier,

mombinier rouge

Légumes et épices

Capsicum annuum Piment, Poivron

C. frutescens

Chenopodium
nuttaliae
Cucurbita ficifolia
C. mixta

C. moschata

C. pepo
Lycopersicon
esculentum
Physalis ixocarpa

Sechium edule
Vanilla planifolia

Capsicum baccatum
C. chinense

C. frutescens

C. pubescens

Piment, chili

Huaozonthe

Courge, courgette Cucurbita maxima
Courge, courgette

Patisson, gourde

Citrouille

Tomate

Physalis,
Coqueret tomate
Chayotte

Vanille

Physalis peruvianum

arbre a tomates
Cyphomandre,
arbre a tomates

Cactacée
Passiflore
Avocatier

Goyavier
Pepino (baies)
Cocona (baies)
Lulo (baies)

Piment, Poivron
Piment, Poivron
Piment, Poivron
Piment, Poivron

Potiron

Coqueret du Pérou



Plantes Textiles

Agave atrovirens
A. fourcroydes
A. sisalana

A. tequilina
Gossypium
hirsutum

Fourrages

Maguey

Heneguin

Sisal

Maguey

Coton Gossypium
barbadense
Centrosema
pubescens
Desmodium

mineuse fourragére

Stylosanthes gracilis

Tripsacum laxum

Paspalum dilatatum

Poisons, Narcotiques et Plantes médicinales

Agave

Agave

Datura stramonium Herbe a la taupe,

Lophophora
williamsii

Theobroma cacao

Plantes utilitaires

Bixa orellana
Crescentia cujete
Indigofera
suffruticosa

Lagenaria siceraria Gourde bouteille

stramoine Datura

Erythroxylon coca
llex paraguariensis

. vomitoria
Peyote

Nicotiana rustica

N. tabacum

Paullinia cupana

IP. yoco
Cacaoyer

Rocou, Achiote

Indigo Indigofera suffruticosa
Lagenaria siceraria

Bixa orellana
Calbassier, Cujete Crescentia cujete

Coton

Légumineuse
fourragére
Trefle « Tick», légu-

Légumineuse four-
ragere, Stylo
Légumineuse
fourragere, herbe
du Guatémala
Graminée
fourragere

Stramoines
Coca {(cocaine)
Mateé

Cassena

Tabac
Tabac
Guarana

Roguou, Achiote
Calbassier, Cujete

Indigo
Gourde bouteille

C Isolats: Les zones marginales représentent un isolement partiel par
distance, le flux de migration est encore abondant, les populations ou les
cultures occupent de grands espaces continus. Des migrations exception-
nelles, des changements de milieu (avancée du désert isolant des oasis,
flots forestiers, iles) peuvent conduire a des populations d'effectif limité
évoluant sur elles-mémes, trés coupées du reste du complexe d'espéces.
Ce sont des isolats ou I'on attend des effets de dérive aléatoire tres forts,
une diversité trés faible, un polymophisme intrapopulation réduit, une forte
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homozygotie et I'expression de nombreux génes récessifs. La spécialisa-
tion adaptative a un milieu restreint et la dérive due aux faibles effectifs
rendens ces populations vraisemblablement tres vulnérables aux parasites
de la zone centrale. On y trouve des formes cultivées étranges, originales,
tres excentriques. Des différenciations du génome importantes peuvent
s'étre produites et les descendances issues d’hybridations artificielles
entre elles ou avec les formes centrales, peuvent conduire a des dysharmo-
nies fonctionnelles marquées. Des stérilités peuvent s’exprimer, elles ne
témoignent pas d'un contréle régulier d'un flux de géne réduit entre
compartiments mais elles sont I'expression de I'accumulation plus ou moins
anarchique de remaniements structuraux, en situation homozygote, diffé-
rents d’un isolat a I'autre.

A ce tableau simplifié doit s'ajouter le terme de centre endemique qui
décrit des zones ou les populations du complexe d'espéces sont installées
de fagon stable et ancienne sans que l'analyse des diversités ait encore
permis de parler de zone centra'e, marginale ou d'isolat ancien.

Pour des complexes d'espéces trés anciens il est possible que les
changements géologiques du milieu (éclatement du Gondwana par exem-
ple) ne permettent plus de retrouver précisément cette organisation de
zones centrales et marginales. Le complexe sera éclaté en isolats ou les
compartiments seront completement coupés les uns des autres. Le
complexe des cotonniers diploides pourrait étre de ce genre. Les grandes
migrations humaines pourraient étre a l'origine de nouveaux rapproche-
ments entre ces compartiments isolés et des flux de génes se réorganiser;
les cotonniers tétraploides pourraient étre le produit de tels mouvements.
Les sorghos méditerranéens tétraploides ont réintégré ainsi le complexe
des diploides dans deux zones marginales (les Indes anciennement, I'Ar-
gentine en 1930).

Les complexes récemment étudiés ou en cours d'investigation permet-
tent d'illustrer ces termes (Cf. Tome 1).

1. Le complexe des maximae (Panicum) parait correspondre réellement
au schéma de base suivant: une zone centrale en Afrique de l'est avec des
microcentres constitués par des populations de couplages sexués di-
ploides-apomictiques tétraploides; les zones marginales sont trés éten-
dues sur 'Afrique; la Cote-d'Ivoire correspondrait a un centre endémique
(faible diversité) mais I'ancienneté de la colonisation a valu a Panicum
maximum le nom d'Herbe de Guinée.

2. Complexe des caféiers: La zone centrale a été probablement morce-
Iée a la suite des disparitions de foréts et d’extension de savanes dans les
confins sud: Ethiopie, nord Kenya, nord Quganda, sud Soudan. Les zones
marginales se développent en un vaste continuum couvrant I'Afrique, Ma-
dagascar représente des multitudes d'isolats.

3. Complexe du mil a chandelles:: Cette céréale a été probablement
domestiquée a plusieurs reprises sur le «non-centre » s'étendant du Tchad
a I'Atlantique; les zones marginales se prolongent jusqu'aux Indes et en
Afrique orientale et australe et des isolats nombreux ont été constitués:
isolat en cours de disparition en Chine, isolats d'oasis du Sahara, de
Tunisie, du Maroc et d'Espagne.

4. Complexe des riz: au moins 3 domestications indépendantes ont vrai-
semblablement créé le vaste ensemble des riz cultivés asiatiques et afri-
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cains; les formes spontanées ancestrales ont subi des différenciations
géographiques assez marquées avant la domestication (évolution des pe-
rennes allogames vers les annuelles autogames en particulier). Les domes-
tications a partir des formes annuelles autogames ont eu lieu dans des
zones centrale de genése d’agricultures: au Mali (delta central du Niger),
aux Indes et en Chine. En Afrique des zones marginales ont été bien
décrites comme des centres de différenciation secondaire, en Guinée et en
Sénegambie. Des échanges comparables entre compartiments cultivés ont
lieu en Asie du sud est (structure de passage javanica entre indica (Indes)
et japonica (Chine du Nord) et en Afrique (création d’'un compartiment
spontané nouveau (O. stapfii) a partir des contacts glaberrima-sativa afri-
cain-asiatique). Indépendamment de la domestication, les formes sponta-
nées ont été évolutivement organisées en un complexe multispécifique
encore bien marqué et, postérieurement a la domestication, des formes
spontanées éloignées génétiquement (O. longistaminata) ont été réinté-
grées dans le complexe.

C. LE COUPLAGE DES FORMES SAUVAGES ET DES
FORMES CULTIVEES

La domestication a créé un compartiment cultivé a partir de comparti-
ments sauvages particuliers. Cette création s'est faite sans création de
barriere reproductive a priori, par le seul jeu de la sélection des caracteres
favorisant la récofte et I'exploitation de la plante cultivée. L’accumulation de
plusieurs génes responsables du «syndrome de domestication» n'a pu
acquérir cependant une certaine stabilité (conduire a des déséquilibres
gamétiques stables) qu'en réduisant les recombinaisons et en isolant suffi-
samment un compartiment cultivé.

Cet état de confrontation stationnaire de deux compartiments couplés
est, en général, fonctionnel dans les zones d'origine répertoriées pour les
plantes cultivées.

1. Les formes spontanées et les formes cultivées coexistent sympatrique-
ment ou parapatriqguement.

les flux de génes existent entre ces deux compartiments et sont
contro!es
— d'une part par des barrieres reproductives partielles genethuement
simples (haricot, riz, mais), par des décalages de floraison (mil, mais), par
des niveaux de ploidie différents entre lesquels les flux sont récurrents et
simples (pomme de terre, blé), par des modes de reproduction différents
(autogamie, apomixie) réduisant les échanges (millet, riz, blé, pomme de
terre, Nicotiana, Panicum)
— d'autre part, du fait de lintervention du cultivateur qui exclut de sa
semence les plantes n'ayant pas le phénotype cultivé mais qui tolére
souvent la participation a la pollinisation des hybrides spontanés entre
cultivés et sauvages.
3. Les formes back-cross et parfois F, issues des hybrides sauvages x
cultivés peuvent avoir un phénotype cultivé tel que le cultivateur les réin-
tégre dans sa variété au cours du choix de ses semences.
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Cette situation assure la maintenance du compartiment cultivé pour son
phénotype domestiqué tout en permettant de faire communiquer pour
toutes les autres caractéristiques d’adaptation, les polymorphismes géné-
raux entre sauvages et cultivés. Le cultivateur impose une sélection trés
stricte pour les caractéres de domestication; les polymorphismes tres
anciennement stockés dans le compartiment spontané traduisent les adap-
tations trés larges a I'écosystéme (équilibre des diversités parasitaires,
enregistrement de toutes les alternances climatiques, des diversités des
sols...). Le flux de genes, faible mais régulier, des formes spontanées aux
formes cultivées maintient des distances génétiques d’ensembie négligea-
bles; seules sont affichées les distances pour les génes du «syndrome de
domestication » (une trés petite minorité de locus par rapport a 'ensemble
des locus polymorphes). Les déséquilibres gamétiques (bilans des effets
de sélection et de la réduction des flux de genes et des recombinaisons)
sont cependant assurés (d’ou I'autonomie apparente des deux comparti-
ments). Les flux de génes probablement réalisés sont de I'ordre de 1%e.

Ce couplage permet aux variétés traditionnelles de ne pas perdre la
rusticité ni le potentiel d'adaptation et de tolérance qu’elles doivent aux
formes spontanées. Elles ont ainsi accés a une réserve génétique presque
inépuisable. La sagesse séculaire des agriculteurs (transmises par mythes,
croyances variées, imposées par la menace des famines ou fruit d'un
certain bon sens) a maintenu ce couplage. Les formes spontanées réali-
sent a travers de grosses fluctuations d'effectifs dues souvent a des sélec-
tions fortes, I'ajustement de leur polymorphisme génétique au milieu; elles
servent ainsi de relais a la coévolution des variétés traditionnelles et de
I'écosystéme. Les formes spontanées sont les véritables réalisateurs de
'adaptation large des variétés traditionnelles. On voit l'importance des
enquétes aupres des cultivateurs qui permettent d'identifier le plus précisé-
ment possible la réalité de ce couplage.

D. CONSERVATION — RESERVES

Quelques principes résultent naturellement de toutes les descriptions
faites:
1. La planification des collectes doit tenir compte de I'organisation géogra-
phigue de la dispersion du complexe d'espéces étudié. Une bonne pros-
pection résulte d'une bonne connaissance et d'une bonne identification
des zones centrales, marginales et des isolats. La découverte et I'échantil-
lonnage des microcentres apporteront non seulement de la diversité géné-
tique mais surtout des clés biologiques, propres aux complexes étudiés,
qui permettent I'entretien et la création par recombinaison de ceite variabi-
lité. Les complexes d’'espéces doivent étre largement définis avec leurs
regies de partition et d'échanges géniques entre compartiments.
2. L'analyse de la variabilité génétique ne peut se limiter aux différences
morphologiques ou agronomiques affichées. Les outils de lecture de la
variabilité cachée sont indispensable pour atteindre de grands potentiels
de ressources génétiques.
3. L’identification et la collecte des formes sauvages couplées aux formes
cultivées est une tache fondamentale. La lecture de ce couplage impose
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l'observation des introgressions sur le terrain (identification d’hybrides) et
des enquétes ethnobotaniques aupres des cultivateurs (quelle est leur
stratégie de fabrication de semence, leur attitude vis-a-vis des hybrides
sauvage x cultivé...?)

4. Les conservations classiques (chambres froides, multiplications végéta-
tives, cultures in vitro) et les collections en multiplication sexuée contrélée
sont deux systémes gravement défectueux pour la maintenance des res-
sources génétiques. Les premieres ne suivent pas la dynamique des trans-
formations du biotope (particulierement I'évolution des agresseurs) et ne
sont peut étre pas génétiquement stables, les secondes dérivent fortement
et ne savent pas préserver les organisations les plus fonctionnelles des
populations et des variétés traditionnelles.

La connaissance precise de I'organisation des zones centrales et l'identi-
fication de microcentres peuvent ouvrir la porte a des conservations dyna-
miques et efficaces, et méme a des transferts originaux de polymorphisme
adaptatif. Elles peuvent orienter les méthodes d'amélioration des plantes
vers la recherche de structures variétales moins simplistes, plus stables et
plus économiques. Les conservations dynamiques peuvent étre le résultat
de la mise en place de réserves en des points privilégiés des zones de
diversité (conservation de plusieurs complexes simultanément dans le ca-
dre d'agricultures traditionnelles protégées et largement financées). L'or-
ganisation d'un réseau de stations de conservation dynamique simulant
des couplages sauvages x cultivés en controlant les parametres qui régis-
sent la compartimentation et les flux de génes peut étre, souvent, plus
réaliste. La détermination de ces parametres et leur mesure constituent une
tAche prioritaire des chercheurs travaillant dans le domaine des ressources
génétiques.

Vil. CENTRES D’ORIGINE COMME .CENTRES
DE DIVERSITE DES PARASITES

Les paragraphes précédents ont montré sur quelles bases il était possi-
ble d'aborder rationnellement I'étude de '’échantillonnage et de la différen-
ciation des populations de plantes; ces données seront mises en pratique
dans les chapitres suivants. Il reste cependant toute une information impor-
tante sur la différentiation des complexes d'especes qui ne dépend pas
seulement des génotypes des plantes étudiées: c’est tout la part concer-
nant |a relation avec cette composante de I'écosystéme constituée par les
populations d’'autres especes, en compétition ou parasites. Ces autres
espéces peuvent étre directement étudiées pour leur variabilité génétique
en elle-méme avec les méthodes que nous venons d'évoquer. Mais, cer-
taines données exigent une attention et une méthodologie particulieres, ce
sont celles qui concernent les contrdles génétiques de la relation entre ces
especes et la plante cultivée étudiée: les relations hotes-parasites (bacté-
ries, champignons, virus, mycoplasmes...); insectes, oiseaux, chauve-sou-
ris (pollinisateur, consommateur, et élément de dissémination), plantes; les
relations symbiotiques (légumineuses et rhyzobium, etc...).
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Dans la conservation des ressources génétiques, ou dans les introduc-
tions en collection, il faudra assurer aussi I'entretien des inoculum de
bactéries fixatrices d'azote, tenir compte de I'absence d'insectes pollinisa-
teurs normalement associés aux plantes dans les centres d'origine (sans
ces insectes les populations conservées n'auront plus la méme structure
reproductive, elles passeront de l'allogamie a l'autogamie, ou méme
acquiéreront la stérilité pour les multiplications sexuées). Certaines multipli-
cations végeétatives d'organes spécialisés imposent aussi parfois la contri-
bution de champignons associés.

Ces couplages positifs doivent donc étre soigneusement préservés et
analysés. Les couplages négatifs (parasitismes) doivent aussi retenir une
attention toute particuliére. La présentation des études appropriées font
l'objet du présent paragraphe en utilisant le seul exemple de la relation
plante-champignon pathogéne. Nombre de situations sont transposables
pour la relation avec linsecte (phytophage ou parasite) avec |'oiseau
(consommateur intelligent capable de déjouer les ruses du sélectionneur
en changeant d'approche) mais les études génétiques sont beaucoup
moins élaborées pour permettre une illustration compléte des problémes.
Les relations hétes-parasites dans le cas des maladies a virus, a myco-
plasmes ou a bactéries peuvent étre souvent bien comprises a travers le
schéma plante-champignon mais possedent un aspect particulier qu'il ne
faut jamais négliger c’est leur intégration plus ou moins totale aux cellules
de I'héte qui leur confere une résistance particuliére aux traitements physi-
ques destinés a les éliminer. De la vient leur transmission particulierement
importante au cours des introductions malgré des désinfections soi-
gneuses. Les traitements particuliers (thermothérapie sur bouturage in
vitro, culture de méristéme) peuvent étre parfois efficaces mais souvent il
faudra accepter d'échanger des graines au lieu de boutures (cas du
manioc) quitte a perdre, du fait de la recombinaison génétique entrainée
par la sexualité, I'exact génotype initial et a devoir le retrouver approximati-
vement en criblant de larges descendances.

L'analyse de la relation hote-parasite qui suivra est un des éléments
primordiaux de I'étude des ressources génétiques car elle conditionne:

— l'analyse du réle des quarantaines pour l'introduction des plantes col-
lectées, et donc la planification des campagnes de prospection en inté-
grant cette composante,

— la planification des prospections et leur réalisation pour aider a recher-
cher des zones ou des variétés, ou des populations, résistantes peuvent
étre découvertes,

— l'organisation des évaluations ou, dans certains cas, la possibilité d'ino-
culer systématiquement les plantes étudiées pour leur résistance dans un
centre isolé des zones de culture disposant de collections bien répertoriées
des races de parasites,

— la nécessité, quand, ce qui est le cas général, les inoculations artificiel-
les ne sont pas possibles, de distribuer largement les expériences d'éva-
luation dans des écologies tres variées (relais des évaluations agronomi-
ques hiérarchisées assumées dans les lieux de sélection méme),

— la pratique des conservations, et les surveillances indispensables:

® pour éviter que des conservations dynamiques dérivent en perdant
toute résistance génétique si par exemple les parcelles sont abusivement
traitées ou que les parasites ont disparu,
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® pour signaler la valeur des réservoirs massals qui auront été longue-
ment confrontés a des populations de parasites donnés,

® pour déterminer enfin des zones de réserves qui pourront étre particu-
lierement efficaces pour protéger la dynamique des résistances.

— linformation prioritaire qu'attendent souvent les sélectionneurs d’une
banque de génes: possédez-vous des géniteurs résistant a tel parasite?
éléments les plus souvents inscrits dans les listes de descripteurs.

La logique qu'il convient d’acquérir pour aborder ces problémes s'établit
a partir des études génétiques du parasitisme, virulence ou agressivité des
parasites ici avec leurs schémas simples (Théories de FLOR et de VAN
DER PLANCK) et leurs faiblesses.

Le développement des variétés résistantes aux maladies est un des
objectifs prioritaires des sélectionneurs. Dans l'agriculture moderne, le
déploiement de variétés hautement productives, génétiquement homo-
géenes, implantées sur de grandes surfaces, entraine inévitablement un
accroissement des risques-d’épidémie donc des pertes potentielles impor-
tantes. Le recours & la lutte chimique, onéreux et non exempt de danger
aussi bien pour 'homme que pour I'environnement, ne résout que partielle-
ment et a court terme les problémes posés par les parasites et ravageurs.
Dans le cas des cultures viviéres, la sélection génétique constitue une voie
rationnelle de lutte dans la mesure ou 'application de produits pesticides
ne peut étre envisagée pour des raisons économiques et techniques évi-
dentes.

La mise en ceuvre d'un programme d'amélioration pour la résistance aux
maladies exige la mobilisation d'un potentiel génétique large et diversifié
afin de réunir toutes les sources possibles de résistance. Elle implique
également la détermination de tous les caractéres de pathogénie chez le
parasite. L'exploration et I'exploitation des ressources végétales naturelles
disponibles répond a cette double nécessité. A cet égard, il apparalt que
les centres d'origine et de diversification des plantes présentent un intérét
tout particulier du fait d’'une évolution vraisemblabiement conjointe des
plantes hotes et de leurs pathogénes.

A. LES RESSOURCES GENETIQUES NATURELLES ET
LA RESISTANCE AUX MALADIES

Depuis les travaux de VAVILOV, il est largement admis que les centres
d'origine et de diversification des plantes constituent les principales
sources de résistance aux maladies. LEPPIK (1970) montre, en étudiant le
cas des principales plantes cultivées, que la plupart des caractéres de
résistance actuellement connus et intégrés dans les cultivars modernes
proviennent des especes sauvages ou de variétés ancestrales. Corrélative-
ment, la diversité des facteurs de résistance coincide le plus souvent avec
celle des caractéres de pathogénie chez les parasites. En toute hypothése,
les aires d'origine sont vraisemblablement communes a la plante hote et a
ses parasites spécifiques. Il semble, d’aprés HARLAN (1976) que les
conditions y sont réunies pour que s'établisse entre les populations hotes et
pathogenes un régime stationnaire de co-évolution équilibrée. Au cours
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des multiples générations pendant lesquelles ils ont été en contact, I'néte et
le parasite se sont parallelement et trés largement diversifiés. Il est alors
concevable que I'on retrouve encore au sein des populations naturelles la
plus grande diversité des races du pathogéne et des formes de résistance
chez I'hote.

Il reste également beaucoup a explorer parmi les cultivars primitifs exis-
tant dans les régions ou la domestication s’est effectuée trés lentement en
dehors de l'influence des technologies modernes. Bien que I'équilibre initial
ait été sans doute perturbé, ces cultivars ont pu conserver une bonne part
de la variabilité génétique des plantes sauvages dont ils sont issus et avec
lesquels les échanges géniques ne sont souvent pas complétement inter-
rompus (ex. mais-téosinte, HARLAN, 1975). L’Ethiopie et I'Inde constituent
deux exemples de pays ou se maintient une agriculture archaique, dans
laquelle il est encore possible de retrouver ce type de matériel végétal.
Ainsi, parmi les collections originaires d’Ethiopie, il a été découvert la seule
source de résistance actuellement connue au «Barley Yellow virus» qui
cause de trés graves dégats aux cultures d'orge (QUALSET, 1975). Aux
Indes, les récentes explorations des régions montagneuses du Nord Est
ont permis de collecter un grand nombre de cultivars primitifs de riz parmi
lesquels on retrouve des caractéres de résistance aux principaux patho-
génes de cette culture (FRANKEL, 1977).

S'il apparait que, d'une maniére générale, la diversité génétique du
pathogene est en correspondance avec celle de la plante cultivée, il existe
cependant des cas ou ce parallélisme ne se retrouve pas.

Chez la pomme de terre, on connait deux centres d’origine distincts qui
sont: les Hauts plateaux du Mexique pour le groupe des Solanum demis-
sum et les Andes bolivienne et péruvienne pour les Solanum tuberosum.
Cette derniére espece, qui est a l'origine de nos cultivars modernes, s'est
diversifiée puis a été domestiquée en dehors de la présence du Phytoph-
thora infestans, agent pathogéne du mildiou, dont 'aire d’origine corres-
pond a celles des Solanum demissum. Les facteurs de résistance dont
Solanum tuberosum est totalement dépourvue ont été retrouvés chez S.
demissum.

Dans le cas des champignons pathogénes agents des rouiliees, il existe
un certain nombre d'espéces dont le cycle biologique complet s'effectue
sur deux hoétes distincts. L'absence de I'ndte intermédiaire dans l'aire
d'origine de I'hdte principal entraine l'absence de reproduction sexuée
chez le pathogene et par conséquent la suppression d’'une importante
source de variabilité pour les caracteres de pathogénie. Cette situation se
rencontre en Israél ou le Thalictrum, hote intermédiaire de la rouille noire du
blé Puccinia recondita n'existe pas (WATSON, 1970),

ll'y a sans doute d'autres exemples ou, pour des raisons moins évi-
dentes, la diversification génétique de I'néte et celle du parasite ne coinci-
dent apparemment pas. A cet égard le cas du couple caféier-rouille oran-
gée est significatif. Bien que le centre d'origine de la rouille du caféier
Hemileia vastatrix demeure inconnu, il est largement admis que celui-Ci
recouvre l'aire de son hdte, c'est-a-dire le continent africain, et plus préci-
sément la partie centre-orientale qui constitue le centre de diversification le
plus important des Eucoffea. Or, I'étude de la répartition géographique des
différentes races de la rouille montre que I'lnde recele le plus grand nombre
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de races biologiques du champignon (GOUJON, 1971), beaucoup plus
que I'Ethiopie, 'Ouganda ou le Kenya. Plusieurs raisons peuvent étre a
l'origine de cette situation dont deux nous paraissent essentielles.

D'une part les connaissances relatives aux races de rouilles présentes
sur les caféiers spontanés sont extrémement faibles parce que la prospec-
tion n'a jamais été effectuée de fagon systématique. Nos connaissances
actuelles sur la diversité génétique du parasite en Afrique ne sont donc
gu'un reflet trés partiel de la réalité. Ceci est une situaton trés générale sur
la méconnaissance du parasitisme dans les populations de plantes sponta-
nées. )

Drautre part, la diversité des races de la rouille observée aux Indes peut
s'expliguer par le fait qu'il s'agit du seul pays, si I'on excepte I'lle Bourbon et
I'fle Maurice, ou le Coffea arabica ait été introduit directement d’'Ethiopie,
son pays d'origine. On y retrouve sans doute une part de la trés grande
diversité génétique du caféier éthiopien.

Ainsi, il est important de considérer que les centres d'origine ou de
diversification des plantes ne constituent pas toujours la source de toute la
diversité génétique chez le parasite.

Dans la pratique, I'identification puis l'introduction de nouveaux genes de
résistance dans les espéces cultivees sont des procédures qui necessitent
une parfaites connaissance des relations génétiques unissant la plante
hote et ses pathogénes. Cette connaissance a énormément progressé
depuis que les hypothéses sur les interactions héte-parasite émises par
FISCHER et GAUDMANN (1929) ont trouvé une premiéere confirmation dans
les travaux de FLOR (1956) sur la rouille du lin. Les résultats de FLOR
montrent I'existence d'une correspondance géne pour géne entre la résis-
tance de la plante et la virulence du pathogéne. Cet auteur considére que
des systémes génetiques complémentaires gouvernent le déterminisme
des relations Linum — Melampsora lini. A chaque géne de résistance de
I'héte le parasite se montre capable d'opposer un géne de virulence spéci-
fique.

Depuis ces travaux, le systéme du géne pour géne a été expérimentale-
ment mis en évidence chez de nombreux complexes hobtes-parasites qui
impliguent surtout des champignons mais également des nématodes, des
insectes et des virus (tableau 3).

Toutes les études conduites sur la sélection pour la résistance aux
maladies reposent désormais sur I'analyse préalable des interactions gé-
nétiques hoétes-pathogénes dont nous allons définir les principaux aspects.

B. LES INTERACTIONS GENETIQUES
HOTE-PATHOGENE

Trois composantes essentielles interviennent dans le déroulement du
processus parasitaire: le génotype de I'hote et celui du parasite dont
dépendent les mécanismes de résistance et de pathogénie, ainsi que
I'environnement dont les effets agissent directement sur I'évolution de la
maladie. Nous allons porter tout particulierement notre attention sur les
deux premiers termes de cette trilogie.
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TABLEAU 3

Complexes héte-parasite dans lesquels le systeme du géne pour gene a été mis en
évidence (extrait de FLOR, 1971 et SIDHU, 1975).

Plante héte Pathogene*

Avena C. Helminthosporium victoriae
Avena C. Puccinia graminis avenae
Avena C. Ustilago avenae

CoHea C. Hemileia vastatrix
Gossypium B. Xanthomonas malvacearum
Helianthus C. Puccinia helianthi
Hordeum C. Erysiphe graminis hordei
Hordeum N. Heterodera avenae
Hordeum C. Ustilago hordei

L‘/num C. Melampsora lini
Lycopersicon C. Uadosporium fulvum

Malus C. Venturia inaequalis

Oryza C. Pyricularia oryzae
Phaseolus C. Colletotrichum lindemuthianum
Phaseolus V. Bean common mosaic virus
Solanum N. Heterodera rostochiensis
Solanum C. Phytophthora infestans
Solanum C. Synchytrium endobioticum
Triticum C. Erysiphe graminis tritici
Triticum |. Mayetiola destructor
Triticum C. Puccinia graminis tritici
Triticum C. Puccinia recondita

Triticum C. Puccipia sorghi

Triticum C. Puccinia striiformis

Triticum C. Tilletia caries

Triticum C. Tilletia controversa

Triticum C. Ustilago tritici

*B = bactérie; C = champignon; | = insecte; N = nématode; V= virus;

1. Définitions

Les définitions qui vont suivre sont en grande partie empruntées a VAN
DER PLANK (1968) qui a tres largement développé le concept d’interaction
hote-parasite.

Considérons différentes variétés d’'une méme plante confrontées a plu-
sieurs souches d'un parasite et placées dans des conditions favorables au
développement de la maladie. Schématiquement deux situations se pré-
sentent: ou bien toutes les souches du parasite sont pathogénes a I'égard
de toutes les variétés de I'hnéte ou bien chaque souche n'attaque que
certaines variétés et pas d'autres.

Dans le premier cas, la résistance opposeée par les variétés se traduit par
des différences dans la gravité des symptdmes. Elle est dite horizontale ou
non spécifique. La gravité des lésions subies par I'ndte mesure |'agressivité
du pathogéne.
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Dans le deuxiéme cas, la résistance se traduit par une réaction de quasi
tout ou rien. Elle est verticale et s'oppose a la virulence du parasite. La
résistance verticale implique I'existence d'une interaction différentielle
entre les variétés de I'hote et les races ou pathotypes du parasite du fait de
la compatibilité entre certains génotypes hotes avec certains génotypes
pathogénes. Il n’y a pas d’interaction différentielle dans le cas du systeme
résistance horizontale - agressivité.

2. La résistance verticale

FLOR (1955) a mis en évidence la relation du gene pour gene en étudiant
le déterminisme génétique du pouvoir pathogéne de Melampsora lini. Dans
les descendances F, d'un croisement entre une race virulente et une race
avirulente pour une variété de lin possédant un gene de résistance, les
ségrégations pour la virulence sont monofactorielles.

Sur des variétés possédant 2, 3 ou 4 genes de résistance, les ségréga-
tions en F» du pathogéne deviennent bi, tri ou tétrafactorielles. |l apparait
ainsi que, pour chague gene qui conditionne la résistance chez I'héte, il
existe un géne de virulence correspondant chez le parasite. La spécificité
parasitaire repose sur l'interaction étroite, gene pour gene, entre la plante
et le pathogene. Ces genes peuvent correspondre aussi bien a des séries
multialiéliques qu'a des loci différents.

Prenons I'exemple du couple Solanum tuberosum — Phytophthora infes-
tans pour mieux comprendre le fonctionnement du systéme. Toutes les
variétés dérivées de S. tuberosum ne possédent aucun gene de résistance
verticale R (génotype r) et se montrent sensibles a toutes les races du
mildiou. Les génes R proviennent de l'espéce sauvage S. demissum et
conférent la résistance a toutes les races qui ne possédent pas les génes
de virulences correspondants. Par convention les variétés possédant R,
sont résistantes aux races (0), (2), (3), (2, 3) etc... mais sensibles aux races
(1, (1,2), (1,2,3), etc...

De cette tagon, BLACK et al. (1953) ont dressé un tableau de correspon-
dance entre variétés de pommes de terre et races du mildiou qui constitue
une référence, au niveau international, pour la désignation des caracteres
de résistance chez la pomme de terre (tableau 4).

En 1966, MALCOLMSON et BLACK évaluent & 9 le nombre de genes R
identifiés ce qui correspond enthéorie & 2° = 512 races de parasites. A cette
date, la race possédant les 9 genes de virulence, n'était pas encore
identifiée mais la plupart des races plus simples étaient connues.

3. Les effets de la résistance verticale sur le
développement de la maladie

Nous allons analyser quelques unes des particularités de la résistance
verticale dans son utilisation au champ.

En regle générale, pour les pathogénes tels que Phytophthora infestans
ou Puccinia graminis qui provoquent des épidémies explosives, |'introduc-
tion d'un géne de résistance verticale a pour effet de retarder le déclenche-
ment de 'épidémie.
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Au niveau d’'un champ, la population pathogéne n’est pas homogéne.
Parmi les pathotypes en présence, ceux qui étaient virulents a I'égard des
variétés précédemment cultivées sont les plus abondants du fait de leur
prolifération sur les plantes sensibles. L'introduction d’'une variété porteuse
d’'un nouveau géne R la met donc a l'abri d’'une attague massive et pre-
coce. Si le pathotype capable de surmonter la résistance est présent dans
la population pathogéne il va s'installer progressivement sur les plantes et
I'épidémie se déclenchera lorsque le taux d'inoculum aura atteint un certain
seuil. Le processus infectieux sera donc plus lent a se développer d'ou le
retard dans l'apparition de I'épidémie. Une fois la résistance surmontée,
l'épidémie se développera de la méme facon que sur les variétés préce-
dentes.

VAN DER PLANK (1968) donne une illustration du processus en analy-
sant un exemple hypothétique se rapportant au mildiou de la pomme de
terre. Deux variétés cultivées dans des champs contigus, I'une sensible et
l'autre pourvue d’'un géne R de résistance verticale, sont confrontées a une
attague de mildiou. Il est supposé que seulement 1% des spores de la
population pathogéne possede le géne de virulence correspondant au
géne R de la variété résistante. Si la vitesse d'infection est telle que la
maladie augmente 100 fois en 10 jours dans les premiers stades de
I'épidémie (augmentation qui peut se mesurer par exemple par le nombre
de plants atteints) celle-ci sera donc retardée de 10 jours sur la variété
résistante (figure 8).

En régle générale, le retard est égal au temps qu'il faut a la maladie pour
se développer du niveau d’ou elle est partie sur la variété résistante au
niveau d'ou elle est partie sur la variété sensible.

TABLEAU 4

Systéme de désignation des relations entre genes de résistance et races de Phy-
tophthora infestans dans le cas du couple Pomme de terre-Mildiou (BLACK et al.
1953). Extrait de VAN DER PLANK (1968).

Races du parasite
© m @ ©6 (02 (13 @3 (123

Phénotypes hote

r S S S S S S S S
R, R S R R S S R S
R, R R S R S R S S
R, R R R S R S S S
RiR; R R R R S R R S
RiR; R R R R R S R S
R.R; R R R R R R S S
R,R.R; R R R R R R R S

Le phénotype transcrit dans cette colonne est I'expression simplifiée du génome ou
les caractéres de résistance correspondent aux alléles dominants:

r correspond au génotype ry, o, I3

R, correspond au Ry, 1y, r3...

R;R, correspond a Ry, Ry, ra...

etc...
R = résistant
S = sensible
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Fig. 8: Effet de la résistance verticale chez la pomme de terre sur le développement
d'une épidémie de mildiou. Les courbes montrent I'évolution de la maladie sur 2
variétés, I'une sensible, l'autre résistante (d'aprés VAN DER PLANK, 1968).

TOXOPEUS (1956) a effectué des relevés au cours de I'année 1955 en
Allemagne. Les variétés dépourvues de géne R ont montré les premiers
symptdmes de mildiou début juillet. Dans les variétés dotées du géne R;
I'épidémie a commencé 1 mois plus tard, puis 15 jours apres dans les
variétés pourvues des génes R; et Rs. Ces chiffres montrent I'effet bénéfi-
que des génes R ou il est bien évident que plus l'attaque est tardive, plus
" son incidence sur la récolte sera faible.

Une condition apparait cependant essentielle pour que I'effet de retard
soit significatif: il est nécessaire que les races virulentes a I'égard du ou
des génes de résistance introduits soient peu fréquentes dans la popula-
tion parasite initiale. Ce probleme qui concerne la structure des populations
pathogénes et la fréquence des différentes races qui la composent fait
intervenir les notions de variabilitd des pathogénes et de leur évolution
génétique en fonction des différents facteurs de sélection.

4. La résistance verticale et la sélection stabilisatrice

a. Cas des parasites obligatoires. Les parasites obligatoires sont inca-
pables de se développer en dehors de la plante héte. Lors d’'une épidémie,
ils se propagent par l'intermédiaire des plantes sensibles. L'introduction
d’'une variété résistante implique, dans ces conditions, le fonctionnement
d'un systéme a trois composantes = hdte émetteur — hbte récepteur —
parasite. La variété introduite sera effectivement résistante si I'inoculum
gu’elle recoit provient d'une variété différente c'est-a-dire si le pathogéne
ne porte pas le géne de virulence correspondant. L'apparition d'un nou-
veau génotype hdte entraine une modification de I'équilibre qui s'était établi
entre la plante et le pathogéne. La pression ainsi créée se traduit par la
sélection de mutants virulents a I'égard de la variété résistante. Cette
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faculté d’adaptation des parasites aux modifications de I'environnement
héte dépend essentiellement du niveau d’hétérogénéité génétique de la
population pathogéne entretenue, elle-méme liée a la variabilité des indivi-
dus. Celle-ci est entretenue grace a la reproduction sexuelle, a l'interven-
tion de mécanismes parasexuels et aux mutations qui interviennent au -
cours du cycle biologique du pathogeéne.

Des que le ou les génes de virulence apparaissent a une fréquence
suffisante dans la population parasite, la résistance est surmontée. Ces
meécanismes d’adaptation du pathogene mettent en évidence un des in-
convénients majeurs de la résistance verticale. Bien gu'elle soit absolue
c'est-a-dire qu’elle confere 'immunité, elle n‘apparait pas de durée illimitée.
Cela a conduit fréequemment a des désastres lorsque des variétés por-
teuses des génes de résistance verticale ont été trés largement diffusées. I
semble donc que les sélectionneurs soient voués a une perpétuelle fuite en
avant dans la recherche de nouveaux facteurs de résistance.

Ceci n'est que partiellement vrai car il a été montré en particulier dans le
cas du couple Phytophthora infestans-Solanum tuberosum que les races
virulentes a I'égard de certains genes de résistance restent rares malgré la
pression de sélection. Cette particularité que VAN DER PLANK (1968) a
largement analysée repose sur le fait que les races du pathogéne qui
accumulent des génes de virulence inutiles sont moins aptes a survivre.
C’est la sélection stabilisatrice ou sélection disruptive dont les effets s'op-
posent a la pression de sélection. Elle opére en faveur des races du
pathogene dépourvues de virulence inutile.

Bien gu’il ne s'agisse pas d'un parasite strict, Phytophthora infestans est
trés étroitement lié a son hote et peut étre considéré comme tel en termes
d’épidémiologie. Lorsqu'll a atteint 'Europe, vers le milieu du 19éme siécle,
les Solanum tuberosumn cultivées ne possédaient pas de gene de résis-
tance verticale. Des attdaques trés sévéres ont entrainé des pertes de
récolte pratiquement totales. Les premiers croisements réalisés avec Sola-
num demissum ont permis d’incorporer un premier gene Ry de résistance
dans les variétés cultivées. La pression de sélection qui a résulté de la tres
large diffusion de ce géne s'est traduite par I'apparition de la race (1) et la
résistance a été surmontée. Par la suite, les génes R, et R ont été sélec-
tionnés. Les génes de virulence correspondant sont apparus dans la popu-
lation parasite mais ils sont restés relativement rares. Les données de
SCHICK et al. (1958) illustrent parfaitement les effets de la sélection stabili-
satrice. Les auteurs ont pratiqué 209 isolements au cours de la méme
saison sur des variétés dépourvues de génes R. En fréquence, ils obtien-
nent les races suivantes: 72% des isolements appartiennent aux races (0)
et (4)* dépourvues de genes de virulence spécifiques aux genes R de
résistance, 27% correspondent aux races (1) et (1,4), (2), (2,4), etc..., un
gene de virulence effectif et 0,8% pour les races avec 2 genes de virulence.
Les races plus complexes (1, 2, 3) (1, 2, 3, 4) n'ont pas été trouvées.
D'apres VAN DER PLANK, la tendance est manifeste: les races possédant
des génes de virulence non nécessaires sont moins abondantes et peuvent
étre présumeées de ce fait moins aptes a survivre.

*La race (4) du mildiou est considérée comme pratiquement dépourvue de Vviru-
lence, le gene R, contre lequel elle est spécifique étant un gene trés faible.
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Ces observations effectuées en Europe aprés de nombreuses années de
sélection variétale ne sont pas le fait d'une situation particuliere. L'inven-
taire des races de Phytophthora infestans existant au Mexique, dans l'aire
d'origine du parasite, sur un clone de Solanum demissum dépourvu de
gene R et sur des cultivars de S. tuberosum, confirme que les races les plus
abondantes sont celles qui n'ont pas de virulence superflue (GRAHAM et
al. 1959).

Il faut retenir de ces notions sur les interaction entre population hote et
population pathogéne que:

— d'une part, l'introduction d’'un nouveau géne de résistance entraine un
déseéquilibre qui favorise la sélection des races pourvues de genes de
virulence correspondants. C'est la pression de sélection,

— D'autre part, le retrait d'un caractéere de résistance donné ou du géne
de résistance, entraine la disparition, ou tout au moins la raréfaction, des
races virulentes correspondantes dans la population parasite qui tend a
retrouver son €quilibre antérieur. La sélection stabilisatrice opére en faveur
de cet équilibre. On peut la considérer comme la résultante d’une quantité
d’actions indéterminées conduisant a la création d'un polymorphisme dans
lequel les races complexes possédant des génes de virulence non néces-
saires sont rares. Les genes de résistance verticale sont forts si les races
complémentaires sont moins aptes que les autres races a survivre en
'absence de ces genes.

b. Cas des parasites non obligatoires. Les parasites non obligatoires
sont ceux qui possedent dans leur cycle biologique une phase saprophyti-
que c'est-a-dire une longue période de survie en dehors de I'héte. Dans ce
cas, c'est 'ensemble milieu saprophytique — hote — pathogene qui rem-
place le systéme héte — hdte — pathogéne, au cours du développement
de I’épidémie. La source extérieure de I'inoculum est le sol ou les résidus
de récolte ou 'endroit quelconque ou le phatogene passe sa vie saprophy-
tique. Dans un tel systéme chez les plantes annuelles, un seul génotype
devrait suffire a conférer une résistance verticale stable. La sélection stabi-
lisatrice agit également a I'encontre des races pourvues de caracteres de
virulence superflus et qui sont ainsi maintenues a une fréquence faible
durant la phase saprophytique.

Prenons I'exemple du flétrissement fusarien de la tomate di a un champi-
gnon du sol Fusarium oxysporum f. sp. lycopersici. L'introduction dans les
sélections du géne 1, qui confére la résistance a la race 1, n'a pas entrainé
I'apparition généralisée de la race 2 capable de fe surmonter. Si la pression
de sélection a été forte, il semble que la sélection stabilisatrice a été plus
importante, puisqu'elle a permis de maintenir dans le sol la race 2 a un
niveau trés faible malgré une large diffusion des variétés pourvues du gene
1. D'aprés VAN DER PLANK (1968) il semble méme que le fait de surmonter
les génes de résistance forts entraine chez les parasites non obligatoires la
perte d'une partie de 'aptitude & la vie sapophytique. C'est ce que laisse
supposer I'exemple de Pseudomonas solanacearum, bactérie pathogene
du bananier. Celui-ci est résistant a la race 1 de la bactérie qui est tres
largement répandue dans les régions tropicales et subtropicales et qui
attaque principalement les Solanacées. Mais il est sensible a la race 2 qui
est en fait un ensemble composite de plusieurs souches. Il a été montré
que toutes les souches appartenant a la race 2 sont beaucoup moins aptes
a la vie saprophytique et ne sont plus capables d'infecter les hotes de la

98



race 1. Parmi ces souches, la plus pathogene a I'égard du bananier
présente, de plus, des exigences nutritionnelles particulieres qui la
condamnent pratiquement au parasitisme strict.

5. Gestion de la résistance verticale en sélection
végétale

Dans la pratique, il convient de retenir les caractéristiques principales de
la résistance verticale. Du fait de I'étroite spécificité qui la relie au parasite,
elle est la plus aisée a mettre en évidence. De nature mono ou oligogéni-
que, la résistance verticale est également et relativement facile a introduire
dans les especes cultivées a partir des especes sauvages ou des cultivars
primitifs, si le ou les génes ne sont pas liés a des caractéres défavorables.

L'essentiel de la lutte consiste surtout a répartir les génes de résistance
entre les différentes variétés cultivées pour permettre a la sélection stabili-
satrice de jouer convenablement. Dans le cas des parasites du sol, non
obligatoire, un temps de rotation au niveau du champ dépendant de la
cinétique du champignon, permettra d'assurer la stabilité de la résistance.
Pour ce qui concerne les parasites stricts, la répartition des variétés devra
se faire, dans un espace géographique déterminé, principalement en fonc-
tion de la dissémination du parasite. Nous avons vu que l'utilisation d'un
seul gene de résistance puis sa trés large diffusion pouvaient conduire a
des catastrophes car la pression de sélection est telle que la résistance est
rapidement surmontée par la réapparition de la virulence correspondante.
Deux techniques sont le plus souvent préconisées pour éviter I'érosion
rapide des génes de résistance. La premiére suggérée par PERSON
(1967) consiste a introduire dans le méme génotype deux ou trois genes en
combinaison puis de renouveler régulierement ces génes pour en sauve-
garder lefficacité, ce qui revient a renouveler les variétés. Ce systéme
présente des inconvénients liés a la difficulté d'introduire plusieurs génes
en combinaison dans le méme individu et surtout exige de disposer d’'un
nombre important de génes de résistance verticale forts.

VAN DER PLANK (1968) propose la création de variétés composites ou
variétés multilignes. Celles-ci consistent en un mélange de lignées compo-
santes, identiques par tous les caracteres sauf pour les genes de résis-
tance qu'elles portent, chacune d'elles portant un seul géne. La proliféra-
tion du parasite est rendue extrémement difficile par le fait qu'il est
confronté dans un espace géographique restreint a plusieurs résistances.
Par ailleurs, la sélection stabilisatrice agit pleinement puisque chaque type
de plante ne posséde qu'un seul géne de résistance. Le systéme s'oppose
ainsi a la prolifération des races virulentes trés défavorisées par leurs
génes inutiles.

6. La résistance horizontale

Elle se distingue de la résistance verticale essentiellement parce qu'elle
ne confére pas de protection spécifique a une race déterminée de parasite.
En absence d'interaction différentielle variété hote — race du pathogene,
cette résistance se traduit par un certain degré de tolérance & I'agression
du parasite. Ses effets sont notables a chaque phase du processus infec-
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tieux: réduction de la quantité d'inoculum, allongement de la phase de
latence, ralentissement de la progression du parasite dans les tissus de
I'néte, sporulation plus faible. La résistance horizontale présente donc un
caractere guantitatif et se révele stable dans le temps, car non sujette aux
variations de virulence du pathogene. Quel que soit son niveau, elle agit a
I'égard de toutes les races de pathogénes au sens virulence-résistance
verticale.

L'expérience montre qu'elle est le plus souvent de nature polygénigue.
La complexité des mécanismes génétiques mis en jeu et le fait qu'elle soit
partielle expliquent que cette résistance ait été longtemps ignorée dans la
pratique de la sélection variétale.

a. Mise en évidence de la résistance horizontale. Plusieurs systémes
héte — pathogene ont fait I'objet d'études relatives a la résistance partielle
ou resistance au champ (selon I'expression utilisée par de nombreux au-
teurs). Parmi les principaux ont peut citer le cas de la pomme de terre et du
mildiou (ULLRICH, 1976), du mais et de la rouille Puccinia sorghi (HOO-
KER, 1969) ou encore de l'orge et de la rouille Puccinia hordei (CLIFFORD,
1972).

VAN DER PLANK (1968) a analysé le comportement de deux variétés de
pomme de terre dépourvues de genes de résistance R = Kathadim et
Capella. Les observations se limitent a la réaction des parties aériennes a
une attaque de mildiou. Dans les conditions favorables a la maladie, Katha-
dim est trés fortement attaquee et succombe rapidement. Dans les mémes
conditions, la maladie se développe plus lentement sur Capella, le champi-
gnon fructifie moins abondamment, le feuillage et les tiges succombent
tardivement. En I'absence de géne R il apparait que des différences nettes
permettent de distinguer le comportement des deux variétés a I'égard du
Phytophthora infestans. Capella possede une résistance horizontale plus
élevée que Kathadim bien que toutes deux soient sensibles au mildiou car
dépourvues de résistance verticale.

b. Mise en évidence de flagressiviteé. Aux Etats-Unis, WELLMAN et
BLAISDELL (1940) ont étudié 28 isolats de Fusarium oxysporum f. sp.
lycopersici pour leur comportement pathogéene a I'égard de deux variétés
de tomates Marglobe et Bonny Best. Les isolats ont été regroupées suivant
leurs caractéres morphologiques en culture in vitro. Ce regroupement
effectué par les auteurs pour la commodité de Fexpérimentation permet de
distinguer aisément les différents types pathogénes puisqu'il apparait que
les isolats présentent une grande homogénéité de comportement a l'inté-
rieur d’'un méme groupe morphologique.

L'intensité des symptomes est évaluée selon une échelle de gravité allant
de O (immunité) a 15 (mort de la plante).
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TABLEAU 5:

Comportement parasitaire de 28 isolats de Fusarium oxysporum f. sp. lycopercici a
I'égard de deux variétés de tomate (d'aprés WELLMAN et BLAISDELL, 1940, extrait
de Van der PLANK, 1968).

Groupes d'isolats selon leurs Variétés Variétés
caractéres morphologiques Bonny Best Marglobe
(a) {b) (o)
Compléterment dresse 10.4 7.5
Dressé avec sclérote : 8,7 6,3
Légérement dressé 8.3 4,5
Légérement rampant 6,3 41
Rampant 4,7 3

a) le principal critere morphologique utilisé pour caractériser les souches est la
forme du mycélium aérien, en culture sur milieu artificiel

b) les valeurs d’'intensité des symptdmes correspondent a la moyenne de plusieurs
répétitions.

Les données rassemblées dans le tableau 5 montrent une variation
continue des symptomes. Celle-ci va dans le méme sens sur les deux
variétés de tomate testées établissants une hiérarchie des souches les
moins agressives aux souches les plus agressives. Ce tableau montre
également que Marglobe présente une résistance horizontale plus élevée
que Bonny Best. Aucune interaction différencielle n'a été observée entre
races du pathogéne et variétés de 'hote, mais les isolats se sont classés
par ordre croissant suivant la gravité des symptdmes qu'ils ont provoqués.
Ce test met en évidence les différents niveaux d'agressivité des souches
pathogenes.

7. Principales caractéristiques de la résistance
horizontale

Nous avons vu, lors de I'étude sur les effets de la résistance que celle-ci
retarde le déclenchement de I'épidémie. Selon la regle générale proposée
par VAN DER PLANK (1968) la résistance horizontale ralentit la progression
de I'épidémie lorsque celle-ci a commencé. Cet effet est directement li¢ au
niveau de tolérance de la plante fare a I'agression du pathogéne. Il peut se
traduire par un allongement de la période do latence, un ralentissement de
la progression du parasite dans les tissus hotes, une réduction de la
sporulation, etc...

L'exemple suivant illustre bien les effets de la résistance harizontale sur
le développement d'une épidémie de mildiou de la pomme de terre.

Les progrés de la maladie ont été suivis en Hollande au cours de l'année
1953 sur 117 champs contenant 3 variétés de pommes de terre: Bintje,
Eigenheimer et Voran (fig. 9).
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Fig. 9: Effet de la résistance horizontale chez la pomme de terre sur le développe-
ment d'une épidémie de mildiou en Hollande. Comportement de 3 variétés dans 117
champs au cours de I'année 1953 (extrait de VAN DER PLANK, 1968).

Aucune des 3 variétés observées ne posséde de géne R de résistance
verticale. On constate que sur la variété la plus sensible, Bintje, le mildiou
s’est développé tres rapidement jusqu’a détruire pratiquement tous les
champs de cette variété un mois apres le début de I'épidémie. A 'opposé,
la variété Voran s'est montrée beaucoup pius tolérante puisqu'il a fallu
attendre le mois de septembre pour constater la destruction des champs,
alors que l'épidémie s'était declenchée sur les 3 variétés étudiées a la
méme époque. Eigenheimer s'est comportée de fagon intermédiaire.

Pour ce qui concerne les principales caractéristiques de la résistance

horizontale, nous emprunterons a ROBINSON (1973) I'essentiel des remar-
ques qui vont suivre. D'apres cet auteur, deux caractéristiques principales
s’attachent a ce type de résistance: elle est universelle et elle est perma-
nente.
— On peut considérer gu'elle est universelle si on examine les situations
extrémes. |l n'existe pas, a proprement parler, de sensibilité absolue. Il est
vraisemblable en effet que chaque plante, méme si elle est sensible en
terme d'agriculture, posséde un fond de résistance, celui qui apparait
aprés que la résistance verticale ait été surmontée. On I'a vu chez la
pomme de terre ou les variétés sans gene R sont quand méme capables
d'exprimer une certaines résistance a la maladie ne serait-ce qu'en subis-
sant plus ou moins rapidement ses effets destructeurs.

Par contre, la résistance absolue existe si ['on considére les espéces au
sens large. ROBINSON constate, en effet. que si le Phytohthora infestans
est capable d'attaquer une centaine d'espéces du genre Solanum, il reste
encore plus de 1.000 espéces dans ce genre qui possédent une résistance
absolue au parasite. D'autre part, il est une autre forme de résistance que
fon appelle la fausse résistance et qui confere une protection absolue
contre I'agresseur avant le contact de celui-ci avec la plante. Ce type de
resistance est le plus souvent lié 4 des caracteres morphologiques: épais-
seur de la cuticule, présence de poils a la surface des feuilles, ou dans le
cas de certaines variétés d'orge une morphologie florale particuliere qui
assure une protection totale a 'égard du charbon Ustilago nuda. En termes
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d'interactions hote — pathogéne cette résistance peut étre assimilée a une
résistance de type horizontale puisque les systemes géniques gouvernant
les caractéres morphologiques de la plante sont totalement indépendants
de ceux gouvernant le pouvoir pathogéne chez le parasite.

— La résistance horizontale est permanente dans le temps, comme on
peut le constater de ce qui précede, essentiellement parce qu'elle est
indépendante (relativement) des maodifications génétiques intervenant
dans la population pathogéne au niveau des caracteres de virulence. En
l'absence d'interactions différencielles races du parasite — variété de
I'hote, les systémes génétiques complexes qui déterminent son expression
lui assurent sa stabilité. Cela ne préjuge pas cependant des variations qui
peuvent affecter le niveau de résistance horizontale, celle-ci pouvant étre
affaiblie par les phénomenes d’érosion.

Ces mécanismes d'érosion sont bien connus et peuvent résulter d'une
sélection intensive pour la résistance verticale. C’est le cas de la pomme de
terre. Depuis la découverte des génes de résistance R chez Solanum
demissum, les croisements ont été principalement orientés vers le transfert
de ces genes. La résistance verticale, disponible sous une forme monogé-
nique, d'emploi facile et totalement efficace pendant les premieres années
masquait alors la résistance horizontale. La sélection s'est effectuée sans
tenir compte de celle-ci de telle sorte qu'elle a été progressivement diluée
au cours des multiples croisements effecutés. Ce processus d’érosion est
appelé «effet Vertifolia» du nom de la variété de pomme de terre chez
laguelle il a été particulierement remarqué (VAN DER PLANK, 1968).

La perte de résistance horizontale peut aussi résulter de I'évolution
séparée de la plante et du parasite ou d'une longue période sans contact.
Quand la rouille américaine Puccinia polysora a atteint I'Afrique en 1949,
les mais locaux, introduits d'Amérique par les Portugais, étaient restés
pendant plusieurs siécles a I'écart de la maladie. L'absence de contact a
vraisemblablement entraingé une perte des genes par un effet de dérive,
ceux-ci étant devenus neutres en l'absence de pression exercée par le
parasite. La résistance horizontale s’est trouvée trés affaiblie et les degats
causés par le parasite lors de son introduction ont été considérables.
Cependant, un bon niveau de tolérance a été trés vite restauré a partir des
plantes rescapees. Les genes existaient donc dans la population héte mais
a une fréquence trop faible pour permettre une compléte expression de la
résistance. Cet exemple montre que la résistance horizontale peut étre
accumulée rapidement par fécondation croisée, sous I'effet de la pression
de sélection, pourvu que la population de départ soit hétérogéne et repose
sur une base génétique suffisamment large.

En conclusion, s'il apparait que la résistance horizontale présente de
nombreux caractéres intéressants, il ne faut pas en négliger les inconvé-
nients. Sa nature polygénique constitue un handicap certain pour la sélec-
tion et le niveau de protection qu’elle assure n'est pas toujours satisfaisant.
De plus, elle est souvent difficiie a évaluer. Chez les plantes ou la résis-
tance verticale est connue, il faut chercher a renforcer la résistance hori-
zontale. La combinaison des deux types de résistance est sans doute
souhaitable et peut étre trés efficace dans la mesure ou les génes de
résistance verticale sont employés avec discernement afin d'assurer leur
fiabilité.

103



8. Critique des concepts: résistance verticale —
résistance horizontale

Les données qui précedent ont permis de définir de fagon succincte une
approche théorique des mécanismes qui interviennent dans les relations
entre hote et pathogéne. Les hypothéses de VAN DER PLANK sur I'exis-
tence de deux types de résistance: horizontale et verticale permettent
d’'interpréter bon nombre d’'observations recueillies par généticiens et phy-
topathologistes. Mais elles mettent en opposition, de fagon abrupte, deux
formes apparemment antagonistes de I'expression de la résistance. D'une
part ce qui est: stabilité dans le temps, expression quantitative, hérédité
polygénique et non spécificité qui caractérise la résistance horizontale;
d’autre part et a I'opposé: instabilite, expression qualitative, hérédité mono-
génique et spécificité qui caractérisent la résistance verticale. Tout porte a
croire qu'il existe deux sortes de résistance et par suite deux systémes
génetiques différents. CLIFFORT (1975) considére pour sa part et fort
justement que la nature ignore sans doute cette distinction et que les deux
mécanismes sont intimement mélés au cours du processus agression
parasitaire — réaction de I'note.

Le systeme du gene pour gene mis en évidence par FLOR semble en
accord avec de trés nombreuses observations et apparait largement impli-
qué dans les interactions hote — parasite (DAY, 1974). La résistance
verticale serait le reflet de ce systeme en action dans lequel une race du
pathogene correspondrait & une combinaison déterminée de genes de
virulence (ZADOKS, 1966). Bien que la plupart des génes de résistance
soient considérés comme des genes majeurs (génes ayant des effets
facilement identifiables) rien ne s'oppose a ce que les génes mineurs (a
effet modéré ou faible) fonctionnent selon le méme systéme en correspon-
dance avec des génes mineurs de virulence chez le pathologéne (PARLE-
VLIET et ZADOKS, 1977). Cette réflexion rejoint I'opinion de NELSON
(1975) pour qui chague géne contribue a la fois a la résistance verticale s'il
agit indépendamment dans un systéme géne pour géne, et a la résistance
horizontale par effet additif avec d'autres génes. Toujours selon NELSON
(1978), il n'existe, a la limite, ni génes majeurs, Ni genes mineurs, mais des
génes de résistance. Pour donner une image, cet auteur considére que les
genes fonctionnent « verticalement » lorsqu'ils sont indépendants et «hori-
zontalement » lorsqu’ils agissent ensemble.

9. Les interactions héte — parasite et les populations
végétales naturelles

A la lumiere des connaissances acquises sur les mécanismes de la
résistance, I'histoire évolutive des relations entre I'héte et le pathogene
dans leur milieu naturel apparait moins difficile a cerner. Pour NELSON
(1978), I'nistoire du Phytophthora infestans et de Solanum demissum, dont
I'origine géographique commune est vraisemblablement la valiée Tobuca
au Mexique, est édifiante. La situation telle que nous pouvons l'observer
actuellement montre qu'il existe un certain equilibre entre les antagonistes.
Chaque hoéte subit les effets de la maladie mais de fagon suffisamment
modérée pour que la survie des deux partenaires ne soit pas menacée. |l
semble que I'hote et le pathogéne soient parvenus a un régime de co-
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existence dont le prix est moindre que I'alternance supériorité — infériorité.

Comment sont-ils parvenus a ce statut?

La résistance initiale que I'hote a opposé a la premiere attaque du
parasite a probablement résulté de la modification d’'un seul géne et s'est
sans doute traduite par une réaction de type immunité ou hypersensibilité.
En réaction, la population parasite a évolué et des souches pathogénes a
'égard des individus résistants sont apparues. Si tel a été le cas, le
processus de co-évolution s’est déroulé, étape par étape, selon le schéma
initial, et a eu pour résultat une accumulation substantielle de génes de
résistance et de génes de virulence. Le fait que Solanum demissum et
Phytophthora infestans coexistent en relative harmonie au Mexique semble
montrer que, a ce stade, tout nouveau géne de résistance n'inclut pas de
réponse massive au sein de la population pathogéne. De méme chaque
nouveau géne de virulence ne semble pas menacer gravement la survie
des plantes. Les géenes qui a l'origine fonctionnaient séparément intervien-
nent, a ce stade d’'équilibre, collectivement. Les genes R extraits de Sola-
num demissum qui ont procuré la résistance verticale a S. tuberosum
parce qu'ils ont été considérés séparément, font partie du complexe géni-
que qui confére a S. demissum sa résistance horizontale. C'est ainsi que
NELSON considére qu'un méme geéne peut fonctionner dans les deux
systemes de résistance.

PARLEVLIET et ZADOKS (1977) pensent également que le stade d'équi-
libre atteint par les populations naturelles résulte d'une succession d’éta-
pes selon le mécanisme du gene pour gene. La résistance globale de la
population héte est la résultante des effets cumulatifs de tous les génes de
cette population. D’'une maniére générale, les génes majeurs dont les effets
sont facilement mesurables parce que relativement importants sont pré-
sents dans une population d’'individus a une fréquence faible. A l'inverse,
les génes mineurs dont les effets sont moindres ont une fréquence d'appa-
rition élevée. Globalement on peut considérer que leur impact est identique
dans la mesure ou I'importance des effets est compensée par la fréquence.
Ainsi dans l'optique d'un équilibre dynamique des systémes géniques,
I'effet des génes (qui se traduit par un symptdbme par exemple) et leur
fréquence dans la population doivent étre pris en considération.

Tous les génes de résistance doivent opérer ensemble dans un vaste
systéme ou leurs effets sont additifs, aussi bien au niveau de l'individu,
comme cela a été montré pour I'oidium du blé (MARTIN et ELLINGBOE,
1976) ou des geénes majeurs conditionnent des réactions quantitatives,
qu’'au niveau de la population ou I'additivité intervient entre les individus.

Chaque plante présente un symptdme donné qui est le résultat de
linteraction entre ses génes de résistance et les génes de virulence de
l'isolat pathogéne qui I'atteint. Le symptdme d’ensembile est I'expression de
la résistance de la population héte a I'égard de la population pathogéne.

Selon PARLEVLIET et ZADOKS (1977), au sein des populations naturel-
les il existe donc un systéme intégré de réactions auquel participent
conjointement résistance verticale et résistance horizontale au sens de
VAN DER PLANK. Ces deux concepts correspondent a des modes de
fonctionnement différents et complémentaires d'un ensemble de geénes
appartenant au méme complexe génique.

La recherche des facteurs de résistance dans les populations naturelles
doit impérativement tenir compte de I'état d'équilibre hbte — parasite qui
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s'y perpétue. Extraire des génes isolés de ces populations conduit inévita-
blement a la rupture de cet équilibre. La tendance a I'uniformité génétique
dans la culture moderne a pour corollaire la spécialisation des races des
pathogénes et crée ainsi les conditions de I'épidémie. L'utilisation de la
variabilit¢ génétique la plus large dans la sélection pour la résistance
permettra sans doute de restaurer au mieux I'équilibre héte — pathogéne
dans les agro-écosystémes.

10. Conclusions

Les données que nous venons d’'exposer constituent quelques éléments
d'ordre fondamental qui ont permis de progresser dans la connaissance
des mécanismes trés complexes qui régissent les interactions hote - para-
site. Tous ces éléments font partie d'un ensemble dont les développements
théoriques de VAN DER PLANK n'abordent que quelques traits essentiels.
Chaque couple héte - parasite représente un cas particulier pour lequel il
est nécessaire d'adapter une stratégie correspondant aux parametres qui
lui sont propres. D'autre part, il ne faut pas oublier qu'une plante n'est pas
sujette a un seul agresseur et que les systemes génétiques mis en jeu dans
la résistance sont trés spécifiques. Ce sont donc plusieurs systémes qui
interviennent pour répondre a l'agression simultanée de plusieurs para-
sites- Il faut donc nécessairement concevoir 'amélioration en essayant de
reconstituer des structures géniques et non pas €n isolant un ou quelques
génes majeurs. L'introduction de structures uniques a montré ses limites.
Dans le cas de I'effet Vertifolia, la perte de génes redondants qui intervien-
nent sans doute dans I'expression de la résistance horizontale a eu pour
conséquence de réduire trés sensiblement le niveau de celle-ci. L'exemple
du caractére de stérilité méle T. introduit chez le mais américain a eu des
conséquences beaucoup plus graves. Ce caractére gouverné par des
genes cytoplasmiques est lié a la sensibilité & Helminthosporium maydis.
Cette liaison a été mise en évidence a la suite des épidémies catastrophi-
ques qui ont frappé les cultures américaines en 1970 alors que la caractére
de stérilité male cytoplasme T avaient été incorporé dans la plupart des
cultivars haut producteurs. Cet exemple met clairement en évidence les
risques encourus par ta généralisation de structures géniques homogeénes.
I montre de plus la complexité des mécanismes génétiques liés a la
résistance puisque I'hérédité cytoplasmique semble devoir intervenir direc-
tement dans certains cas.

Il convient donc plus que jamais de prendre en considération les résis-
tances existantes dans les populations de plantes sauvages de méme qu'il
est nécessaire d'étudier les populations de pathogénes qui leur sont asso-
ciées, et d'étudier leur dynamique. C'est tout le probleme de la stratégie
des prospections, de la constitution des collections et de leur évaluation
qui, bien évidemment, ne concerne pas seulement les aspects phytopatho-
logiques.

Si des études suivies sont difficilement réalisables sur les populations
sauvages en place, il reste la possibilité d'étudier les phénoménes existant
dans certains types de cultures traditionnelles comme le manioc en Amazo-
nie ou I'équilibre entre la plante et ses parasites semble remarquablement
maintenu grace a la diversité des cultivars utilisés. A leur niveau, les
agriculteurs traditionnels amazoniens ont constitué des collections de gé-
notypes qu'ils gérent de fagon a assurer le maintien du polymorphisme.
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~ CHAPITRE Il
STRATEGIES DE PROSPECTION

J.L. Guillaumet et J. Pernes






. ORGANISATION DE LA PROSPECTION

Au terme d’'une suite de préoccupations et d'événements multiples dont
I'origine a été exposée précédemment, il a été décidé d’élargir, pour utiliser
I'expression & la mode, la base génétique d'une plante cultivée.

Considérons comme résolu le probleme du financement qui est une
prospection en lui-méme mais d'un autre ordre.

Il va falloir maintenant envoyer une ou quelques persones rechercher la
plante 1a ou elle se trouve, c’est la prospection proprement dite. Nous en
rappelerons d'abord les buts, ensuite il faudra procéder a une certaine
démarche dans la préparation, le déroulement sur le terrain, le bilan.

A. BUTS D’'UNE PROSPECTION

Le but essentiel d’'une prospection est la collecte de matériel vivant
rassemblant la plus grande variabilité possible; cette variabilité condition-
nera ensuite toutes les phases de I'amélioration proprement dite.

La nature du matériel a collecter est fonction de la plante d'une part, du
type de conservation, d’autre part.

On a examiné dans les monographies ces différents aspects.

Selon le type biologique de la plante, les organes a collecter varieront:
— plantes herbacées annuelles: graines
— plantes herbacées pérennes: graines, éclats de souche, rhizomes,
tubercules et tout autre organe de reproduction vegétative
— plantes ligneuses: graines, rameaux aoutés ou non, plantules, jeunes
plants.

La nature des organes prélevés dépend beaucoup des possibilités tech-
niques de conservation qui suivront. On a pu envisager la collecte et la
conservation de pollen vivant. Une technique prometteuse parait étre la
culture in vitro (NOZERAN, 1978).

Les types de conservation classique sont: la conservation a long terme
en chambre a basse température (-196°C) ou a moyen terme en chambre
froide (4°C) pour les semences; les collections de plantes vivantes pour les
espéces pérennes.

Les prospections sont un des moyens, souvent le seul, de sauvegarder
les espéces en voie de disparition. Or, on peut considérer que toutes les
espéces, cultivées comme sauvages, sont dans ce cas. Les premieres par
disparition des cultivars anciens au profit de cultivars modernes a large
diffusion, les secondes par destruction des milieux naturels.

La prospection conduit naturellement dans certains cas a recommander
des mesures de protection.

Enfin, il est utile de rappeler que les contingences matérielles ne permet-
tent pas, le plus souvent, de visiter le méme pays plusieurs fois. Etant
donné l'importance des moyens mis en jeu, on considérera généralement
une prospection comme définitive.

Quelques cas échappent a la régle, soit gu’'on puisse parfaire une pre-
miére prospection (voir Panicum maximum: régions de Tanga et des Monts
Usambara en Tanzanie; Riz: delta intérieur du Niger au Mali; Mil au Mali),
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soit que la prospection se fasse dans le pays méme ou se trouve la
structure de recherche agissante (voir prospection de Panicum maximum
en Cote-d’Ivoire et surtout les prospections continues de caféiers a Mada-
gascar et en Cote-d'lvoire).

Il arrive que la prospection soit faite dans le but précis de récolter du
matériel ayant des caractéristiques déterminées: adaptations écologiques,
caracteres phénologiques, résistances a certaines maladies, etc...

Outre que, conceptuellement, cette démarche semble erronée — tous
les témoignages de la variabilité doivent étre retenus pour 'amélioration —,
la précision étroite d'un objectif n'est que rarement conciliable avec les
réalités du terrain. Et c'est ainsi que, s'il avait fallu s'en tenir aux seules
populations sauvages de basse altitude, au-dessous de 1300-1200 m, de
Coffea arabica, la prospection de 1966 en Ethiopie aurait été un échec
total: il n'y a pratiquement pas de vraies populations sauvages, elles ne
donnent que trés peu de fruits, elles ne se trouvent pas au-dessous de
1600-1500 m!

QOutre la collecte du matériel vivant et des observations qui y sont rela-
tives, les prospecteurs ne doivent négliger aucune information sur la plante
et son contexte. Par la nature méme du but, par les moyens et les techni-
ques mis en ceuvre, une prospection en vue de 'amélioration génétique
d’'une plante se doit d’'étre totale, de tendre vers la connaissance la plus
étendue possible de la plante en question. Ainsi, il faudra envisager la
récolte de matériel traditionnel: herbier, fruits et fleurs conservés en milieu
liquide, bois, etc...

B. PREPARATION DE LA PROSPECTION

1. Choix et constitution de I’équipe de prospection

Le portrait, ou le profil, du prospecteur de caféiers tracé par R. POR-
TERES (1963) reste un idéal applicable a toutes les plantes:

«Le prospecteur doit déja étre préparé a ce type de recherches sur le
terrain.

il doit étre a la fois agronome et écologiste, connaitre la caféiculture et
tous les problemes que pose son amélioration.

Ses connaissances générales doivent porter sur la climatologie, la pédo-
logie, la flore.

L’histoire régionale a la caféiculture est a apprendre ».

[l est certain que PORTERES répondait a ce portrait et qu'il a payé de sa
personne a la recherche des caféiers, en Afrique et & Madagascar.

Mais — décadence des jeunes générations selon les chercheurs du
troisieme age, plus vraisemblablement spécialisation ou plus prosaique-
ment création d’emploi? — maintenant la tendance va plutét a la constitu-
tion d'équipes dont la somme des composantes tend vers ce portrait.

Il n'est pas évident que la formation de «prospecteurs » se justifie; il est
certain par contre qu'on doit étre formé a la prospection. 1l est important
qu'il n'y ait pas de hiatus entre la prospection et la suite des opérations, que
le prospecteur soit intéressé aux recherches post-prospection et qu'inver-
sement le personnel responsable des activités d'amélioration participe a la
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prospection. En effet, dans ce ca’s, ce que le chercheur envisage d’effec-
tuer comme études ultérieures pourra en partie le guider au cours de la
collecte, comme les observations effectuées durant la prospection oriente-
ront ces travaux.

Cet aspect est tres important: la connaissance du matériel végétal tel
gu'il se présente sur le terrain d’origine fournit au chercheur qui I'étudiera
ensuite en station une image concréte trés stimulante pour la réflexion.
Cette image a manqué cruellement a certains qui n'ont pas eu la chance de
participer a des prospections...

A l'expérience, la composition de I'équipe dépend en fait de la plante a
prospecter, d'un intérét particulier, des individus, de leurs motivations et de
leurs rapports. Elle dépend aussi beaucoup des disponibilités (tableau 6).

Les rapports entre les personnes sont particulierement importants, ce
point n'est pas a sous-estimer quand on prend la responsabilité d’envoyer
des gens vivre longtemps dans des conditions qui ne sont pas toujours du
plus grand confort et toujours fatigantes. |l doit se créer une compréhension
collective des objectifs a atteindre. Ces recommandations ne sont pas
puériles car beaucoup de prospections ont connu des difficultés et n'ont
pas donné les résultats escomptés pour de telles raisons.

Le choix des prospecteurs revient a créer une équipe chargée de rame-
ner le maximum de matériel et de données dans des conditions particu-
lieres de vie et de travail. De la qualité de ce matériel va dépendre tout le
programme ultérieur d’amélioration.

La nature et le statut de la plante vont commander la composition de
I'équipe selon la démarche suivante:

comment la conserver? \

la plante "données a aobtenir ———— choix des specialiteés
et des individus

quelles sont ses particularités?

Il s'est avéré que pour le caféier le maximum d'efficacité était la réunion
de spécialistes de botanique, génétique et phytopathologie.

La démarche peut étre présentée ainsi:
— connaissance de la plante.

— caractéristiques du genre et genres voisins.

— caractéristiques globales des especes.

Les plantes doivent étre reconnues a tous les stades de développement,
sur les seuls caractéres végétatifs le plus souvent. Alors que la collecte
botanique classique se fait en regie tres générale seulement sur du matériel
en fleurs et en fruits.

— méthodes de conservation et de multiplication.

Dans chaque population il convient de choisir le type de matériel qui a les
meilleures chances de survie. Il est nécessaire d’'avoir connaissance des
pratiques horticoles classiques complétées par des mises au point spécifi-
ques, les techniques utilisées en prospection se différenciant de la manipu-
lation de grandes séries de plantes. Par exemple, pour un individu remar-
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quable, duquel on ne peut prélever que quelques boutures, il est fonda-
mental de conserver et d’obtenir la reprise d’au moins I'une d'entre elles.
Un soin particulier et «personnalisé» leur sera donc accordé (cf. café
Tome |, p. 66 ou riz p. 141).
— Connaissance de la plante dans son milieu.
— Approche des conditions d’habitat des espéces de caféiers et re-
cherche des nouvelles stations.
— Définition des relations de la plante avec ses parasites. On tentera
de décrire le «paysage phytosanitaire» de la plante dans son milieu:
parasites de la plante elle-méme, passage a d'autres espéces de la
méme station, etc...

TABLEAU 6: Composition des équipes de prospection (ORSTOM — Afrique et
région maigache)

PLANTE PAYS ANNEE COMPOSITION

Panicum Cote-d’lvoire 1964 généticiens (2)
Cote-d'lvoire 1966 généticiens (2)
Kenya, Tanzanie 1967 généticiens (2)
Tanzanie 1967 généticiens (2)

CAFE Ethiopie 1966 botanistes (2), pédoiogue (1)
*Madagascar 1960-1974 botanistes et géneticiens
Comores 1975 généticiens (2)
Réunion, Maurice
Centrafrique 1974 botaniste (1), généticien (1)
Kenya 1977 botaniste (1), généticien (1),

phytopathologiste (1)

*Cote-d'lvoire 1974-1983 géneticiens et

phytopathologistes

RIZ 1974-1983 généticiens (2)
MIL Sénégal 1976 genéticiens (2)
Mali 1975-1976 généticien (1), botaniste (1)
1978-1979 généticiens (2)
Haute-Volta 1975 généticien (1), botaniste (1)
Togo 1977 généticiens (2)
Niger 1976 généticiens (2)

*Prospections de type continu

Les parasites des caféiers, par exemple, ont été également isolés dans
toutes les régions de caféiculture par les chercheurs portugais qui ont alors
pu procéder a linfection systématique d'un grand nombre de caféiers a
Oeiras au Portugal.

On est amené donc pour atteindre ces objectifs a faire appel a des
spécialistes aptes & assurer les taches préalablement définies: botaniste,
généticien, horticulteur et phytopathologiste.
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Ce schéma est applicable aux plantes arborées ou arbustives de forét:
colatiers, cacaoyers, hévéas, essences forestieres. |l suffira de remplacer
une spécialité ou I'autre. La contribution d'un sylviculteur parait souhaitable
dans la prospection d'une essence forestiere par exemple. Plus que le titre,
c’est la qualification du prospecteur qui est impaortante.

Pour une plante domestiquée, mil, riz, 'aspect humain peut réclamer la
présence d'un «anthropologue », spécialiste de géographie humaine ou
d'anthropo-économie. A notre connaissance, en Afrique, jamais un tel
spécialiste n'a participé a une prospection et on ne peut que le regretter.
Généticiens ou botanistes sont capables de faire des observations sur les
pratiques culturales, ils I'ont fait quand c’était nécessaire. Mais il y a, a la
base de la domestication d'une plante, une réalité socio-économique ou
socio-culturelle, qu'ils ne peuvent aborder.

La recherche des formes sauvages des plantes demande de bonnes
connaissances en botanique et en écologie. Dans ce cas, la présence d'un
botaniste sera des plus utiles. C'est ainsi que dans les premieres prospec-
tions de mil pénicillaire, la mission au Mali en 1975, composée d’'un généti-
cien et d'un botaniste, a bien précisé le statut de la forme sauvage (cf. Mil
Tome | et GROUZIS, 1979).

Par contre, si on imagine la prospection d'une espéce introduite dans
une zone ou elle est uniquement connue comme cultivée, tel le mais ou le
manioc en Afrique, I'apport botanique n'est pas nécessaire. Il peut devenir
fondamental pour une plante domestiquée dans une autre région du
monde mais dont on recherche des formes ou des espéces voisines
sauvages. Ce pourrait étre le cas de Psophocarpus tetragonolobus gombo
peut-étre originaire d'Afrique mais qui n'y est pas cultivé traditionnellement.

Cette premiére phase, définition des objectifs et choix de I'équipe, est
une des plus importantes sinon la plus importante ; de sa bonne réalisation
dépendra tout le succeés de la mission.

Notre équipe étant constituée, nos prospecteurs ddment avertis vont
collecter toute l'information préalable nécessaire a 'accomplissement de la
mission.

2. Recherche prealable de I'information

L’information préliminaire doit étre la plus compléte possible; elle touche-
ra les domaines de la botanique: taxonomie et systématique, variabilité,
écologie, biologie et répartition; de la génetique: polymorphisme, modes
de reproduction, diversité chromosomique; de l'agronomie: formes culti-
vées, pratiques culturales, stockage; des maladies: parasites, résistances,
modes de transmission; des données ethnographiques.

Il faudra s'informer sur I'aspect matériel de la mission, connaissarnce
générale des pays a visiter, zones de végétations naturelles, zones de
cultures, climats, routes, etc...

Enfin le dernier point mais non le moindre est la préparation administra-
tive: autorités et personnalités scientifiques & contacter, formalités d’expor-
tation du matériel, possibilités de transport et d'expédition du matériel. Ainsi
les contacts pris avec le Dr. AGNEW, botaniste a Nairobi, furent détermi-
nants pour la réussite des prospections Panicum en Afrique de I'est.

Il est bien évident que toutes ces informations ne pourront étre recueil-
lies, beaucoup n'existent pas. ll est nécessaire d'avoir une image aussi
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précise que possible de la plante et du pays a prospecter. Une prospection
n'est jamais trop bien préparée.

a. Connaissance de la plapte. Elle commence par la connaissance de
I'espéce ou des espéces recherchées, de leurs rapports avec des espéces
voisines voire des genres voisins.

Ainsi considérons quelques exemples analysés en premiere partie:

Panicum maximum. A cette espéce ont été adjointes lors de la prospec-
tion P. infestum et P. trichocladum qui fait partie du méme complexe
d'espéces: la section des maximae du genre Panicum pour les systémati-
ciens. Des hybrides entre ces espéces ont été découverts et croisés avec
les P. maximum.

Café. Au sein des Rubiacées se distinguent un certain nombre des-
peéces présentant la placentation cofféenne, les vicissitudes de la nomen-
clature les ont fait se disperser ou se rassembler. La tendance la plus
moderne (travaux de LEROY) est de distribuer cette centaine d’especes en
4 genres étroitement alliés. Les prospecteurs doivent dépasser la nomen-
clature pour ne retenir que les rapports inter-taxonomiques et considérer
I'ensembie.

Riz. Ont été collectés: Oryza glaberrima et O. sativa, formes cultivées,
leurs éventuels hybrides, les espéces sauvages et adventices (O. longista-
minata, Q. breviligulata, etc...) mais aussi Leersia qui ressemble aux riz
sauvages.

Mil. La prospection s'est efforcée d'englober la totalité des espéces du
complexe: les Pennisetum de la section pennicillaria (P. typhoides, mais
aussi P. violaceum forme sauvage et également P. purpureum allotetra-
ploide dont un génome est celui de P. typhoides).

A ce stade et dans certains des cas, il pourra étre envisagé de requérir le
concours d’un botaniste pour se retrouver dans les méandres de la nomen-
clature. Les regles de la nomenclature, pour si compliquées qu'elles pa-
raissent, n’en sont pas moins d'une utilité absolue; elles ne sont pas
toujours un pur jeu de I'esprit... botanique, elles permettent parfois d'identi-
fier des taxons qui ont un sens biologique.

La nomenclature des plantes cultivées est particulierement compliquée,
ceci tient a leur variabilité méme. Trés souvent celle-la est un reflet de celle-
ci! Beaucoup de botanistes ont décrit comme espéces des cultivars.

De méme les espéces a large répartition géographique ont regu plu-
sieurs noms si elles varient quelgue peu dans une aire de dimensions
importantes.

Si les deux causes s'ajoutent, on arrive a des situations trés complexes:

Coffea canephora Pierre a été décrit sous une dizaine de nom différents,
et on a donné un nom scientifique a prgs de 20 variétés!

Pennisetum typhoides a regu 17 noms différents (cf. tome |, p. 174 a 176)
correspondants a des phénotypes présentant une légere homogénéité et
ayant des aires de répartition géographique différentes.

Cependant cette variabilité¢ taxonomique présente une certaine utilité:
c’est un indicateur de variabilité génétique: les sections des maximae du
genre Panicum ou des penicillaria du genre Pennisetum (mil), se superpo-
sent aux complexes d'espéces.

Rappelons que sans analyse critique, et ce sera un des résultats des
études ultérieures, on ne pourra pas prendre, a ce stade, de position
définitive par rapport a la nomenclature. N'oublions pas que la taxonomie
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est un produit de I'esprit humain et qu'il s’y exerce deux tendances celle de
ceux qui regroupent et celle ce ceux qui pulvérisent! En définitive, il faudra
s’efforcer d'avoir une image aussi précise que possible des problemes
taxonomiques de la plante recherchée.

Un bon ouvrage de départ pour les plantes cultivées tropicales est
«Tropical crops» de PURSEGLOVE en 2 volumes. On peut également
conseiller «Evolution of crop plants » de SIMMONDS 1976.

Les flores, dans leur laconisme, sont indispensables a consulter. Aucune
ne couvre toute d'Afrique tropicale, peu sont complétes!

La «Flora of Tropical Africa» est ancienne. La «Flora of West Tropical
Africa» réviseée récemment, est fondamentale pour toute ta région du Séné-
gal au Cameroun oriental, sa position n'est pas toujours en pointe (voir
'exemple des caféiers et des mils). Son pendant oriental «Flora of East
Tropical Africa» est loin d’étre acheve, de méme que la «Flore du Came-
roun», la «Flore du Congo», la «Flore du Zaire», la «Flore de Mada-
gascar » !

Les monographies, quand il en existe, sont a rechercher. La premiere
partie de cet ouvrage donne une idée des sources bibliographiques.

L'Association pour I'étude taxonomique de la flore d'Afrique tropicale
AETFAT publie chaque année un index bibliographique relatif a tous les
Phanérogames africains et malgaches au sud du Sahara. Cette publication
dépasse souvent les cadres de la seule systématique.

On ne fera que rappeler les différents bulletins signalétiques et «abs-
tracts » spécialisés.

Une source indispensable de données est fournies par les collections de

plantes seches, les herbiers ou herbarium. Leur consultation est indispen-
sable.
— L’examen des échantillons d'herbier, si elle ne permet pas d'avoir la
vision globale de la plante, permettra d'apprécier les caracteres indiqués
dans la littérature, de les concrétiser: la longueur de la liguie d'Oryza sativa
par rapport a celle réduite d'O. glaberrima, les différences entre les inflo-
rescences des 3 Panicum, les soies basiliaires des épillets de mil.

Les herbiers possedent généralement d’autres collections de fruits, de

graines, de bois, qu'il sera utile de consulter.
— Une méme plante est souvent représentées par de nombreux échantil-
lons, c'est le cas des plantes cultivées ou utiles, qui donneront une pre-
miere idée de I'éventuelle variabilité. N'oubions pas que «les systemati-
ciens... (ont porté)... plus dintérét aux caractéres morphologiques des
types déposés (holotypes) qu’au polymorphisme et aux variations des
populations naturelies » (CHARRIER, 1978).

— Les types doivent étre examingés attentivement et avec soin; ils sont les
étalons qui ont servi de référence pour la description du taxon auquel on a
attribué un nom. Les types sont généralement signalés sur la feuille elle-
méme. Ce n’est pas toujours le cas et on devra se référer a la description, la
diagnose, pour identifier le type. Il y a la un travail difficile, souvent fasti-
dieux, qui demande une grande habitude. S'il se présente quelques diffi-
cultés, on fera appe! aux conservateurs des herbiers.

— Les mentions portées sur les étiquettes accompagnant les échantillons
seront lues avec soin. Tous les collecteurs n'ont pas attaché la méme
attention a leur rédaction. Quelques plantes, rares il est vrai et générale-
ment anciennes, sont étiquetées d’Afrique ou de Madagascar! Une bonne
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étiquette devrait porter le nom du collecteur, le numéro de récolte, la
localité, le type de milieu, puis des informations sur le port, la couleur des
différents organes, leur forme, leur odeur, etc..., enfin le nom en langue
locale, 'usage, etc...
— La plus grande partie de ces échantillons est déterminée, c'est-a-dire
qu’its portent un nom donné par le collecteur ou un spécialiste ayant
examiné le matériel. Des échantilions restent innomés ou un doute se pose
a leur sujet, souvent mentionné par le collecteur. Ainsi un échantillon de
Coffea du Gabon est considéré par son découvreur, comme proche de C.
humilis qui n'est connu que de I'Ouest africain. C'est grace a un échantillon
indéterminé de I'herbier de I'Afrique de I'Est a Nairobi qu'a pu étre retrou-
vée, récoltée et mise en collection une espéce intéressante, vraisemblable-
ment nouvelle.
— Pour I'Afrique et pour des raisons historiques évidentes les grandes
collections sont en Europe: Belgique, herbier royal de Bruxelles-Meize;
France, Museum national d'histoire naturelle de Paris; Grande-Bretagne,
Royal botanical gardens de Kew et British Museum de Londres; ltalie,
herbier du Jardin botanique de Florence. Chacun a sa spécialité géogra-
phique: Belgique, Zaire, Burundi, Ruanda; France, Afrique de I'Ouest et
Centrale; Grande-Bretagne, Afrique de I'Est, Ghana, Nigéria, Afrique du
Sud; ltalie, Ethiopie, Somalie, Lybie.

On trouvera aussi de riches collections, souvent récentes, dans les
herbiers locaux que I'on visitera des le début de la mission de prospection.

Beaucoup d'autres données pourront étre recherchées dans la bibliogra-
phie qui seront utiles a la prospection. Les travaux de CHEVALIER et
PORTERES restent toujours d'un grand intérét et forment une base de
données qui sera complétée par une recherche bibliographique plus mo-
derne de la plus grande utilité pour la suite du programme.

b. Connaissance de la zone de prospection. La, encore, les informations
seront recueillies par la recherche de la littérature: climat, végétation,
agriculture, etc... Les données cartographigues sont a rechercher avec
beaucoup de soin. Tous les pays ne sont pas connus avec la méme
précision. En Afrique, la plupart des pays de langue frangaise par exemple,
ont une trés bonne couverture cartographique a plusieurs échelles, établies
a partir de photographies aériennes en général récentes. Mais certains
pays n'ont que d'anciennes cartes élaborées a partir de cheminements sur
le terrain, le relief y est approximatif, les noms et la place des localités
sujets a caution.

I faut obtenir des renseignements administratifs sur les possibilités d’hé-
bergement, les points de ravitaillement en carburant surtout, les moyens de
transports, les possibilités d'expedition de matériel vivant, les centres de
recherches, ies coliections vivanies, etc...

Enfin on pourra recueillir beaucoup d’informations auprés des personnes
connaissant le pays et la plante.

Bien souvent documents et renseignements ne sont obtenus que sur
place. Cependant, il est maintenant possible d'établir un projet de prospec-
tion relativement precis.

3. Projet de prospection

A partir de la distribution du matériel a rechercher, qui sera une aire ou
une série d'aires pour une plante domestique, des localités pour une plante
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sauvage, et en fonction des voies de communication ou des moyens de
transports existants, on établira un itinéraire possible.

Rappelons que lidentification des lieux de récolte est souvent trés
compliquée:

— La graphie est incorrecte pour beaucoup de langues africaines non
écrites; le collecteur écrit le nom de la localité comme il I'entend et selon
qu'il parle l'allemand, I'anglais, le frangais ou le portugais le résultat peut
étre bien différent, et beaucoup de coliectes ont été faites avant gqu'il y ait
des cartes de la région. En Ethiopie, les transcriptions sont amhariques;
italiennes, anglaises a partir de noms qui n‘appartiennent a aucune de ces
langues mais au galla, au kaffa ou au guraje!

— La localité est imprécise parce que le nom tres répandu. (Tels a Mada-
gascar les Ambohimanga et les Moramanga, par exemple).

— Le nom a changé: les villages des sultanats orientaux de Centrafrique
portent le nom de leurs chefs jusqu’en 1954. Les premiers collecteurs ont
donné les noms utilisés par les premiers navigateurs ou les premiers colons
qui n'ont jamais été utilisés par les habitants et non maintenus.

— La localité, le village a disparu; il a pu aussi se déplacer, ce qui est tres
fréquent.

— Les noms ne correspondent pas a une localité; le collecteur de bonne
foi, a noté le nom d'une tribu ou d'un clan.

— La localité est connue sous deux noms, le nom vrai dans la langue de
I'ethnie qui I'habite et un nom donné par une autre ethnie. C'est trés souvent
celui-ci qui figure sur les cartes.

— La difficulté est encore accrue s'il s’agit d'un lieu-dit: forét, montagne,
etc... Ces appellations sont rarement mentionnées sur les cartes et rare-
ment générales, méme les noms des fleuves et cours d'eau varient: un
méme fleuve a souvent autant de noms que d’ethnies riveraines (Amour =
Hei Long Kiang par exemple).

Bref, c'est a une véritable recherche historique qu'il faudra se livrer dans
certains cas pour situer les localités et ces cas sont souvent la majorité.
Pour le Cameroun, LETOUZEY a établi un index des localités botaniques
(Flore du Cameroun). Il existe aussi un répertoire mondial des localités mais
encore inachevé.

On se rappellera ces trop longues remarques quand il s'agira d'identifier
le matériel collecté! .

L'itinéraire étant défini, on précisera les lieux d’expédition du matériel,
objectif primordial de la prospection. Il n'y a pas de probleme quand la
récolte porte sur des semences, il risque d’étre difficile a résoudre quand
ce sera du matériel vivant.

Toute facilité permettant d'accélérer le transport est un facteur de succeés
complémentaire.

La prospection des plantes cultivées profitera évidemment d'une meil-
leure accessibilité que celle de plantes sauvages. Ici les facilités de circula-
tion automobile pour avoir acces rapidement et facilement aux différentes
zones a prospecter sont particuliérement indispensables.

La période de prospection doit tenir compte de la période favorable pour
récolter le matériel et aussi des possibilités de déplacements sur le terrain.
Il faudra établir un compromis entre ces deux impératifs. En régle générale,
la saison des pluies sera & déconseiller: difficultés voire impossibilité de
déplacement et de travail efficace sur le terrain. En ce qui concerne le mil,
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par exemple, la solution retenue a consisté a choisir une époque de
prospection en fonction de la maturation des cultivars les plus tardifs. Ce
passage apres la récolte permet d'apprécier plus facilement qu'au champ
la variabilité des cultivars. Les agriculteurs sont aussi plus disponibles pour
répondre aux questions des enquéteurs. Cependant les cultivars tres pré-
coces risquent d'avoir été consommeés, ayant joué le rble de «vivre de
soudure ». D'autre part les formes sauvages a épillet caduque ne doivent
pas étre récoitées trop tard. Ainsi, dans la pratique, lorsqu'une prospection
en deux temps n'a pas été possible, la collecte a commencé au cours du
mois de novembre, certaines cultures étant encore sur pied.

Le projet de prospection comportera finalement I'objet de la prospection,
litinéraire, le calendrier, la durée, la période, les modalités de transport et
d’'expédition du matériel, les besoins matériels et I'estimation financiere.

C. DEROULEMENT SUR LE TERRAIN

Dans le cadre des objectifs, des projets et des moyens mis en ceuvre, les
prospecteurs doivent pouvoir bénéficier de la plus grande liberté d'action
possible: il leur faudra faire preuve d'initiative a tout instant.

1. Phase préliminaire

Avant d'aller sur le terrain méme, on se doit de prendre contact avec les
autorités compeétentes. Il est toujours souhaitable, et c'est la régle générale,
d'étre accompagné par un spécialiste délégué par les autorités locales.
~ Connaissance du milieu et de la plante, du pays méme, contacts lors des
. enquétes sont des plus fructueux.

" C'est & ce moment qu'il faudra régler les modalités pratiques de dédou-

blement de la collection et le lieu d'implantation de la partie devant rester
dans le pays. De méme que les modalités législatives d’exportation du
matériel.

On recherchera les informations nécessaires précises pour 'accomplis-
sement du projet: état des routes, lieux d’envois, moyens de transports,
etc... Trés souvent le projet sera remanié a ce moment-la en fonction de ces
nouveaux €léments.

Nous passerons sur la preparation matérielle domestique et le transport
pour n'insister que sur ce qui a trait a la récolte et au conditionnement du
matériel. Beaucoup de choses peuvent étre achetées ou fabriquées sur
place, les caisses isothermiques pour la conservation et I'envoi du matériel
végétatif par exemple. Certains centres de recherche peuvent fournir du
matériel spécial, on devra le savoir avant de venir, sinon l'apporter: instru-
ments d’optique, de mesure, etc...

C'est souvent & ce moment-la que les prospecteurs pourront prendre
connaissance du matériel vivant qu'ils vont s’efforcer de rechercher dans
les collectiong ou les jardins des centres de recherche. Ainsi au Kenya, a la
station de Ruiru ce fut le cas pour Coffea eugenioides qu'aucun des trois
prospecteurs n‘avaient vu vivant. Si méme le matériel est connu, c’est une
démarche a ne pas négliger.
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Enfin comme il a été dit précédemment, 'examen des collections d’her-
bier va encore apporter des données importantes.

Les discussions, les échanges de vue avec les personnalités résidant
dans le pays et portant quelque intérét aux plantes sont un apport inestima-
bie: la présence de Coffea arabica au Marsabit (Kenya) n’a été connue que
par des informations recueillies sur place, il n'y a pas de référence d'herbier
a Bruxelles, Kew, Paris, ni a Nairobi. Cependant, il en est fait mention dans
«Trees and shrubs of Kenya». La faute dans la préparation a pu étre
rattrapée ! De méme il a été signalé a propos de Panicum que ce sont les
conseils du Dr AGNEW a I'Université de Nairobi qui ont amené les prospec-
teurs a modifier leur itinéraire et & collecter les échantillons les plus intéres-
sants dans des zones qui ne figuraient pas sur le parcours initialement
prévu.

2. Phase active

Le matériel prét, les données diverses bien assimilées et ordonnées, les
prospecteurs quittent enfin la ville qui les a accueillis les premiers jours, la
prospection entre dans sa phase active.

Une chose est de connaitre la plante en collection, champ ou jardin, une
autre est de la trouver et de la reconnaitre sur le terrain! Difficultés réduites
au minimum, évidemment, pour une plante domestique, poussées a
'extréme, au contraire, dans le cas d’'un arbre ou arbuste de forét.

La recherche de la plante ne se fait pas au hasard. On connait, par les
données de la bibliographie, la zone d'altitude et/ou la formation végétale
par exemple. Mais les prospecteurs ne connaissent pas le pays et ils
doivent concrétiser leurs connaissances livresques. Les indications d’habi-
tat relatives a Coffea eugenioides conduisent a la rechercher dans une
«forét de montagne » alors qu'’il se situe a la partie supérieure de la forét de
basse altitude. :

L’'expérience montre que c’est moins la difficulté de reconnaitre 'espéce
que de la situer dans son contexte de végétation qui est importante.

Il est presque toujours plus difficile par exemple de trouver la forét gu’'un
caféier! Ce n'est pas une boutade: comme nous le disions ci-dessus, il faut
trouver le type d’habitat, par ailleurs bien des foréts dont on conserve des
récoltes dans les grands herbiers ont disparu.

Or, n'oublions pas que le maximum de collectes a été fait dans la
seconde moitié du siécle dernier et les toutes premiéres décennies du
notre. Combien de foréts ont disparu depuis! Raison de plus, s'il en fallait,
pour accélérer le mouvement de prospection.

Le champ ou la station une fois repérés, une enquéte auprés du cultiva-
teur est indispensable pour comprendre I'organisation variétale au niveau
du village ou de la région. Les informations recueillies comprennent: les
noms du village, de l'ethnie, les noms vernaculaires, l'origine de la se-
mence, les dates de semis et de récolte de chaque cultivar, les techniques
culturales, l'attitude du cultivateur vis-a-vis des formes spontanées ou ad-
ventices, les usages (culinaires ou autres) le comportement vis-a-vis des
aléas climatiques ou parasitaires, etc... Ces informations sont a confronter
avec celles des cultivateurs des points de récolte voisins et avec la propre
appréciation du prospecteur. Ainsi peut naitre un dialogue des plus utiles
avec les cultivateurs (cf. Tome |, p. 187 pour le Mil).
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On recueillera, préparera et conditonnera le materiel végétatif vivant
immeédiatement et sur les lieux mémes de récolte. Ce matériel est d'une trés
grande fragilité, sauf bien sOr quand il s'agit d'organes de reproduction
vegetative spécialises. Les fruits seront traités plus tard.

Quand il y a une hésitation sur la nature du matériel il faut le récolter plutét
que de passer a coté de quelque chose d'intéressant — et a Madagascar,
nous avions les erreurs de collecteurs souvent illustres!

Il sera souvent nécessaire de faire des herbiers avec fleurs et fruits. On
s'attachera a conserver en milieu liquide (alcool, formol ou autre) quelques-
uns de ces organes reproducteurs. Pour les espéces ligneuses, il est bon
de prendre un morceau de tronc.

Les parasites cryptogamiques seront collectés selon les méthodes en
usage.

Des exemples circonstanciés ont été donnés dans les monographies.

L'identification du matériel est trés importante: un matériel non identifié
ou mal identifié perd beaucoup de sa valeur. Les échantillons préleves
portent tous un numéro; le but de la numérotation doit étre de pouvoir
retrouver la provenance du matériel, de connaitre le type de matériel
collecté et de montrer clairement les relations entre les differents échantil-
lons.

La localisation geographique doit étre faite avec le plus grand soin
possible, on se rappellera les difficultés rencontrées avec les herbiers! Il
convient d'utiliser les noms mentionnés sur les cartes et de faire référence a
celles-ci: la distance a un centre et la position géographique par rapport a
celui-ci, les coordonnées géographiques a partir des cartes seront notées.

Il n'est pas utile de s'étendre sur le déroulement de la prospection. |l
devra étre adapté a la plante et au pays; les beaux projets, e bel ordonnan-
cement avant le départ vont se trouver confrontés a la réalité. L'important
est de trouver et de rapporter le matériel. Les routes prévues ne sont pas
accessibles, les points d’expédition ont disparu, il faudra improviser. Les
prospecteurs devront utiliser, ils I'avaient prévu, des moyens locaux, piro-
gues, animaux de bats, transports en commun. |l faudra toujours estimer
les moyens et le temps passé en fonction des résultats escomptés.

L'observation des étalages de marchés permet de découvrir parfois des
cultivars oubliés ou peu accessibles, ou elle peut en enquétant auprés des
marchands faire découvrir des zones de cultures inconnues jusque-la. La
visite des greniers est indispensable car il s'y trouve rassemblée la totalité
de la variabilité rencontrée dans les cultures du viilage.

Il ne faut pas trop attendre des paysans pour obtenir des renseignements
sur une plante sauvage a moins qu'elle ne soit utilisée ou l'ait été. A
Madagascar, les villageois ne connaissent généralement pas les caféiers
sauvages en tant que tels, par contre ils recouvrent sous le nom de «café-
ala» café de forét, beaucoup de plantes qui n'ont rien a voir avec les
Rubiacées mais possédent des graines aplaties et des fruits rouges.

C'est cependant une source de renseignements a ne pas négliger: dans
une prospection, rien n'est a négliger.

Les paysans, s'ils ne se soucient que peu de classification et de syste-
matique ou mieux s'ils n'ont pas les mémes critéres que ceux utilisés en
botanique, sont des observateurs de premier ordre. Un rameau ou mieux
encore une plante en place permettra & un guide de retrouver imméediate-
ment cette plante.
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La prospection se terminera par la remise du double du matériel collecté
a l'institution prévue du pays hdte.

3. Bilan de la prospection

Il est important d’insister sur le rapport de prospection desting a faire le
bilan de toutes les observations de terrain pour les utilisateurs du mateériel
végétal. Ce doit étre un document analytique qui reunit cependant les
observations des différents prospecteurs.

Le rapport comprendra nécessairement:

— litinéraire suivi avec une carte précisant la situation des points de
collecte,

— la description des conditions géographiques, climatiques, édaphiques,
ethniques des zones prospectées,

— une liste des échantillons récoltés avec leur point de collecte, le nom
vernaculaire et I'ethnie du cultivateur,

— une description du matériel collecté par cultivar accompagné éventuel-
lement d'illustrations, et des caractéristiques morphologiques, adaptatives,
culturales de ce cuitivar.

Des fiches descriptives sont ensuite réalisées pour chaqgue échantillon
(cf. chapitre Descripteurs: descripteurs de terrain).

Ces différents points seront présents selon l'initiative des auteurs. Rap-
pelons que ce rapport est indispensable pour la suite du programme mais
aussi pour les organismes qui ont initié et finance la mission. Il devra aussi
étre impérativement remis aux autorités du pays ou s'est faite la mission.

Ce rapport, quelques années apres, restera avec le matériel mis en
collection, le seul souvenir de la prospection.

II. METHODOLOGIE D’ECHANTILLONNAGE

Avant d'établir quelques principes d’échantillonnage il faut distinguer
deux étapes dans les prospections et les collectes:
— La premiére est une véritable exploration, on ne sait méme pas au
départ si dans la region explorée, il sera seulement possible de découvrir et
de rapporter des plantes du type recherché (telles étaient par exemple les
conditions de la récupération de Coffea congensis, la découverte de
plantes diploides sexuées de Panicum maximum). Dans ces conditions il
serait absurde d'alourdir la tache des prospecteurs par des exigences
systématiques pour 'échantillonnage. C’est sur place qu’ils orienteront
leurs parcours et leurs prélevements en fonction des renseignements de
tous ordres qu'ils obtiendront.
— La deuxiéme concerne des plantes bien connues, trés bien recensées;
des populations déja repérées. Dans ce cas on peut envisager de planifier
un échantillonnage le plus correctement possible.

Pratiquement fe réalisme imposera trois recommandations:
— Les bons programmes de collecte se déroulent au moins en deux
temps: un premier repérage et une récolte préliminaire, base d'études
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permettent de mieux planifier une deuxiéme campagne plus systématique.
— Les échantillonnages doivent aussi étre planifiés et aussi objectifs que
possible mais jamais au prix d'émousser le sens d’observation des pros-
pecteurs et d’affaiblir leur potentiel de décision sur le terrain.

— La primauté du jugement sur I'aspect systématique impose que les
collectes soient faites par des spécialistes de la plante concernée, préoc-
cupés des ressources génétiques plus que des intéréts appliqués immé-
diats mais parfaitement informés des problémes posés par I'amélioration
de la plante.

A. OBJECTIFS DE LA COLLECTE DES RESSOURCES
GENETIQUES

Il ne faut pas perdre de vue que les objectifs généraux sont doubles:
— Rapporter le maximum de diversité génétique pour le complexe étudié
(conservation d’'une banque de génes).

— Déterminer les mécanismes générateurs de cette diversité et localiser
les sites ou ces mécanismes semblent mis en ceuvre (conservation dynami-
que des ressources génétiques et connaissance de leur gestion).

Le premier point vise des conservations centralisées plus ou moins
indépendantes des zones d'origine, le deuxiéme prépare la constitution de
conservations dynamiques (réserves, stations de conservation reprodui-
sant les mécanismes d’'entretien et de création de diversité).

Si 'on se reporte aux descriptions schématiques des aires d'origine
(chapitre 1), le premier objectif tend & privilégier des échantillonnages peu
abondants couvrant les aires les plus vastes possibles, le deuxiéme objec-
tif visera des échantillonnages abondants, relativement peu dispersés dans
quelques zones centrales pour tenter d’identifier et d’étudier précisément
des microcentres.

La nature du matériel végétal échantillonné a une incidence tres grande
également sur l'organisation des collectes, suivant que l'on cherche a
échantillonner des variétés améliorées adaptées a des écologies variées,
des variétés traditionnelles ou des populations spontanées.

La premiere catégorie milite en faveur de parcours rapides sur de trés
grandes distances ponctués de prélévements assez peu détaillés. La
deuxiéme catégorie conduit a préférer des échantillonnages dans les vil-
lages, 4 une date a peine postérieure a la récolte, accompagnés d'en-
quétes et d’observations comparées des semences stockées dans divers
greniers. L'observation des variétés en place est cependant nécessaire
(particulierement pour juger des phénotypes des formes de transition avec
les formes spontanées) et un premier parcours avant les récoltes doit
permettre de bons repérages. L'échantillonnage des populations sponta-
nées est encore plus exigeant en temps passé pour rapporter un échantil-
lon de dimension donnée ou pour couvrir une région. La maturation des
graines est échelonnée, souvent sporadique; pour des graminées ou d’'au-
tres plantes annuelles les populations ne peuvent étre détectées qu'a des
moments trés particuliers, elles peuvent disparaitre complétement apres
maturité des graines. Les «mauvaises herbes» peuvent étre arrachées par
'entretien des routes ou par les troupeaux en déplacement. Pour des
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plantes pérennes (caféiers, hévéas) il est difficile de synchroniser la col-
lecte et la maturation des fruits pour des raisons de repérage ou d'accés au
matériel; I'échantillonnage d’arbres dispersés dans une forét ou l'espéce
n'est pas écologiquement dominante pose non seulement le probléme du
repérage mais aussi celui de la délimitation des populations.

Les échelles de temps de ces trois types de prospections ne sont pas
comparables et leur simultanéité est généralement inconciliable.

B. DONNEES A PRIORI POUR LA REALISATION DE
L’ECHANTILLONNAGE

La recherche des diversités sera aidée par quelques considérations de
génétique des populations rapprochant les observations des polymor-
phismes et I'existence de groupes géniques coadaptés, les modes de
reproduction, les diversités des milieux, les regles d’échanges de semence
ou de migrations spontanées (pollens et graines).

1. Diversités génétiques observées

Les analyses d'isoenzymes par électrophorése (cf. méthodes d’'évalua-
tion génétique, chap. Ill) permettent de donner une image du polymor-
phisme des populations naturelles et de la variabilité des variétés tradition-
nelles en termes de taux de polymorphisme, d’hétérozygotie et de distance
génétique (cf. chap. I). Les études détaillées sont encore trés succinctes,
quelques données existent cependant.

Le tableau 7 recense, sur des plantes pour lesquelles les résultats
concernent plus de 10 focus, les paramétres suivants:
— Le nombre de locus (locus variables) pour lesquels sur 'ensemble des
populations recensées on trouve plus d'un alléle: soit par polymorphisme
intrapopulation, soit monomorphisme pour des alléles majoritaires diffé-
rents (cf. chapitre |, définition du polymorphisme).
— Un indice de diversité moyen* calculé comme moyenne, pour I'ensem-
ble des populations et des locus variabtes de He=X,p;(1-p;) ou (i) désigne un
alléle particulier de fréquence p; dans la population considérée pour le
locus variable observé.

On peut remarquer lirrégularité des résultats d'une plante a l'autre et
souligner I'absence de liaison nette entre le mode de reproduction et la
diversité génétique.

*definition NEI «Molecular population genetics and evolution ».
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TABLEAU 7: Extrait de BROWN, 1978

Mode d Nombre de Nombre de | Nombre de [Densité

Espéces et régions Mo duet' m lati ‘n locus locus moyenne
reproduction populatlons étudiés variables |He x 100

Oenothera {Cook County Autogame 16 20 1 8 %
biennis S. Illinois Autogame 28 20 4 22 %
Hordewm Israél Autogame 28 28 25 11 %
spontaneum
Lycopersiceun Equateur
pimpinellifolium {Perou Autogame 43 11 11 14 %
Phlox cuspidata Texas autoincompatible 10 16 7 11 %
P. drummondii lexas autoincompatible 10 16 4 27 %
Stephanomeria . . . . o
exigua Californie autoincompatible 11 14 8 30




Sct

TABLEAU 8: Nombre d'alleles de chaque catégorie.

Espéces échantillons Locus nomb]f? de c
protéines D 3 L D L

Phlex drwmmondii 16 variétées 19 13 24 1 1
cultivars - nommées [72] [14] [14]
Hordeum spontaneum 28 populations de 28 16 45 16 25 6 12
formes spontanées 7 régions (Israé&l) [22] [21] [33] [81] [16]
Lycoperstcum 11 Equateur 11 3 22 3 9 2 14
pimpinellifolrum Perou [28] (8] (23] (5] [36]
formes spontanées
Phlox cuspidata 10 populations 16 9 19 2 2
formes spontanées Texas [42] [29] [50]
Phlox drummondii 10 populations 16 9 21
formes smontanées Texas {100]
Stephanomerta 11 populations 14 8 22 6 8 5 4

exigua Californie [26] [191] [26] [16] [131]
formes sauvages

[1 % d'alleéles fournis par la catégorie concernée




Un deuxieme type d’observations (cf. tableau 8) apporte des informa-
tions sur la distribution géographique des alléles. Un peu arbitrairement, 5
catégories d'alleles sont définis:

dispersé D: observé a fréquence > 10%
dans plus de 2 régions
Alléle commun C
fréquence > 10% dans ! sporadique S:  observé a fréquence > 10%
au moins un échantillon dans seulement 2 régions

localisé L: observé a fréquence > 10%
dans une seule région

Allgle rare R . dispersé D: il est observé dans plus

fréquence toujours 5 d’une région

< 10% localisé L: il n'est observé que dans
une région

Le Tableau 8 souligne que pour les alleles rencontrés, on trouve des
différenciations locales notables puisque la colonne C D est en général loin
de fournir la majorité des alléles recensés (2 parmi 6). Les alléles RL sont
bien représentés et ne contribuent donc pas de fagon négligeable a la
diversité d’ensemble. Si I'on considére les ressources génétiques du point
de vue d'une banque de génes il y a fort intérét a ce que I'échantillonnage
concerne le maximum de populations et de régions: échantillonner davan-
tage de sites avec moins d'individus par site.

La encore ce tableau ne met pas en évidence des particularités liées au
mode de reproduction.

Le Tableau 9 concerne les données relatives aux richesses alléliques
comparées entre les formes cultivées et les formes spontanées observées
sur des collections de 3 complexes (orge, tomate, riz).

Le Tableau 9 souligne !'importance des formes spontanées comme ré-
serve originale d’alléles, (malgré un pourcentage commun toujours impor-
tant). H. spontaneum avec seulement 20 échantillons introduit 18% d’aliéles
nouveaux. Les populations de H. spontaneum d'lsraél sont en moyenne de
50% plus variables que le fameux composite XXI en sa 17éme génération
(ce composite avait été synthétisé a partir de 6.200 origines d’'orges de la
collection mondiale).

Un dernier point que nous n'illustrerons pas concerne 'observation des
déséquilibres gamétiques dans les populations naturelles. Il semblerait que
des complexes coadaptés (lisibles a travers des déseéquilibres gamétiques
de locus dont la signification adaptive directe, comme les estérases, n'est
pas évidente) puissent étre mis en évidence tant chez les formes sponta-
nées que dans les variétés traditionnelles. Leur signification pourrait étre
importante en ce qu'ils soulignent l'incidence des corrélations environne-
ment-polymorphisme enzymatique.

Des données de génétique quantitative rapportées chapitre 1l 3, per-
mettent également de considérer le méme probléme: quelle est la part de
diversité interpopulation par rapport a la part de polymorphisme intrapopu-
lation. Pour deux plantes du méme complexe d’espéce (Triticum-Aegilops)
et d’habitats trés comparables, on peut noter de fortes différences dans la
valeur relative des deux sources de variabilité.
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NEVO et al. (1982) donnent un autre exemple d'observations de carac-
teres morphologiques et enzymatiques et des conséquences qu'il convient
de tirer pour I'organisation de I"échantillonage. Il s'agit cette fois des formes
spontanées Triticum diccocoides des blés tétraploides. Cette forme est
I'ancétre spontané immédiate de toutes les formes tétraploides cultivées
avec lesquelles elle est pleinement interfertile, elle est aussi partiellement
fertile avec les blés hexaploides, elle est autogame comme tous les blés
cultivés (taux d’allogamie de I'ordre de 3%). Des alléles peuvent étre ainsi
facilement transférés de ces formes spontanées aux formes cultivées. On
trouve chez T. diccocoides des caractéristiques agronomiques intéres-
santes (gros grains, haute teneur en protéine, résistance a la rouille jaune).
L’étude de NEVO et al. concerne 50 loci analysés sur 457 individus repré-
sentatifs de 12 populations en-Israél. 32% des loci étaient polymorphes
dans toutes les 12 populations, 30% étaient localement polymorphes, les
derniers étaient polymorphes au niveau de la région. Pour 49 des loci le
taux de polymorphisme était supérieur a 10%. L’hétérozygotie atteignait au
maximum 6%, loci par individus. La distance génétique maximum entre 2
populations valait 0,248. Les variations concernant les polymorphismes
enzymatiques et les caractéristiques d’épillets pouvaient étre significative-
ment corrélées avec des facteurs du milieu et la répartition géographique
(longitude). NEVO proposait les strategies d'échantillonnage suivantes
pour maximiser la variation génétique collectée en terme d'unité de colt et
d'effort:

«1. |l n'existe pas, a l'intérieur d'lsraél, une région unique riche en diver-
sité. Le patron de différenciation, sporadique, local et régional concerne
des populations différentes par leur effectif et leur degré d'isolement.

2. Plusieurs alléles sont limités & une ou deux populations ou zones, mais
ils y sont présents en fréquence appréciable (= 10%). La proportion d'al-
leles sporadiques communs et localisés atteint 68% et seuls 8% sont rares
sur I'ensemble de laire. Il est donc souhaitable de collecter des petits
échantillons dans un aussi grand nombre de localités que possible. Dans
cette espece la probabilité est forte de trouver des variants nouveaux,’
localement communs dans des régions nouvelles non encore explorées.
MARSHALL et BROWN (1975) ont déja souligné I'importance d’échanger
en priorité des alléles localisés.

3. Puisque la différenciation est partiellement adaptative et significative
écologiquement, I'échantillonnage doit concerner la plus grande diversité
environnementale possible (altitude, latitude, longitude variées; conditions
climatiques, édaphiques et biotiques. »

Cependant la diversité interpopulation reste (méme pour la plante allo-
game), trés fortement prédominante et I'on retrouve la conclusion du ta-
bleau 8.

L'analyse des populations d’'une région donnée permet d'organiser un
meilleur échantilionnage ultérieur et de déterminer en fonction des codts
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des diverses étapes de la collecte, les effectifs des échantillons a prélever
dans chaque situation*. (BOGYO et al. 1980)

*Si on préléve des échantilions de n, individus sur ny populations, on peut évaluer le

colt C delacollecte par: C = Cyn; + C,onynz0u C, est le colt lié aux changements de

populations et C, le cot de prélevement d'un individu dans une population.

Un principe d'optimisation de n, et n, proposé par COCHRAN et appliqué par

PORCEDDU serait de choisir ny et ny de fagon telle que le produit du colt global C

par la contribution moyenne d’un individu & la variance entre populations (o%g) soit

miminum. Le principe permet de situer n, et n, a un niveau tel que relativement au

colt l'apport de tout individu supplémentaire ne soit plus tres élevé (C faible mais

n—ri élevé) et ne soit pas insignifiant (C fort avec une contribution individuelle a la
p

variance négligeable).

La contribution a la variance o°g de chaque individu collecté est

0% ol 4 o8

NN, NNy N

ou o est la variance intrapopulation et 62, la variance due & I'hétérogénéité entre
populations (cf. analyse de variance hiérarchisée p. 137 et suivantes).
Il faut donc rendre minimum:

2 2
og g
A, = C x = (C1 + ang) ( — + 02p )
n{No Nz
) C10§
soit: A, = Cony08 + + C,02 + C,08
N2
ce qui revient & annuler:
dAC > C,og
= C20p -
dn, ng
dA C,OS
C=0si  Cuof - =
dn2 Na
- C, ot
d'oun, = - -
C2 Op

Supposons que les colts de collecter une population de plus (temps, déplacement)
soit 16 fois le colt de prendre une plante de plus dans la population (temps) on a C;
= 16 C,. En prenant des valeurs de variances calculées sur des populations d’lsraél
d'Aegilops speltoides (allogame) et d'Aegilops longissimum (autogame) on trouve
pour la floraison:
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o2 47 47 6 \
— = =4 PP e
o3 19" 7 19
83 83
?E = —,n,=4 \/: = 3 respectivement.
o8 184 184

Sion disposait d'un seul budget global C = 1000 C,, C = 16C,n, + n,C,n, on obtient

n: (16C, + 6C,) pour speltoides

1000 C; = [ ny (16C, + 3C,) pour longissimum

1000/19#53 populations.

d'ou ny = [ 1000/22#46 populations

On voit ainsi f'incidence, sur le nombre de populations échantillonnables, de la
connaissance acquise sur la variabilité de ces populations analysées a la suite
d’'une prospection préliminaire.

2. Incidence du mode de reproduction

TABLEAU 9: Variabilité allélique comparée entre formes cultivées et formes sponta-

nées de trois complexes d'espéces (orge, tomate, riz).

Nombre Bases de Resultats
d’entrées mesures
Hordeum 297 43 alleles en 3 [ 40% des alléles en
vulgare 20 locus d'esté- | commun dans les collec-
Hordeum rases tions
spontaneum 32% des alléles ne sont
observés que dans H.
vulgare
18% des alleles que dans
H. spontaneum
Lycopersicum | 47 cultivars du |49 alléles en | 37% alléles en commun
esculentum Pérou 10 locus 2% alléles que dans les
cultivé 43 populations formes cultivées
Lycopersicum | spontanées (+ 61% alléles que dans les
pimpinellifo- 1del. e var formes spontanées exclu-
lium spontané | cerasiformae) sivement
Oryza sativa série 1 (17 53% en commun
cultivé alléles) 47% chez O. perennis seu-
Oryza peren- série 2 (9 lement
nis spontané bandes esté- | 78% en commun
rases) 22% dans O. perennis seu-
lement
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On dispose de trop peu d'études détaillées pour permettre de suggérer
des consignes d'echantillonnage en fonction de la seule connaissance a
priori du mode de reproduction.

La diversité génétique des autogames peut, a tous les niveaux, étre
comparable a celle des allogames. Les connaissances acquises sur les
variétés traditionnelles des plantes autogames montre que leur polymor-
phisme intrapopulation peut étre considérable et que celui-ci peut avoir une
grande importance adaptative face a la diversité des écosystémes cultivés.

L'amélioration des plantes a I'avenir, fortement échaudée par la vulnéra-
bilité des variétés récentes, aura besoin non seulement de riches banques
de geénes mais aussi d'exemples opérationnels de variétés polymorphes
stables présentant des coadaptations en régime stationnaire. Celles-ci
représentent probablement ces bilans adaptatifs face a des milieux bien
déterminés tant pour leur tendance générale que pour leurs types de
complexité (diversité, irrégularité). Des ressources génétiques qui ambi-
tionnent d'étre a la fois banque de genes et conservation d'organisation
adaptatives complexes ne peuvent escamoter un échantillonnage serré de
quelques populations naturelles ou variétés traditionnelles, et ce, quel que
soit le mode de reproduction des plantes du complexe d’'espéces (autoga-
mie, allogamie, apomixie). Les populations apomictiques centrales cou-
plées aux formes sexuées ches Panicum maximum ont un polymorphisme
comparable a celui attendu chez des populations sexuées allogames; la
diversité des cultivars de pommes de terre tétraploides (autogamie et
multiplication végétative) du Pérou est nourrie de celle des autoincompati-
bles diploides; les Aegilops diploides autogames ne sont pas moins poly-
morphes (intrapopulations et intrafamilles) que les Aegilops diploides allo-
games; les variétés traditionnelles de millet du nord Shensi sont extréme-
ment polymorphes malgre leur taux d'autogamie supérieur a 99%.

‘Le mode de reproduction par contre intervient plus valablement pour
définir la taille d'une unité a échantillonner pour des populations naturelles:
I'isolement par distance est beaucoup plus réduit chez les allogames
(pollinisateurs lointains) que chez les autogames.

3. Distribution géographique du complexe d’especes

Le chapitre |, 6, schématise la distribution de complexes d’especes en
zones centrales (dont des microcentres), zones marginales et isolats. Mal-
gré le manque d'analyses détaillées prouvant complétement ce schéma,
on voit que les stratégies d'échantillonnage peuvent étre modulées de la
fagon suivante:

Zone centrale: proximités modérées entre prélévements, plus grande
chez les allogames que chez les autogames. Les échantillons en chaque
point peuvent étre abondants. Les zones a introgression, les microcentres,
doivent étre prospectés en jumelant des échantillonnages au hasard et des
repérages visuels de hors-types.

Zones marginales et isolats: Les consignes correspondant & des objec-
tifs «banque de genes» peuvent étre suivis, il faut mettre 'accent plus sur
la diversité des sites que sur le nombre des individus par site.
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4. Consignes pratiques d’échantillonnage

La lecture des monographies de la premiére partie montre la diversité de
ce qu’on appelle un échantillon. La taille de I'échantillon dépend d'abord
de sa nature (éléments de multiplication végétative, plantules, graines,
pollens) et de la plante.

La dimension de I'échantilion doit étre calculée en fonction des objectifs
d'étude qui le concerne (prévoir un excédent pour I'analyse génétique par
les laboratoires de ressources génétiques) et des possibilités de conserva-
tion (colts des chambres froides, surfaces disponibles par les collections
de plantes pérennes). Ce n'est que trés secondairement qu’une justification
de la taille de 'échantillon dépendra d'optimisations mathématiques. A titre
d'exemple on trouvera tableau 10 le nombre d’'échantillons prélevés au
cours des différentes prospections de riz depuis 1974.

Les contrats de collecte prévoieront des dimensions d’échantillon type. Il
faudra explicitement détailler ces formats suivant qu'il s'agit d’échantillons
de petites graines a fort égrenage spontané de formes sauvages ou de Iots
de cultivars plus faciles a collecter en grenier. Les échantillons des hors-
types, témoins d'une introgression, serviront a des recherches sur I'organi-
sation du complexe des especes prospectées; ils ne doivent pas figurer
dans le catalogue de collecte destiné a la conservation générale.

Sur les populations ou variétés en place les échantillons doivent étre
réalisés par regroupement de plusieurs prélévements aléatoirement distri-
bués sur 'ensemble du champ. L'information concernant cette distribution
n'est pas utilisable dans le cadre de la conservation générale, le maintien
de lots séparés par épis d'un méme champ ne se justifie donc pas, sauf si
la coliecte doit servir a analyser la structure reproductive de la variété.

Accompagnant certains échantillons, des exemplaires botaniques types
doivent étre rapportés (épis ou graines caractéristiques, planches d’her-
bier) mais I'encombrement de ce matériel ne justifie pas de le multiplier
systématiquement. La encore le jugement des collecteurs est déterminant.

S'astreindre a accompagner chaque échantilion de fiches détaillées est
un travail dont l'efficacité est illusoire (méme si la perspective de beaux
descripteurs mis en mémoire informatisée est alléchante). Il vaut mieux
garantir quelques informations peu nombreuxes mais solides et rédiger en
fin de collecte un compte-rendu synthétique replagant le mieux possible les
grands ensembles d’échantillons par zone écologique, avec des reperes
ethnographiques et des données sur I'agriculture. Autant que possible il ne
faut cependant pas descendre en dessous du minimum suivant:

— N° de prospection,
— nom d’espéce (latin, aprés veérification si nécessaire),
— nom vernaculaire,
type de précocité défini par le paysan,
— position précise du prélevement (longitude, latitude, altitude),
— condition (grenier, champ, population naturelle, hors-type particulier),
—- taille approximative du lot a partir duguel I'échantillon est prélevé,
— pratique de I'échantillonnage:
graines au hasard (battues, par épi ou par pied)
bouture,
tubercule,
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— dimension approximative de I'échantilion,

— caractéristiques particuliéres frappantes.

Les notations de parasites, les données d’enquéte doivent étre rapportées
par ensemble dans le rapport plutdt que par échantilion (sauf attaque trés
exceptionnelie et échantillonnage sur de rares survivants). Les méthodes
de gestion des bases de données (Chap. IV) permettent d'enregistrer les
observations en clair; il est superflu de vouloir coder au maximum les
notations au risque de les biaiser.

TABLEAU 10: Prospections (echantillons prospectés par 'ORSTOM et I'IRAT de-
puis 1974).
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5. Rappels

® | es populations spontanées sont riches d'une variabilité phénotype-
ment peu visible: quelgues unes méritent d'étre trés soigneusement échan-
tilonnées (une ou deux par zone écologique).

e || vaut mieux multiplier les sites de prélevement qu’augmenter la taille
des échantilions (c'est d’autant plus vrai que I'on est loin des zones cen-
trales).

® | es échantillons trés méticuleux et statistiquement tres planifiés ne
concernent que des populations ou des champs bien repérés a la suite
d'enquétes précises ou d'études préliminaires qui en font suspecter I'im-
portance. Ces travaux concernent alors les recherches en ressources
génetiques mais pas le lot de conservation, «banques de génes », général.

® | es collecteurs quadrillant systématiquement une région doivent tou-
jours avoir présent a I'esprit que les déterminatons de zones relevant de la
consigne ci-dessus est de toute premiere importance pour préparer la
conservation dynamique des ressources génétiques (le seul type de
conservation qu'il faudra en définitive chercher a réaliser, la constitution de
«bangues de génes» n'étant qu'une mesure de premiére urgence).

e | e souci d'efficacité doit primer I'excessive méticulosité bureaucrati-
que. Quelques bonnes informations nettes et sdres et des échantillons bien
répertorieés valent mieux que pléthore de détails incertains sur des lots a
délimitation confuse. Le bon sens des collecteurs connaissant bien leur
plante et leurs objectifs doit toujours se traduire par une décision nette dans
la définition des échantillons et la stratégie de prélévement sur le terrain.

e || est rare gu'une collecte valable puisse concerner des plantes tres
diverses; une équipe de spécialistes différents (sélectionneurs, généti-
ciens, phytopathologistes, botanistes), prospectant le méme complexe
d’especes est efficace la ou plusieurs sélectionneurs de plantes differentes
ne réaliseront qu'un survol assurant l'illusion du nombre mais pas de la
solidité des ressources collectées. Beaucoup de kilométres de routes gou-
dronnées ne valent que si, en quelques sites, elles aboutissent a de
grandes randonl.:es pédestres ou de pistes plus difficiles ou les équipes
prennent le temps d'observer et de questionner plus que de prélever. Des
heures de «palabre» avec un bon cultivateur ou un groupe de villageois,
des journées de discussions, de promenade et d’échantillonnage dans une
seule population rapportent souvent autant d’information véritable que des
centaines d'échantillons. La collecte des ressources génétiques ne se juge
pas au nombre d’échantiflons mais a la qualité des conservations qu'elle
permiettra.
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CHAPITRE Il
EVALUATION

M. Lourd, Y. Savidan, G. Second et J. Pernés






l. INTRODUCTION

Le matériel vegetal accumulé au cours des prospections représente des
milliers, voire des dizaines de milliers d’échantillons. Des observations ont
été consignées au cours des collectes, mais elles sont de valeur tres
inégales, rapidement faites, dépendant des circonstances particulieres du
moment ou I'échantillon est préleve. Il faut donc organiser une analyse des
collections. C'est le programme d’évaluation.

Les ressources genétiques accumulées doivent étre évaluées de fagon a
répondre aux ensembles.de problemes posés par ['utilisation future:

— Quelles sont les caractéristiques agronomiques des échantillons, les-
quels d'entre eux possédent des résistances a des parasites donnés, des
caractéres technologiques ou organoleptiques recherchés, un cycle végeé-
tatif donné?...

— Comment peut-on utiliser les caractéres intéressants distribués dans
des compartiments différents du complexe? Quelles sont les regles de
transfert génétique entre compartiments, quels seront les obstacles a sur-
monter? '

-— Connaissant la structure du complexe d'especes, comment assurer la
meilleure conservation des ressources geénétiques”?

On comprend aisément que les réponses au deuxiéme ensemble de
problemes supposent tout un travail d'analyse génétique du complexe
d'especes: études cytogénétiques, recherches de distances génétiques
au moyen d'outils biochimiques ou d'analyses de génétique quantitative,
programmes dhybridation... Il s’agit 1a d'une évaluation génétique des
ressources.

Le premier ensemble de problemes semble faire appel & des observa-
tions plus immédiates. Il concerne plus directement les sélectionneurs
utilisant les voies classiques d'amélioration a l'intérieur d'un seul comparti-
ment de formes cultivées. |l semble pouvoir étre résolu assez simplement
par la mise en place de quelques collections complétes de I'ensemble des
échantillons réunis, les observations étant effectuées successivement sur
guelques années dans plusieurs localités représentatives des grandes
zones écologiques de cette culture. Ces évaluations directes en collection
constituent I'évaluation agronomique. L'idée qu'elle puisse étre suffisante et
réalisée indépendamment de toute évaluation génétique est illusoire.

Organisation hiérarchisée des évaluations agronomiques

Une collection de ressources génétiques des céreales telles que le blé
ou le riz comprend des dizaines de milliers d'échantillons. Une collection
de ressources génétiques de caféiers couvre des dizaines d’hectares
installés pour de nombreuses années. La diversité des conditions écologi-
ques de la culture d'une plante donnée est considérable. Il est impossible
d'installer de grandes collections d’évaluations agronomiques dans la mul-
tiplicité des milieux souhaités; cela demanderait des moyens énormes
d'installation, d'observations et d'interprétation.

Quelgues grandes collections mondiales d'observations (2 ou 3) de tous
les échantillons napporteront pas de renseignements réellement utilisa-
bles. Des caractéres morphologiques seront en gros assez stables (formes
de I'épi, diverses notations de coloration ou de pilosité). Les caractéres de
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longueur de cycles, de hauteur de plantes dépendront beaucoup de la
latitude d'observation, de I'ensoleillement, des températures, de I'hygromé-
trie, de l'altitude, etc... L'utilisation de quelques témoins et d'une échelle de
precocité ne permet pas de transposer correctement d'une région a l'autre
les données des cycles. Le polymorphisme génétique des systémes de
réponse floral est tres grand et non complétement recensé.

Les caractéres de sensibilité a des parasites dépendront des races
présentes dans la localité d’observation, des conditions climatiques de
lannée favorisant, ou non, une pullulation. L'inoculation systématique n'est
pas possible pour toutes les races d'un parasite (on ne va pas introduire
dans un pays de culture d'une plante donnée une collection mondiale
compléte de parasites!); la plupart des tests sont effectués trés empirique-
ment, surtout quand il s'agit des insectes, des mammiferes, des oiseaux, ils
sont trés sensibles aux biais dus au voisinage de variétés particuliérement
attractives et I'hétérogénéité des attaques sur le terrain est considérable.
Quelle sera la valeur pour l'utilisateur du Nord Niger des observations
rapportées au centre Sénégal?

Les évaluations agronomiques consignées dans quelques grandes col-
lections n'ont aucune valeur universelle. Leur stockage informatisé donne
des facilités d'acces qui renforcent lillusion d’une signification générale. i
ne faut pas étre dupe, I'évaluation agronomique n'est utilisable que si elle
est menée dans les conditions écologiques du projet d’amélioration des
plantes.

Dans chaque zone écologique il n'est possible de consigner des obser-
vations valables et des tests de résistances que pour au plus quelques
centaines d'échantillons. Aussi les utilisateurs procéderont-ils en deux
"~ temps:

— lls demandent un sous-ensemble représentatif de quelques centaines
d’échantillons des ressources génétiques concernées. lls observent dans
leurs localités de travail ces collections.

— Ayant déterminé parmi ce sous-ensemble quelques échantillons qui
présentent un intérét particulier, ils redemandent un échantillonnage plus
substanciel des groupes auxqguels appartiennent ces échantillons. lls ob-
serveront alors comme précédemment ces nouveaux sous-ensembles.

Ainsi a chacune des étapes le volume des collections mises en place et
observées est suffisamment réduit pour que I'évaluation agronomique lo-
cale soit correcte.

Cette évaluation agronomique hiérarchisée n’est possible que si au dé-
part on dispose d'une classification objective, a valeur universelle de la
collection des ressources génétiques. Cette classification est la tache
principale de I'évaluation génétique. Son succés conditionne la possibilité
du réseau hiérarchisé d'évaluation agronomique. Toutes les méthodes
d’évaluation et de traitement de ces évaluations, présentées dans ce chapi-
tre, contribuent conjointement, et en fonction des types de plantes étu-
diées, a réaliser une évaluation génétigue de qualité, donc a créer les
conditions d’'une évaluation agronomigue correcte et régulierement mise a
jour.

138



Il. EVALUATIONS DIRECTES EN COLLECTIONS
ET TRAITEMENT DE CES OBSERVATIONS

L’essentiel du paragraphe concerne le traitement des données recueil-
lies de fagon a réaliser les meilleurs classifications possibles des res-
sources génétiques et une représentation significative du complexe d'es-
peces dont on constitue ces ressources. De ce fait les acquisitions du
paragraphe [l (Evaluation génétique) entrent naturellement dans les infor-
mations traitées et sont susceptibles d'étre soumises aux mémes types
d'analyses.

A. OBSERVATIONS, ACQUISITIONS DES DONNEES

Les collections d'observation sont disposees sur le terrain en une série
de petites parcelles, quelques lignes pour chaque échantillon, avec répéti-
tions (de préférence plus de 2). L'ensemble est disposé sur une méme
grande parcelle de fagon a ce que les observateurs puissent aisément
parcourir toute la collection. C'est peu a peu, par le jeu des observations
réepétées, des aller et retour, de la familiarité avec le matériel végétal, que
les caractéres a noter prennent forme, que les différences deviennent
descriptibles, méme codifiables. Aucun fichier, aucun descripteur a priori
ne vaudront les legons portées par une fréquentation quotidienne des
collections.

De 1a un premier recensement de caractéres, un choix de leurs différents
états (coloration des limbes: vert bleu, vert, vert pale; pilosité des gaines:
glabre, modérée, abondante...) et un premier catalogue constituent les
élements préliminaires des descripteurs (cf. exemples des descripteurs et
définitions, chapitre V). Des observations successives, des tentatives de
comparaison conduiront a simplifier ces descripteurs, a introduire d'autres
caractéres. Des notations standardisées de sensibilité aux maladies, les
données des électrophorégrammes (cf. paragraphe llic), toutes autres
informations systématiques sur les différents échantillons permettront la
constitution d’'un dossier répertoriant toutes les données d'observation,
avec une certaine codification numérotant chaque caractére et les états
des caracteres. Quelle mise en forme peut-on faire de ces données?

Les méthodes informatiques de stockage, d'utilisation des fichiers en tant
que tels constituent la mise en place et la constitution des banques de
données de ressources génétiques étudiées (chapitre V).

Le paragraphe suivant est destiné a décrire comment transformer ces
données pour acquérir les connaissances nécessaires a la planification
des programmes d'évaluation agronomique hiérarchisée.

B. TRAITEMENT DES OBSERVATIONS

L’acqqisition d'une vue synthétique d’'un grand ensemble de données
(des milliers d'échantillons, une centaine de notations pour chacun d'eux)
s'acquiert en trois étapes:
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1. Description des grandes orientations de la diversité d'ensemble, re-
pérage de caractéeres et d'associations de caracteres prépondérants.
Quels sont les grands axes de la variabilité d'ensemble? Ces descriptions
sont acquises au moyen de représentations graphiques (nuages de points
représentatifs des échantillons ou des caractéres, projetés dans des plans
correspondants aux étirements maximaux) et de parametres (coordonnées
des points, mesures de la représentativité de la projection d’un point dans
le plan étudié). Les méthodes types sont des analyses en composantes
principales ou des analyses de correspondance.

2. Construction de classifications. Pour permettre un échantillonnage

acceptable de 'ensemble de la collection il est commode de réaliser des
regroupements, de constituer des classes. Ces méthodes de taxonomie
numérique ou de constitution de groupes utilisent diverses approches,
avec certains choix arbitraires. La pratique judicieuse utllisera simultane-
ment plusieurs méthodes pour retenir les points communs. Une classifica-
tion est satisfaisante si la partition de 'ensemble conduit a des regroupe-
ments tels que les ressemblances d'individus appartenant a un méme
groupe sont plus grandes que les ressemblances entre individus apparte-
nant a des groupes différents. Ce principe n'est pas si simple ou si banal
quand il s’agit de le réaliser sous forme d'un algorithme de construction de
classes. Il faudra résumer 'ensemble des observations concernant deux
individus en un indice décrivant leur ressemblance ou leur distance (dans
le méme esprit que les définitions d’identité génetique ou de distance
génétique entre populations: (chap. |. D)), puis établir des régles de re-
groupement qui correspondent en gros a trois attitudes:
1/ On regroupe de proche en proche, deux a deux, les échantillons les
plus semblables (ou les groupes ainsi constitués apres les premiéres
étapes) jusqu’a constitution d'un unique groupe final qui englobe toute la
collection. Ces regroupements successifs, ascendants conduisent a des
diagrammes en forme d'arbres, analogues a des schémas phylogéniques.
La constitution de dendogrammes en est e type. La décision d'arréter les
regroupements a un certain niveau de ressemblance est arbitraire et on
peut proposer plusieurs découpages. (Figure 10).

Fig. 10: Exemple de dendrogramme

La coupure A définirait 12 groupes, dont 3 réduits a un seul individu
(groupes 8, 11, 12). La coupure B définirait 4 groupes (a, B, v, 9), la
coupure C, 2 groupes (a + B; v + 8). Ces 3 coupures sont construites sur un
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paramétre commun a tous les groupes ainsi constitués: la dissemblance
des individus d'un groupe n'excede pas la valeur seuil définie par la
coupure. On pourrait cependant souhaiter ne pas étre aussi arbitraire et
tenir compte de la physionomie de l'arbre de regroupement: souhaiter une
partition telle que «a, B, (5-6-7), (8-9-10), d.

2/ On constitue d’'emblée un groupe central, le plus typique constitué par
un ensemble dont les échantillons ont une bonne ressemblance entre eux
et qui sont le moins excentriques possible dans la collection. Ce groupe
central étant constitué, un deuxiéme groupe central sera obtenu selon le
méme principe a partir des échantillons de la collection restant aprés
élimination de ceux entrant dans la compaosition du premier groupe central.
Et ainsi de suite jusqu’a ce gu'il ne reste plus qu'a considérer les échantil-
lons les plus excentriques. La Méthode nodale est un exemple d'un tel
processus de regroupement. Contrairement aux approches (1) la constitu-
tion des groupes conditionne ici le déroulement de la méthode. Dans le cas
précedent on associait les individus sans présumer de ce gque serait la
partition définitive établie a posteriori.

3/ On essaie de trouver au départ quelques échantillons tres différents
susceptibles d’'étre chacun des noyaux de regroupement raisonnables. [En
absence d'amorces convaincantes a priori, on essaie plusieurs points de
départ différents pour voir si I'on aboutit a des classifications ayant des
points communs forts satisfaisants]. Tous les échantillons de la collection
sont alors regroupés a l'un ou l'autre des noyaux de départs. Autant de
sous-ensembles sont ainsi constitués gu'il y a d’échantillons noyaux choisis
a priori. Dans chacun de ses sous-ensembles la méme démarche permet
d’aboutir a une partition plus fine. Les programmes utilisables imposent
pratiqguement une telle progression, ils ne peuvent efficacement construire
un grand nombre de groupes a priori. Cette démarche facilite aussi la
constitution étape par étape des noyaux de regroupement raisonnables. La
méthode des nuées dynamiques (DIDAY) correspond a cette réegle de
regroupement.

3. Classement et établissement de critéres de classement. Les classifi-
cations étant faites il est intéressant de découvrir quels criteres principaux,
quels caractéres typigues permettent en gros de retrouver les groupes,
d'en constituer en guelque sorte les clés de détermination. Les clés per-
mettront d’'introduire des échantillons, nouveaux venus, qui n'avaient pu
étre pris en compte pour construire fa classification. Il s’agit de classer ces
échantillons dans e cadre de groupes constitués et non plus de créer des
groupes. La valeur d'indices construits & partir des états de caractéres clés
définit 'appartenance de I'échantillon a tel groupe. Avec ce type d’'analyse
On pourra aussi apprécier comment d'autres mesures, non introduites dans
les descripteurs initiaux, permettent de placer correctement les échantil-
lons observés dans leur groupe. Cet aspect est particulierement utile dans
les évaluations agronomiques locales faites en un point sur des sous-
ensembles de la collection. Les évaluations locales portant sur des nom-
bres plus restreints, des parcelles disposées sur un terrain d'expérience
plus homogene psuvent étre l'objet de mesures plus précises et pas
seulement de notations et donc approcher des données d'intérét agronomi-
que plus immédiat (précocité, poids de graines, hauteur, matieres seches,
etc...). Etablir des correspondances entre les classifications générales et
les observations locales est un moyen de donner au niveau de ['utilisateur,
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une image pratique des groupes constitués, et donc de bien guider le choix
pour le test suivant. Les méthodes correspondant & ce 3éme volet sont les
analyses discriminantes.

Les livres spécialisés de I'analyse multivariable décrivent fes techniques
de calcul appropriées.

L'enchainement de ces méthodes est illustré et décrit p. 269 et suivantes
(chapitre IV, bases de données et leur exploitation).

lll. EVALUATION GENETIQUE

A. LES METHODES DE LA GENETIQUE QUANTITATIVE

Il ne s'agit pas d'introduire ici I'ensemble des méthodes de la génétique
guantitative. On cherchera surtout a en clarifier 'emploi et les conditions
d’utilisation.

1. Génétique quantitative et ressources génétiques

La génétique quantitative est l'application des méthodes statistiques,
essentiellement analyses de variances, corrélations et régressions, sur des
mesures faites sur des plantes appartenant a des familles ordonnées par
des régles de croisement. De cette définition résultent deux considéra-
tions:

— Les rigueurs de statistiques de la planification des expériences et des
conditions agronomiques de leur réalisation imposent I'étude simuitanée
d’'un nombre restreint de familles. Ne seront donc traités par ces méthodes
gue des sous-ensembles trés restreints issus des collections de ressources
génétiques. L'objectif sera donc la mise en évidence de propriétés généti-
ques typiques du complexe étudié, a partir de cas particuliers choisis le
mieux possible dans le complexe d'especes. L'usage de la génétique
guantitative n’est donc pas destiné a fournir des données de description
mais a mettre en évidence des propriétés génétiques pertinentes du
compiexe étudié.

— Décrire les méthodes de génétique quantitative revient donc d’abord a
classer les différents schémas expérimentaux d’'aprés les régles de croise-
ment qui lient les familles concernées. A partir de la, la poursuite des
analyses est de deux ordres:

— Les méthodes de décomposition de la variance ou d'analyse des corré-
lations sont appliquées comme dans toutes les analyses linéaires et I'on se
contente de déceler certains effets familiaux ou d'estimer des variances
décrivant les variabilités manifestées dans des catégories données. Dans
ce cas la description reste objective et apporte dans le domaine des
ressources génétiques des informations utiles.

— Des modeles d’hérédité sont définis a priori et ce sont ces parametres
qgui sont mesurés ou testés, on parle d'effets additifs, de dominances,
d'épistasie, d’'aptitude a la combinaison (générale ou spécifique), etc. Dans
ces cas, la validité des conclusions reste douteuse et biaisée par un
vocabulaire qui dépasse largement les possibilités d'une expérience réa-
liste: on estime une aptitude «générale» a la combinaison a partir d'un
ensemble de croisements concernant 10 individus, on parle « d’épistasies »
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la ou on teste des «résidus de variations » aprés avoir choisi a priori que les
facteurs importants étaient.obligatoirement 'additivité ou la dominance; on
apprécie la valeur en combinaison des plantes avec une «population» en
comparant quelques dizaines de leurs descendants issus des pollinisa-
tions, forcément différentes, par le mélange de pollens produits par la
population... Ces méthodes qui peuvent étre de bons guides pour les
sélectionneurs réalistes dotés de bon sens ne constituent pas un apport
notable a I'évaluation des ressources génétiques.

Ainsi nous restreindront la présentation de I'apport de la génétique quan-
titative en analysant un type d'expérience en nous efforgant de mettre en
lumiere les types de significations biologiques des résultats acquis.

2. Un schéma d’analyse hiérarchisée construit sur une
généalogie par autofécondation

a. Position du probléme.
— Plusieurs populations naturelles (ou plusieurs champs de variétés tradi-
tionnelles) d’'une plante donnée ont été repérées. A partir de mesures de
différents caractéres que I'on effectuera sur un terrain d'expérience conve-
nable on aimerait apprécier les caractéristiques suivantes:
— A-t-on des arguments pour penser qu’il y a une hétérozygotie impor-
tante des plantes de chaque population pour des génes ayant une inci-
dence sur les caractéres qu'on se propose de mesurer?
— Les populations présentent-elles chacune un certain polymorphisme
pour les déterminismes génétiques de ces mémes caractéres (est-il facile
de trouver dans une population des plantes ayant un génotype différent)?
— Les populations different-elles notablement les unes des autres pour
leurs génotypes d'ensemble pour ces caracteres?
Ces questions sont homologues a celles que le chapitre I.D analysait au
moyen des études de polymorphisme enzymatique:
e taux d’'hétérozygotie
e taux de polymorphisme
e distances entre populations

Mais la, dans le domaine de la génétique quantitative, les phénotypes
observés sont loin des genes et le déterminisme génétique précis des
caractéres observés n'est pas connu. Ceci justifie la modestie des ques-
tions et la prudence des réponses qui seront du type:
soit
® onn’'a pas été capable de mettre en évidence une certaine hétérozy-
gotie, polymorphisme ou différence entre populations, respective-
ment;
ou encore
e des différences ont été observées, il existe une certaine hétérozygo-
tie, un certain polymorphisme mais les différences entre populations
(tant pour les degrés d’hétérozygotie et de polymorphisme que pour
leurs valeurs moyennes) pourraient étre dues a des biais d'échantillon-
nage incontrdlés (et d’autant plus importants que I'expérimentation ne
peut porter sur un tres grand nombre de plantes par population).

L'aspect quantitatif des résuitats sera des variances mesurant les varia-
bilités génétiques relatives dues aux facteurs hétérozytie, polymorphisme
intrapopulation, variation interpopulations.
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Le principe de la génétique quantitative est que la comparaison directe
de deux plantes ne permet pas d'attribuer leur différence au fait qu'elles ont
des génotypes différents ou gu'elles ont rencontré des conditions de déve-
loppement différentes. Si on autoféconde ces deux plantes et que sur le
méme terrain on compare au méme moment leur descendance en nombre
suffisant, I'existence de différences significatives entre les deux familles
démontrera que les génotypes des deux plantes étaient différents. Si ces
plantes étaient des plantes soeurs issues de l'autofécondation d'une plante
unique (la grand-mere des plantes observées sur le champ d'expérience),
la conclusion sera encore plus précise: cette plante de départ, la grand-
mere, était hétérozygote pour au moins une partie des génes qui avaient
une incidence sur le caractére étudié. L'hétérozygotie peut s'apprécier a
partir des observations de la deuxiéme génération d'autofécondation; les
différences héréditaires entre deux plantes se jugent en comparant leurs
premieres générations d'autofécondation.

Ce principe mene au schéma suivant (schéma 9):
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Schéma 9: généalogie de |'analyse hiérarchique.
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b. Méthode de calculs. Le plan d’expérience agronomique porte sur les
descendants de la 2éme génération d'autofécondation, ce qui représente
un nombre de plantes mesurées égal a p.a.b.c. si:

p = nombre de populations comparées (numérotées sur l'indice i)

a = nombre de plantes ensachées par population (numérotées sur
l'indice |) ’

b = nombre de plantes filles autofécondées pour chaque plante

précédemment ensachées (numérotées sur l'indice k)

c = nombre de plantes observées pour chacune des plantes filles
autofécondées (numérotées sur l'indice 1).

Ainsi la descendance de chacune des plantes d’'une population donnée
comprend bc plantes petites filles réparties en b familles. On mesure un
caractére X: la valeur observée sur une plante numérotée ijkl est

Xijid

c’est la mesure de la I®™ des ¢ plantes issues de la k'®™ plante parmi les b
plantes autofécondées de la |*M® plante parmi les a plantes de la popula-
tion i.

Les mesures des ¢ plantes d'une famille (ijk) different pour deux raisons:
1. des inégalités du milieu (le terrain d’expérience, quelle que soit sa
qualité présente toujours quelques hétérogénéités).

2. des différences génotypiques éventuelles pour le déterminisme du
caractere X, encore en ségrégation aprés 2 générations d’'autofécon-
dation.

< Y \2
w Xijia IE (Xij—Xipe )
O =

Mo

sont les estimations des moyennes et des variances de la descen-
dance de la plante ik.

Tester I'hétérogénéité des moyennes Xji, Xj2... Xijp se fait par une
analyse de variance & une catégorie, acceptable si les s%j;, s%,... %,
...sz.-jb ne sont pas trop dissemblables. Si la conclusion statistique tend
a repousser I'hypothése d’homogénéité de ces moyennes, cela mettra
en évidence l'existence de différences génotypiques entre les b
ptantes ij1, ij2, ijk, ..., ijb, donc que la plante ij (mére de ces b plantes)
était hétérozygote pour certains des génes ayant une incidence sur le
caractere X. Ce test se résume par le tableau suivant (tableau 11).
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TABLEAU 11

-
Sources de Evaluation Calcul di Espérance
variations
variations entre ¢ fois la variance b (»Xilk —;u )? P - -

o iy [ - b-1 | s + CSf = §f
famille ijk des moyennes X - K b— 1 "

- . i zZz (Xi)k\rxuk )2
variations moyenne des b ! K ble—1) 2
intrafamille ijk variances si ; b(c—1) r

] | | |

* Pour retrouver une variance ramenée 4 l'individu puisque la variance d'une moyenne de c individus est égale a la
variance individuelle divisée par ¢ Vx )

(v
C

s? . variance résiduelle (variance limite de résolution de I'expérience)
s? : variance entre familles issues de la plante |j
s? . variance décelable due a I'hétérozygotie de la plante i

Pour chacune des pa séries le tableau 11 peut étre construit et permettre d’apprécier I'existence d’hétérozygotie
pour chacune des a plantes contrdlées des p populations.

En remontant d'un cran I'analyse, on peut construire le Tableau 12.
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TABLEAU 12

Eources de . .
vanations Evaluation Caleul dl Espérance
beE  (x, —x, )2
vanations interplantes| bc fois la variance ] 2 2 _ w2
ij de la population i des moyennes X, a—1 a1 i+ besp = S,
v v )2
o cZZX (Xu‘k —X;, )
variations moyenne des |k _ a(b—1)| 2
intrafamille ij des variances sﬁ, a(c — 1) f
5727 . variance entre familles de la population i
s3 . variance due au polymorphisme entre génotypes de la population i & I'exclusion de I'effet

de I'hétérozygotie.
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TABLEAU 13

i?:ﬁ;?iiisde Evaluation Caleul dl Espérance

ent be fois la varl abc X (x —x )2

jentre abc fois la variance | i R > _ w2

tpopulation i des moyennes X, - p-1 s° + abcs S
- - |

variations moyennes moyenne des bCZ‘ % =) : (@a=1) 2

intrapopulations i des variances Sir E(a_ 1) P 7

st © variance entre populations

SH . part de la varniance entre population due aux différences de leur polymorphisme moyen.




Le passage du tableau 11 au tableau 12 est & la fois un simple jeu d’écriture
et une hypothese implicite importante: on admet que les effets d’hétérozy-
gotie sont en moyenne assez comparables pour toutes les plantes de la
méme population i et donc gue s, est une bonne représentation d’ensem-
ble de I'hétérogénéité due a la variation résiduelle incontrdlable dans
I'expérience et a l'effet d'hétérozygotie détectée par le tableau 11. Le
méme jeu d'écriture, c'est-a-dire les mémes principes et les mémes hy-
pothéses, permet I'étude du niveau supérieur (tableau 13): les différences
entre populations.

La possibilité de construire les tableaux successifs suppose gu'a chague
niveau les populations et les plantes échantitlonnées ont grossiérement la
méme organisation génétique (méme degré de polymorphisme, méme
degré d'hétérozygotie). Pour un caractére assez global (poids de graines
par plante, précocité) il n'est pas impossible que de nombreux locus
contribuent & son expression. On pourrait alors imaginer gu'a travers eux
on lise une certaine moyenne d'hétérozygotie et de polymorphisme repré-
sentative de I'organisation génétique des populations de la plante étudiée
dans la région échantillonnée.

Dans ce cas les variances s”p, s°;,, s°, permettent d'apprécier l'origine de
la variabilité génétique d’'ensemble pour les plantes de la zone étudiée. La
variance d’'un ensemble de plantes prélevé au hasard dans I'essai repré-
sentatif de la région, est:

st =87 +s +s5 +sb

les rapports (appelés corrélations intraclasses):

2
Sh 82P S[%
o = Qr = Q0 =
SE s%e sé
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TABLEAU 14

Origine des
variations moyennes

Calcul

dl

Espérance

Variations entre
population (distance)

Entre familles
intrapopulations
(polymorphisme)

Entre descendants
intraplantes,
intrapopulations
(hetérozygolie)

Intradescendances
de 2 générations
intrafamilles
intrapopulations
(résiduelles)

1 z
pab(c + 1)

TEERu K ) _

p(a-1)

pa(b-1)

pab{c-1})

2
s

+ csf

+ st

+cs?

—_ 2
= besy,

+ besy

+ abcsh

Les tests de signification des effets h, p, d, se font successivement par des tests

Les estimations des variances dues a chaque effet, et par suite, les coefficients de corrélatons interclasse sont

H
F — pour h,
R
P D
— pour p, — pourd
H p
o H-R o P-H D-P
Sh = —— Sp T Sh = —
c bc abc




permettent d'apprécier quantitativement la part de variabilité globale due
aux différentes sources: hétérozygotie, polymorphisme, distances intrapo-
pulations et par suite de planifier un échantillonnage raisonnable (cf. chapi-
tre I11). C'est aussi une bonne indication sur la maniére dont est structurée la
variabilité génétique d’'un groupe de population.

Si on peut, sans trop d'entorses aux rigueurs d’analyses statistiques,
regrouper I'ensemble des tableaux, on arrive au schéma d'estimation sui-
vant (tableau 14)*.

lllustration

Dans une méme région (Israél) deux ensembles de populations concer-
nant deux espéces du complexe Triticum-Aegilops, occupent des habitats
comparables. L'un des ensembles concerne Aegilops speltoides: diploide,
allogame; l'autre Aegilops longissimum: diploide autogame. ils appartien-
nent tous au méme génome (S du point de vue cytogénétique) HILLEL et al.
1973 ont mis en place une analyse hiérarchisée simultanément pour les
deux ensembles (méme date d'implantation, méme terrain). lls n’ont cepen-
dant pas poussé l'essai jusqu'a la deuxieme autofécondation; I'analyse
globale (tableau 15) ne comprend donc que les trois premiéres lignes, on
ne peut apprécier s?,. Le tableau 15 donne quelques résultats typiques.

Les commentaires d'un tel tableau méritent d'étre gardés en mémoire:
— On ne trouve pas une résiduelle plus forte chez speitoides que chez
longissimum, alors qu'on aurait pu attendre un effet de ségrégation plus
fort dG a I'hétérozygotie que 'on imagine chez la plante allogame.

— Le polymorphisme intrapopulation est souvent plus élevé pour la plante
autogame. C'est une des démonstrations qui aident a chasser I'idée a priori
d'un polymorphisme intrapopulation supérieur en allogamie qu’en autoga-
mie. |dée qui est particulierement nocive lorsqu'on planifie I'échantilion-
nage des variétés traditionnelles des plantes trés autogames (cf. chapitre
[1.B).

*Nous avons choisi cette présentation intuitive, ascendante de 'analyse de variance
hiérarchisée car elle nous semble plus pédagogiqguement proche d'une redécou-
verte du raisonnement génétique la justifiant. Il aurait été plus rapide et plus simple
de partir, comme on le fait classiquement du modéle linéaire suivant:

Hl]kl =rn+ D< hs PI] + fnk + rr]kl

avec

Di = effet propre a la population i

P, = effet particulier du a la plantation | dans la population i

fuk = effet 0 a la ségrégation dans la famille ij donnant une valeur
particuliére a I'individu k.

Mkl = résidu dans la 2éme génération entre individus freres-sceurs ;
la valeur rijkl est due a un résidu de variation génétique
et a l'effet particulier du milieu rencontré
par l'individu ijkl.

T = moyenne générale

Par ce modéle on peut interpréter directement les significations des vanances du
tableau.
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TABLEAU 15

entre populations intrapopulations  intrafamilles
F Variance s°p 5% s°5
longis- | spel- |longis-| spel- |longis- | spel- |longis-| spel-
simum | toides | simum | toides | simum | toides | simum | toides
CARACTERES 6.56 | 443
DATES DE
Tk *k K 4 4 21 7
FLORAISON 142,8*% 27,3 184 19 83 47 1, ,
HAUTEUR
DE LA 23.37| 2.2* 195 14 673 195 335 119
FLORAISON
LONGUEUR
DE L'EPI
A LA 8.1*** | 45 8 1 78 32 27 14
FLORAISON
NOMBRE
) _—. o 7
DEPILLETS 16,5 4,0 3 1 6 4 6,1 3

**Seuil de signification: 1%
***Seuil de signigication: 1%.

— Les distances entre populations semblent beaucoup plus accentuées a
l'intérieur du groupe autogame que du groupe allogame (résultat plus
classiquement attendu que les deux précédents).

Ce type de résultat permet de poser une question importante, et d’encou-
rager des recherches pour y répondre: comment les plantes autogames
réussissent-elles a créer un polymorphisme intrapopulation comparable ou
supeérieur a celui créeé par les plantes allogames et une variabilité résiduelle
du méme ordre de grandeur?

3. Les plans d’expérience adaptés aux évaluations
agronomiques des collections

Nous ne développerons pas les méthodes relatives aux planifications
des expériences agronomiques, si bien traitées dans les ouvrages spécia-
lisés (les classiques FEDERER, COCHRAN, COX, VESSEREAU par exem-
ple). Soulignons guelques problémes pratiques.

Le «leitmotiv» des ressources génétiques est le probleme des effectifs
observés. Pour une céréale par exemple on ne pcut imaginer observer
correctement plus de 200 ou 300 lignes dans un méme essai, bien que
souvent dans les stations plusieurs milliers de lignes puissent étre mises en
place simultanément.

Comment organiser le champ d'expérience? Combien de répétitions?
Les plans d'expériences classiques conseillent pour l'observation d'un
grand nombre de variétés des plans incomplets équilibrés (blocs ou lattés)
tels qu’ils sont pratiqués dans les stations bien organisées pour ce genre
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d’expériences ne sont pas souvent disponibles ou accessibles au sélec-
tionneur local désireux de faire ses propres evaluations et nous suggeérons
plutdét d'accepter un mauvais controle de I'héterogénéité du terrain en
disposant la collection en blocs complets (d’'au moins 3 blocs) puis de
distribuer régulierement plusieurs lignées de référence (témoins) dans
chaque bloc.

Nous ferons aussi cette remarque rassurante que l'organisation des
plans d'expériences était en grande partie guidée par la nécessité d’avoir
des traitements de données simples (accessibles avec les machines élec-
tromécaniques); maintenant avec les ordinateurs, malgré les irrégularités
de répétitions sur les données manqguantes, des traitements statistisques
régionaux sont aisément effectués. Ceci méme si le plan définitif ne pré-
sente aucune valeur satisfaisante compte tenu des caractéristiques: nom-
bre de témoins, nombre de répétitions, nombre de lignées, nombre de
sous-blocs.

En tout état de cause, I'objectif prioritaire a rechercher est la plus grande
lisibilité possible sur le terrain, a ce niveau I'essentiel est de mettre la faculté
de jugement de I'observateur dans les meilleures conditions d'appréciation
possible.

B. AUTRES METHODES CLASSIQUES D’EVALUATION
GENETIQUE

1. Phytopathologie et évaluation génétique

Contrairement a de nombreux caractéres agronomiques, la résistance
aux maladies n'est pas un caractére stable dans le temps. L'évolution
permanente des populations de pathogenes en fonction des facteurs de
résistance qui leur sont opposés oblige de sélectionneur a renouveler
fréequemment les variétés cultivées. Pour ce faire, il peut &re amené a
rechercher de nouveaux caracteres de résistance dans le matériel végétal
issu des prospections. L'évaluation du potentiel génétique de ce matériel
est la premiere étape importante, préalable a tout programme d'améliora-
tion, pour laguelle se pose un probleme de meéthodologie. En effet, la
résistance montrée par les plantes lors des tests effectués au champ ou au
laboratoire est un caractere phénotypique qui peut correspondre a l'ex-
pression de nombreux génotypes différents. La caractérisation des genes
impliqués dans le mécanisme de résistance dépendra étroitement des
conditions expérimentales et des souches du pathogene utilisées.

a. La recherche des genes de résistance verticale. La résistance verticale
implique l'existence d’interactions du type gene pour gene (FLOR, 1955),
entre génomes hdte et pathogene. A chaque géne de résistance de I'héte
correspond un géne de virulence du parasite et réciproquement. Il est donc
possible, a partir d'une gamme d'isolats de virulence connue de rechercher
les caracteres de résistance correspondants chez la plante. L'inoculation
de chague individu avec tous les pathotypes connus du parasite doit
conduire a une évaluation satisfaisante des facteurs de résistance verti-
cale. Cette phase de tri systématique permet de constituer des tableaux de
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compatibilité — incompatibilité entre les races et les individus. La réponse
du tout ou rien a l'inoculation permet de séparer aisément les phénotypes.
Chaqgue inoculation doit comporter un seul biotype du pathogéne afin de
mettre en évidence un seul géne de résistance. Ces tests donnent une
premiere évaluation des génes de résistance disponibles. La seconde
phase consiste a identifier les génes par les voies classiques de l'analyse
génétique: croisements et étude des descendances afin de reconstituer
une partie du génome de résistance. Cette méthode est laborieuse et
nécessite parfois plusieurs années d'expérimentation pour obtenir une
évaluation satisfaisante des caracteres disponibles. Des méthodes plus
rapides faisant appel a l'ordinateur ont été développées notamment par
LOEGERING et al. (1971, ainsi que DINOOR et PELEG (1972). Fondées sur
la théorie du géne pour géne, elles consistent a traiter simultanément des
résultats d’inoculations portant sur un trés grand nombre de génotypes
hotes et pathogenes. L'analyse des données fait ressortir le nombre de
locus impliqués dans les réactions chez la plante et le parasite en précisant
la nature des génes de résistance/avirulence et de sensibilié/virulence.
Cette analyse rapide constitue un outil puissant pour le traitement de trés
nombreuses données, mais elle ne représente qu'une étape intermediaire
vers la connaissance précise des génomes de résistance. L'analyse géne-
tique reste la seule voie permettant d'établir une cartographie des génes.

b. La recherche des génes de résistance horizontale. Selon le concept de
VAN DER PLANK, la résistance horizontale est non spécifique et d'ordre
quantitatif. Elle s'applique a I'égard de toutes les races du pathogéne (dans
le sens race = virulence = résistance verticale). Les test d'inoculation ne
peuvent plus étre fondés sur des tableaux de correspondance sensible-
virulent, résistant-avirulent. Un méme plant confronté a plusieurs races
réagit selon différents niveaux de tolérance qu'il est souvent difficile d'éva-
luer pour I'expérimentateur. De ce fait, le choix des biotypes nécessaires
aux tests pose un probléme particulier. Il faut d’autre part considérer que
les facteurs d'environnement influent fortement sur I'expression de ce type
de résistance et qu'enfin celle-ci peut s’exprimer differemment suivant le
stade de développement de la plante. Le premier principe a respecter pour
I'évaluation de cette résistance est de placer le parasite dans les conditions
les plus favorables & son développement de fagon a effectuer un tri sévére
et significatif des niveaux de résistance. De multiples expérimentations sont
nécessaires pour établir une échelle de gravité des symptdmes aussi
précise que possible. Pour étre reproductibles et comparables, les tests
doivent étre conduits dans les conditions d’environnement rigoureusement
contrélees.

La caractérisation des génes par I'analyse génétique classique s'avére
complexe car I'expression de catte résistance est de nature polygénique.
En fait de nombreux auteurs considérent maintenant qu'il n'y a pas de
séparation nette entre résistance verticale et horizontale. Cette demiére
semble résuiter de I'action de plusieurs genes qui peuvent étre analysés
indépendamment. Ainsi NELSON et al. (1970), en étudiant le couple Tricho-
metasphaeria turcica - Zea mays ont montré que les génes mineurs qui
conferent une résistance de type horizontal lorsqu'ils sont associés au sein
d'un méme génome, peuvent étre dissociés et agir indépendamment selon
le principe du géne pour géene.
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En supposant d'aprés ce qui précéde qu'un certain nombre de génes
puisse étre caractérisé, ces génes ne représentent sans doute gu’une
partie de I'ensemble dont I'évaluation reste partielle. La mesure de la
résistance au champ dans les conditions naturelles de l'infection donne
une autre évaluation, plus globale, de la résistance horizontale. Dans ce
cas, I'expérimentation doit étre effectuée dans le méme milieu ou dans des
conditions trés proches de celles de I'habitat naturel de la plante. Cette
methode cependant ne permet aucune analyse de déterminisme génétique
de la résistance horizontale en I'absence du contrle des paramétres de
l'infection.

c. L'évaluation de la résistance — I'intérét des centres spécialisés. Comme
nous venons de le voir, 'analyse aussi compléte que possible de tous les
caractéres de résistance disponibles au sein d'une collection nécessite
l'utilisation de toutes les sources connues de pathotypes. Aucun centre de
recherche, au niveau régional et méme au niveau national ne dispose, dans
les conditions de son implantation, d’une telle diversité de génotypes
pathogenes. La tentation est grande pour I'expérimentateur de constituer
une collection de pathotypes afin de renforcer son potentiel d'analyse. Si
de telles pratiques ont déja été opérées, méme dans des conditions de
controdle rigoureux, le risque de propagation de nouvelies races dans des
zones géographiques ou elles n'existent pas est trés important et doit étre
absolument évité. Seule la création au niveau international de centres
spécialiseés, situés hors des zones de cultures des plantes considérées,
offre toutes les garanties de fiabilité et de sécurité nécessaires. Les fonc-
tions de ces centres peuvent étre multiples:

— Constituer des collections de tous les pathotypes déja connus afin de
pouvoir tester aussi bien les plantes issues de prospections que tous les
nouveaux cultivars sélectionnés.

— Caractériser les nouveaux biotypes de parasite dés que ceux-Ci appa-
raissent dans une quelconque région du monde.

— Effectuer toutes expériences d'hybridations entre pathotypes, voire
méme créer par mutation de nouveaux types pathogenes afin d'évaluer
I'évolution possible des races de parasites et d'anticiper dans la sélection
des caractéres de résistance.

L'exemple du Centre international des rouilles du caféier situé a Oeiras
au Portugal est, a cet égard, significatif. Situé hors des zones de culture
des caféiers, le centre posséde une vaste collection de cultivars, sélections
et hybrides de caféiers dont le comportement a I'égard des races différen-
tielles de rouille est connu. Il recueille tous les isolats du pathogéne afin de
caractériser les facteurs de virulence, lui permettant ainsi de signaler toute
apparition de nouvelle race. Chaque nouveau cultivar sélectionné dans une
quelconque region de caféiculture peut étre testé sur I'ensemble de la
gamme des pathotypes de rouille de la collection.

De tels centres offrent les meilleurs garanties pour une recherche de
toutes les sources de résistance disponibles dans le cadre d'un détermi-
nisme génétique du type géne pour gene. Mais, du fait méme de leur
isolement et des conditions artificiellement créées pour conduire les tests,
I'évaluation de la résistance horizontale y est difficile. Celle-ci doit étre
effectuée dans une deuxiéme phase, au niveau de stations régionales,
implantées dans les zones de culture ou peuvent étre conduites des obser-
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vations au champ. Le comportement des plantes, dans les conditions
climatiques de leur utilisation est analysé en terme d’'épidémiologie. Une
évaluation plus rigoureuse des. niveaux de résistance peut ainsi étre
obtenue.

2. Cytogénétique et évaluation génétique

Les analyses cytogénétiques peuvent étre une excellente source d'infor-
mations pour I'évaluation des ressources génétiques liées a un complexe
d’espéces particulier, et ce a deux niveaux:

— Au niveau de la description de I'ensemble du matériel, parce que divers
caractéres cytogenétiques peuvent entrer dans les analyses de données
descriptives au méme titre que les caractéres morphologiques ou biochimi-
ques.

— Au niveau de I'étude des relations entre les composantes du complexe,
parce qu’il appartient au cytogénéticien de tenter toutes sortes d'hybrida-
tions entre ces composantes, puis d'étudier les causes des échecs ob-
servés aussi bien que les confrontations chromosomiques réalisées quand
des plantes hybrides ont été obtenues.

Parmi les mécanismes qui ont permis la spéciation ou, sans aller jusque
la, simplement la création d’'une grande variabilité intraspécifique, toute
une série de processus ont pu intervenir qu’on pourrait regrouper sous le
terme de «modifications chromosomiques ». Toutes ces modifications peu-
vent étre mises en évidence par une observation directe, quand elles
touchent au nombre, a la morphologie ou la structure des chromosomes, ou
par une observation indirecte — observation d’une confrontation — quand
elles touchent aux relations d’homologie* ou d’homéologie entre chromo-
somes de plantes différentes que I'on aura reunis dans un méme hybride.

a. Les descripteurs cytogénétiques.
— Nombre de chromosomes et polyploidie.

Effectuer un comptage chromosomique de toutes les plantes collectées ou
introduites peut paraitre une tache ingrate, et ceci surtout lorsque des
données bibliographigues existent déja, qui signalent l'absence de variabi-
litt pour ce caractére. L'exemple du Panicum maximum montre d'abord
qu’il faut parfois n’accorder qu'une confiance limitée aux données biblio-
graphiques: avant les analyses effectuées & TORSTOM le nombre de base
indiqué pour I'espece était 9; tous les clones introduits en Céte-d’ivoire ont
pourtant montré étre a base 8. Par ailleurs, s'il se peut que dans les plantes
que vous étudiez des comptages sérieux aient été effectués sur un nombre
tres limité (sinon un ou deux) d'écotypes, tres rarement les comptages
antérieurs auront pris en compte la variabilité intraspécifique dans son
ensemble. Il se peut donc qu'il y ait, au sein du complexe, des plantes
ayant un nombre chromosomique différent du commun. Notamment parce
gue la polyploidie est un phénomene trés fréquent chez les végétaux
Supérieurs.

*Notre objectit n'est pas de présenter ici un résumé de cytogénétique. Il existe
d'excellents ouvrages qui peuvent servir d'introduction au «jargon » cytogénétique
(voir bibliographie). Certains termes ne s'en trouveront pas moins illustrés sinon
expliqués dans le texte.
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On peut encore illustrer ce qui précede avec l'exemple du Panicum.
N’analysant que les six ou sept formes commercialisées de par le monde,
le cytogénéticien peut affirmer que le nombre chromosomigue de 'espéce
est 2n = 32. Le travail de COMBES (1972) réalisé sur une collection d'environ
500 génotypes, a révélé gu'il existait en fait toute une série polyploide a
base 8, avec des plantes 2x, 4x, 5x et 6x a I'état spontané. Les hybridations
artificielles réalisées depuis sont venues compliquer encore cette situation.

Un fait important qui justifie ce criblage cytogénétique est que bien
souvent, s'il existe une différence dans le niveau de ploidie, elle ne se
traduit pas par des modifications morphologiques immédiatement décela-
bles au niveau macroscopique. Encore une fois ceci se trouve illustré. chez
Panicum, par les plantes diploides et tétraploides collectées au sein de la
méme population de Konogwe. en Tanzanie.

Si une différence de niveau de ploidie ne suffit souvent pas a induire une
speciation, elle crée tout de inéme une certaine barriere a I'hvbridation, soit
que le croisement donne peu de descendants, comme on I'a observé pour
les croisements 2x x 4x (diploide x tétraploide) chez Panicum, soit que les
produits de ce croisement soient stériles, comme c'est le cas pour les
caféiers résultant du croisement arabica (2x) x canephora (4x).

Bien qu'il existe des exceptions, les plantes d’'une méme espéce ont
généralement un méme nombre de base. A l'intérieur d'un complexe d'es-
peces, lamise en évidence, par exemple, de plantes ax = 7 etd'autres a x =
9, comme c'est la cas chez les Pennisetum, est déja une indication impor-
tante gquant a la classification de ces espéces. Pour ['utilisateur de ces
données, cette différence ne doit toutefois pas étre considérée comme une
barriere infranchissable.

Les résultats spectaculaires obtenus chez les biés par les cytogenéti-
ciens ont abouti a présent «a une forme de «génie génétique» dont la
précision et la puissance devraient s'accroitre rapidement. L'unité d’é-
change génétique n'est plus l'espéce (le blé tendre) mais la tribu (Triti-
cées), au sein de faquelle on modélera de nouvelies «espéces» culti-
vées ». (CAUDERON, 1981).

Un autre exemple, dans une autre tribu, celle des Maydées, montre
quelles «dimensions cytogénétiques» il faut donner & la notion de
complexe d'espéces quand on conserve pour objectif I'amélioration des
formes cultivées. Le mais, cultivé ou sauvage (téosinte) a 2n = 20 chromo-
somes. Une autre Maydée posséde le méme nombre chromosomique, le
Coix lachryma jobi. Les chromosomes de cette espéce ne présentent
pourtant pratiquement aucune homologie avec ceux du mais. Bien
gu'ayant un nombre chromosomique tout autre, Tripsacum dactyloides (2n
= 36 ou 72) n'en apparait pas moins beaucoup plus proche de I'espéce
cultivée. Au point que des hybrides aient été réalisés depuis fort long-
temps, et que plusieurs programmes visant a l'utilisation de genes du
Tripsacum pour I'amélioration du mais soient actuellement en cours.

Tout ceci montre que le nombre chromosomique est un descripteur
comme les autres. |l peut &tre extrém=ment précieux dans certains cas, ne
pas I'étre dans d'autres. Il reste que c’est un élément d'information indis-
pensable. Un élément gu'on peut tenter d'affiner en prenant également en
considération les caractéristiques morphologiques de certains des chro-
mosomes. )

— Morphologie des chromosomes (caryotypes).

157



La taille d'un chromosome est évidemment fonction de son état de
contraction au moment de 'observation, et de fait ce caractére, en valeur
absolue, se trouve inutilisable. Les tailles relatives de tous les chromo-
somes d'une méme espéce (ou d'un génome) semblent par contre plus
constantes. De plus, la position du centrometre, et la présence de satellites,
permettent une caractérisation precise de quelques uns des chromosomes
de l'espéce. Mais cette description trouve sa limite* chez les espéces qui
possédent de «petits » chromosomes. |l n'y a guére de problémes, pour les
spécialistes, quand il s 'agit de reconnaitre les dix chromosomes du mais
(voir plus bas), mais si I'on rassemble les données obtenues a ce jour chez
le riz asiatique, Oryza sativa (tableau 14), le résultat est catastrophique!

La premiére analyse (a) montre un rapport de 1 a 2,5 entre le plus petit et
le plus grand chromosome, alors que ce rapport et de 1 a 4,1 pour la
derniére référence citée (e) faisant appel aux techniques classiques. Les
auteurs ne s’accordent méme pas sur le nombre et la localisation des
satellites.

Les descriptions morphologiques issues des meéthodes cytologiques
classiques, peuvent donc étre de valeurs bien différentes. Des techniques
plus récentes permettent d’affiner la caractérisation.

— Structure des chromosomes.

Des techniques de coloration nouvelles, et notamment les colorations au
Giemsa, ont permis d’obtenir des caryotypes beaucoup plus précis, ou les
zones d'euchromatine et d’hétérochromatine apparaissent différenciees —
d'ou les «bandes » observées.

Le caryotype obtenu en utilisant cette technique chez le riz (KURATA et
OMURA 1978) differe encore singulierement de tous ceux qui ont été
obtenus auparavant (tableau 16). La répétabilité de l'observation pour ces
petits chromosomes reste encore a vérifier. Mais pour des plantes qui ont
des chromosomes de taille plus importante, une telle caractérisation doit
", pouvoir étre codifiée en termes de descripteurs.

Il existe autant de situations particulieres que de complexes d'espéces a
étudier. Et des cas particuliers intéressants peuvent se rencontrer; chez le
mais, le polymorphisme cytogénétique peut ainsi s'exprimer au niveau de
nodosités hétérochromatiques marqueurs (les «knobs»), de la présence
de chromosomes B, et d'anomalies sur le chromosome 10. Une situation
qui a permis la caractérisation des races, et apporté de précieuses infor-
mations sur 1'évolution du mais (McCLINTOCK et al., 1981).

b. Les relations entre composantes du complexe. L'analyse des descrip-
teurs par les méthodes décrites par aileurs (chapitre V) donne une image
de la structure du complexe d’'espéces qui peut, plus ou moins bien suivant
les cas, révéler des groupes distincts et partant, permettre une classifica-
tion.

Le cytogéneticien peut choisir, dans chacun de ces groupes, un ou
plusieurs représentants, et tenter des hybridations, intra et intergroupes. Le
résultat de ces hybridations traduit en général assez bien le degré d'éloi-
gnement des groupes ou des individus les uns par rapport aux autres, tel
que le révele l'analyse biométrique. Autrement dit, les croisements intra-

“Elle est également fonction du pouvoir de résolution du matériel optique utilisé.
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TABLEAU 16: Tailles relatives et positions des centroméres dans les chromosomes
de cellules somatiques chez le riz asiatique O. sativa

d'apres SEN (1963) sur mitose poliinique,

chromosome (a) (b) (c) (d) (e) ()
n° 1 12,4 11,5 12,2 12,8 15,5 15,2
sm sm sm sm
n° 2 10,9 10,6 11,3 11,0 11,7 12,2
sm m m SAT m
n° 3 10,1 10,6 9.8 9,8 10,8 11,2
sm m m m
n° 4 9.4 9,0 9,3 8,7 10,1 9,6
sm sm sm SAT st
n° 5 9.2 82 9.1 8,7 9.8 7.6
sm m m sm
n° 6 8,7 7,7 8.1 8,4 8,5 7,6
sm sm m m
n° 7 7,7 7.7 7.8 7.8 7,4 7,0
sm sm m m
n° 8 7.4 7,7 7,2 7,8 6,6 6,5
sm m SAT sm m
n° 9 7.2 7,2 7.0 6,9 58 6,2
sm m st m
n° 10 6,4 7.2 6.7 6,9 55 6,2
st SAT m m sm SAT
n°® 11 57 6,7 6,1 6,0 4,5 55
sm sm SAT m m
n° 12 50 58 55 54 3.8 51
sm sm m sm
(a) d'aprés YASUI (1941), sur pointes de racines,
(b)  d'apres HU (1958), sur pointes de racines,
(c) dapres ISHIl et MITSUKURI (1960) sur pointes de racines,
(dy d'apres HU (1964) sur pointes de racines,
(e)

travaux cités dans NAYAR (1973) qui utilisent toutes les techniques classi-

ques.

(f) d'aprés KURATA et OMURA (1978), sur pointes de racines,

avec une technique de banding.

La position du centrométre est donnée par les abréviations en deuxiéme ligne. m:
région médiane, rapport des bras de 1,0 a 1,7. sm: submeédian, 1,7 a 3,0. st
subterminal, 3,0 a 7,0.

groupes donneront beaucoup d’hybrides et peu ou pas d'anomalies de
caractére chromosomique; les croisements intergroupes donneront d’au-
tant moins d’hybrides que les groupes seront éloignés, et d'autant plus
d'anomalies en tous genres: aneuploidie, haploidie, polyploidie, plantes
morphologiquement perturbées et/ou stériles. Un tel schéma peut étre
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valide dans beaucoup de cas mais bien des systémes d'isolement particu-
liers peuvent intervenir et perturber cette corrélation. |l en est ainsi, par
exemple, des systémes d’'incompatibilité, de I'apomixie. Tous ces systémes
rendront le croisement impossible quelle que soit la distance génétique
révélée par ailleurs entre les géniteurs choisis.

Le premier niveau d'analyse, pour le cytogénéticien, est donc le degré
de réussite de I'hybridation. Un certain nombre d'obstacles peuvent étre
mis en évidence et expliqués par 'usage d'une technique appropriée. Le
cytogéneéticien dispose par ailleurs d'une panoplie d’astuces pour surmon-
ter ces différents obstacles. Tout ceci est schématisé dans le tableau 17
(inspiré de CAUDERON, 1981).

Le second niveau d'analyse concerne évidemment I'hybride lui-méme;
qu'il s’agisse d'un hybride contrdlé résultant d'une hybridation réussie entre
deux composantes du complexe; ou gu’il s’agisse simplement d’'une plante
du complexe, dont 'analyse méiotique montre I'origine hybride, origine que
'on cherchera a préciser (la description rejoint ici I'analyse des relations
entre composantes du complexe).

TABLEAU 17: Les obstacles au croisement, quelques techniques permettant de les
observer et de ies surmonter.

LES TECHNIQUES

LES PROBLEMES DE REVELATION

LES «ASTUCES »

A. Obstacles au pollen

+ le pollen ne germe pas  |Fluorescence ® pollinisation avancée ou re-
tardée,
+ le tube pollinique ne peut |ou e chimiothérapie,
pas pénétrer dans le style|coloration au ® croisements réciproques,
+ la croissance du tube bleu cotton ® mélange de pollens,
pollinique s'interrompt ® fécondation in vitro,
prématurément ® doublement chromosomique

de I'un des parents,

B. Obstacles a la fécondation

+ parthenogenese ® utilisation d'une espece
Méthodes «ponts»,
(apomixie) d'observation ® utilisation de la variabilité
+ production d'un des sacs génétique pour le caractere
albumen plus embryonnaires « aptitude au croisement »*
ou moins ® fusion de cellules
défectueux somatiques.

*'étude des systémes d'incompatibilité rentre dans cette rubrique.

Nous examinerons successivement:

® |es résultats d’hybridations entre diploides,

e ['origine des plantes polyploides,

® |es résultats d’hybridations avec des plantes polyploides.
— Les hybridations entre diploides.
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Parmi les facteurs qui affectent I'appariement entre chromosomes, le
plus important est le degré de similitude structurale et chimique qu’on
appelle 'homologie. Rappelons, sans entrer dans le détail du déroulement
de la méiose, supposé connu, que I'appariement etroit des chromosomes
homologues se fait a un stade que l'on appelle le zygoténe. Au stade
suivant, le pachytene, les chromosomes sont appariés sur toute leur lon-
gueur, et si finement qu’il est généralement difficile de percevoir la nature
double des filaments chromosomiques. C’est a ce stade qu'une ressem-
blance ou une différence précise entre deux chromosomes d'une paire
peuvent étre observees. Le cytogénéticien se contente trop souvent de
regarder les plagues métaphasiques. La métaphase est évidemment le
stade ol les chromosomes sont le plus faciles a observer, parce que trés
contractés. Mais elle ne constitue pas le meilleur stade pour une bonne
observation de ce que sont réellement les appariements. Nous reviendrons
sur ce point plus loin.

Chez les dipioides, la figure la plus fréquente que I'on observe en fin de
prophase et en métaphase, est ce qu’'on appelle un bivalent, association de
deux chromosomes homologues appariés. Mais aprés le pachyténe,
comme les chromatides homologues tendent a se séparer, les chromo-
somes, au sein du bivalent, ne sont plus appariés que la (prés de la) ot il y
a eu des échanges. Ce que I'on voit de ces échanges, est connu sous le
nom de chiasma. Les configurations observées en métaphase méiotique
dependent essentiellement du nombre, de la place des chiasmata et de la
position du centromére. Le degré de ressemblance entre deux plantes du
complexe, au niveau chromosomique, peut donc s'estimer:

— soit par la fréquence des bivalents en métaphase,

— soit par le taux moyen de chiasma observé par cellule. Dans ce dernier
cas, on considérera qu'un bivalent droit représente la terminalisation d'un
chiasma unique, et qu'un bivalent en anneau représente la terminalisation
de deux chiasmata.

Si I'on prend I'exemple des espéeces diploides de caféiers (tableau 18),
on peut comparer les appariements chromosomiques de trois types d’hy-
brides avec ceux qui sont observés chez le parent commun, Coffea cane-
phora. Le nombre de bivalents chez les hybrides est trés proche de celui
observé par LOUARN (1976) chez le parent. On peut donc déduire 'homo-
logie des chromosomes des quatres especes concernées. On dira que
Coffea canephora, C. congensis, C. liberica et C. eugenioides appartien-
nent sans doute au méme génome, le génome A. Peut-étre I'espece euge-
nioides, avec un plus grand nombre d’'univalents, est-elle legérement diffé-
rente. Mais ce degré de différence se traduit généralement dans la littéra-
ture par un indice ajouté au génome (A,, A, ou A, A’) plutdt que par une
lettre différente (génome A et B). Entre les chromosomes de canephora et
d’eugenioides, des échanges géniques sont en effet toujours largement
possibles.
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TABLEAU 18: Comportement méictique des hybrides F1 entre espéces de caféiers
diploides (2n = 22 chromosomes), comparé au comportement du parent commun C.
canephora.

bivalents auteurs
C. canephora 10,88 a 10,98 Louarn (1976)
C. canephora x C. congensis 10,74 4 10,90 Charrier (1978)
C. canephora x C. liberica 9,93 a 10,66 Chinnappa (1970)
C. canephora x C. eugenioides 9,89 4 10,35 Louarn (1976)

Si I'on réalise un hybride entre deux composantes du complexe qui sont
suffisamment éloignées I'une de l'autre pour qu'existe une différence struc-
turale importante entre leurs chromosomes respectifs, la méiose sera irré-
guliere (présence de nombreux univalents) et ses produits seront large-
ment stériles. Si a l'intérieur du méme complexe, on prend maintenant en
considération un groupe plus «restreint», dont les composantes possédent
la méme structure chromosomique (le méme génome), les appariements
chez les hybrides seront satisfaisants. L’outil — configurations méiotiques,
devient alors inopérant pour juger des relations et surtout des distances
entre composantes du groupe.

Par ailleurs, on sait que I'évolution ne se fait pas exclusivement par voie
de remaniements structuraux. Si deux plantes donnent un hybride a méiose
tres irréguliére, on observera sa stérilité (sauf cas particuliers, cf. apomixie).
Mais a I'inverse, si la méiose est réguliéere, cela ne constituera en aucun cas
une garantie de fertilité. Autrement dit, suivant les complexes d'espéces, le
«groupe restreint» dont nous faisions état plus haut, peut étre de taille tres

&
N
Q\%
0(\
\0
O 0
Oryza sativa a 33,0 0,4 0.6
Oryza glaberrima a 12,1 96,6

Oryza breviligulata .ata 1,0

TABLEAU 19: Fertilités polliniques moyennes (%) des hybrides F1 entre espéces
africaines de riz, d’aprés MORISHIMA et al. (1963)
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différente. Des distances génétiques importantes peuvent s’exprimer utili-
sant d'autres outils d'évaluation, qui ne se traduisent pas par des diffé-
rences dans la structure des chromosomes. D'ou par exemple les méioses
réguliéres observées chez les hybrides interspécifiques du groupe des riz,
alors que ces hybrides s'averent par ailleurs trés fortement stériles (tableau
19).

Pour résumer on notera gue les analyses méiotiques permettent d’expli-
quer certaines stérilités, mais en aucun cas on ne devra considérer la
corrélation entre distance génétique, remaniements chromosomigues et
stérilité, comme une regle générale. Des facteurs géniques peuvent intera-
gir dans le déterminisme de fa stérilité, comme démontré par CHU et OKA
(1970) dans le cas des riz, et dans le déterminisme de I'appariement. On
peut déja citer ici 'exemple classique du bié tendre et du géne (Ph) porté
par le chromosome 5B (OKAMOTO, 1957), bien qu'il s’agisse d'une plante
polyploide.

— L'origine des plantes polyploides.

De tres nombreux complexes d’'espéces contiennent des formes poly-
ploides. Du point de vue cytogénétique I'étude des relations de ces formes
polyploides entre elies, et des formes polyploides avec les formes di-
ploides, consiste en une détermination de la structure génomique de ces
polyploides. Autrement dit il s'agit tres schématiquement de déterminer la
nature autopolyploide ou aliopolyploide de ces plantes diploides du
complexe dont les génomes sont structuralement les plus proches des
génomes de formes polyploides. La plupart des polyploides montrent des
homologies partielles (homéologies) entre chromosomes de leurs différents
génomes, et des régulateurs d’appariement peuvent aussi venir perturber
la classique division entre auto et allopolyploides. Les problémes de «tra-
duction» des configurations méiotiques observées chez les plantes poly-
ploides peuvent étre illustrés en utilisant les résultats de nos propres
recherches (voir volume |), et plus particulierement les données Panicum et
caféiers qui portent sur les représentants tétraploides de ces complexes.

Une plante autotétraploide est une plante qui est issue du doublement
chromosomique d'un diploide. Théoriquement, la configuration méiotique
peut montrer autant de tétravalents que ce qu'est le nombre de base.
L'observation peut étre assez proche du chiffre attendu, comme le montre
le tableau 20, dans lequel les plantes ont toutes un nombre de base égal a
7.

TABLEAU 20: Appariements (tétravalents et bivalents) observés chez diverses
graminées qualifiées d'autotétraploides, d’apres MORRISON et MAJHATHY, cités
dans COMBES (1975).

Espéces Nombre de IV Nombre de || Nb. cell. obs.
Avena strigosa 4.4 50 125
Secale cereale 3,7 6,1 50
Hordeum vulgare 39 57 125
Hordeum bulbosum 40 56 200
Arrhenaterum elatius 48 43 150
Triticum monococcum 51 35 260
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.Mais les observations peuvent parfois traduire trés imparfaitement l'ori-
gine du polyploide, comme le montre le tableau suivant (tableau 21) extrait
de COMBES (1975).

TABLEAU 21. Appariements (tétravalents et bivalents) observés chez quatre Pani-
cum maximum d'origines diverses (voir texte), d'aprés COMBES (1975).

Numeéros
r d‘introduction:! Nombre de IV l Nombre de I Nb cellules
267 3,56 8,59 88
T19-36,5-1,4 217 11,60 54
T44 T 1,59 12,52 122
K189.T 1,55 12,74
| 51

Les deux premieres plantes de ce tableau sont deux apomictiques qui
révélent une possible origine autopolyploide (le nombre de base est, rap-
pelons le, de 8 dans ce groupe). Mais les deux dernieres plantes sont
issues d’'un doublement par la colchicine de diploides sexués. Ce sont
donc des autotétraploides indiscutables. lis montrent cependant une fré-
quence de quadrivalents nettement inférieure a celle de I'apomictique 267.
Si les analyses génétiques réalisées par ailleurs permettent de suggérer
que les apomictiques sont largement autotétraploides, on ne peut expli-
quer le comportement des tétraploides sexués qu’en faisant appel a des
hypothéses du type régulation par des facteurs génigues (voir plus haut).

Méme si le Coffea arabica, tétraploide du compiexe des caféiers, montre
une majorité de bivalents, qui laisserait supposer une origine allotétra-
ploide, environ 10% des cellules méres de pollen présentent des multiva-
lents (CHARRIER, 1978). On peut ici encore faire ie méme type d'hy-
potheése que pour Panicum, ou privilégier 'origine allopolyploide en recon-
naissant une certaine homéologie entre les génomes (d’ou une désignation
de type A, A').

De fait il semble que a majorité des polyploides naturels rentrent dans ce
qu'on appelle la catégorie des allopolyploides segmentaires, qui dérivent
d'espéces diploides partiellement différenciées au plan chromosomique.
Quelques multivalents sont observés, mais I'appariement préférentiel pré-
vaut, qui conduit a une majorité de bivalents. L'exemple le plus classique
est celui du blé tendre, ou les trois génomes A, B et D sont homéologues.
Un systeme génique de régulation des appariements vient assurer un
comportement d'allopolyploide strict, ¢’'est-a-dire une méiose parfaitement
réguliére a 21 bivalents, assurant du méme coup la fertilité de la plante.

On peut tout de méme trouver des situations bien nettes d'allotétra-
ploides, résultat d’'une différenciation entre les especes diploides ances-
trales telle qu'il n'y a pas (ou peu) d’'appariement possible entre elles. Les
especes diploides de départ possedent des génomes différents, qu'on
désigne dans la pratique par des lettres différentes. En dehors de 'exem-
ple trop classique des biés, on peut citer le coton, dont le génome A est
d'origine africaine, le génome D et les premiers hybrides tétraploides
AADD étant d’'origine américaine (PHILLIPS, 1976).

— Recherche de paternité: hybridations avec les polyploides.
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Dans un complexe d'espéces ou coexistent formes diploides et formes
polyploides, la forme la plus intéressante pour l'utilisation peut étre tétra-
ploide. Considérons une telle situation avec un tétraploide de structure
hybride AABB. On peut, pour tenter son amélioration, prendre en considé-
ration toutes les formes qui peuvent se rencontrer avec cette structure:

® | es autres tétraploides AABB,

® | es diploides AA,

® | es diploides BB,

® | es formes possédant des chromosomes homéologues A’ ou B'.

D’ou la nécessité d'une recherche d’homologie. On cherchera a hybrider
des représentants de chaque groupe du complexe (groupes définis par
ailleurs — spécificité ou classification issue de méthodes de taxinomie
numérique) avec la structure AABB qu’on veut améliorer, en évitant les
croisements entre niveaux de ploidie différents, par une utilisation de la
colchicine.

Des croisements du type:
AAAA x AABB (1)

ou du type:

CCCC x AABB (2)

seront ainsi réalisés.

On pourra alors classer les plantes du complexe en fonction de leur
possible (cas 1: observation de tétravalents) ou non (cas 2: on observe que
des bivalents et des univalents). Une telle recherche génomique peut
encore étre illustrée chez les blés ou chez les caféiers, ou elle a trouvé son
application.

Un autre exemple intéressant est celui des graminées fourrageres penta-
ploides, a reproduction apomictique, utilisées dans le Sud-Est des Etats-
Unis. On connailt ainsi un paspalum a 2n=50 (x=10 chromosomes) et un
Cenchrus a 2n=45 (x=9) dont la fertilité¢, maigré une méiose irréguliére, est
maintenue grace a I'apomixie. Mais I'amélioration de ces plantes pose un
probléme, parce gu'on ne posséde pas de formes sexuées homologues de -
méme degré de ploidie, et parce que la variabilité de ces formes apomicti-
ques est elle-méme limitée. Alors les chercheurs concernés se penchent
sur une recherche génomique, et une tentative de synthése nouvelle sur
une base de variabilité génétique beaucoup plus large. Dans le cas des
Paspalum, deux des trois génomes existants chez le pentaploide ont été
retrouvés. Mais le troisieme, qui porte le déterminisme de I'apomixie, n'a
pas encore été identifié ailleurs dans le complexe (BURSON, 1981).

— Conclusion: fiabilité des configurations méiotiques.

Plus l'intervalle entre le moment ou a lieu le crossing-over et celui ou se
fait I'observation est grand, et plus lintervention d’'un changement est
possible, qui modifie la configuration des chromosomes. L'exemple Ie plus
simple, que I'on peut rencontrer partout, c’est I'évolution des bivalents en
fin de métaphase, début d’anaphase (figure 11). Apres terminalisation d’un
chiasma, le bivalent en anneau devient un bivalent droit. La terminalisation
du second chiasma donne deux univalents. Leurs positions respectives et
une faible liaison encore visible peut permettre de les assimiler encore a un
bivalent. Mais I'écrasement de la préparation peut aussi modifier leur posi-
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tion et entrainer une erreur d'interprétation. C'est ici le cas le plus simple, et
'erreur est évitable pourvu qu’on travaille au bon stade. Le probléme se
complique avec les multivalents. |l est souvent difficile de différencier deux
bivalents accolés (du fait d’'un étalement insuffisant) d'un tétravalent. Des
observations de cellules meres de grains de polien de caféiers tétraploides
nous ont permis de mettre en évidence des associations de 3 ou 4 chromo-
somes qui pouvaient étre sujettes a discussion dans une observation en
métaphase (on parle souvent a ce stade de «pseudo-quadrivalents »), cf.
GRASSIAS (1980) sur les caféiers.

Une autre source de difficulté peut étre la petite taille des chromosomes.
Les chromosomes ponctiformes de certaines espéces, tels qu'on les ob-
serve en métaphase | de la méiose forment-ils des bivalents en anneau ou
non”? L'observation de stades prométaphasiques peut étre dans ce cas
riche d'informations. Méme chez les plantes qui ont des chromosomes tres
petits, il est en effet possible de mettre en évidence des remaniements
structuraux. Des boucles d'inversion ont ainsi été observées chez des
hybrides de caféiers (LANAUD, 1979).

lla (2 chiasmata)

lid (1 chiasma)

A\

Fig. 11: Evolution des bivalents en fin de méthaphase début d'anaphase.

Les configurations méiotiques sont les figures sous lesquelles les asso-
ciations de chromosomes sont présentes a la méiose: c’'est une interpréta-
tion étendue qui inclut tous les stades auxquels les chromosomes sont
visibles.

Les observations en prophase (associations, remaniements), puis en
métaphase (associations), en anapnase (trainards) et'en télophase (asso-
ciations, micronuclei), peuvent étre réunies, de fagon intéressante, dans
une représentation synthétique. Une exploitation de ces données par une
analyse en composantes principales peut étre réalisée. Un tel exemple
remarquablement étudié est réalisé par LANAUD (1979). D’'une maniére
plus générale, on doit pouvoir associer les données cytogénétiques, caryo-
types aussi bien que configurations méiotiques, avec des résultats de
fertilités, et d’autres données, morphologiques et/ou biochimiques, pour
une interprétation plus globale de la variabilité du groupe étudié.
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C. EVALUATION PAR LES METHODES DE LA
BIOLOGIE MOLECULAIRE

1. Nécessite de I'outil moléculaire dans les pro-
grammes de gestion des ressources génétiques

a. Introduction. Ce chapitre méthodologique est relativement plus déve-
loppé, du point de vue de 'exposé des techniques, que ceux consacrés a
la cytogénétique ou a I'évaluation agronomique (génétique quantitative et
planification des expériences). A cela plusieurs raisons:

— Le lecteur concerné par la gestion des ressources génétiques est par
sa fonction et ses habitudes de travail plus au fait des méthodes de
I'agronomie ou de I'amélioration des plantes que de la biochimie. De ce fait
les rappels et les orientations bibliographiques seront parfois de véritables
initiations et pas seulement des mises en situation d’outits déja manipulés.
— L’outil moléculaire, tel qu'il est présenté dans les manuels de biochimie
n'a pas la méme signification ni le méme emploi que dans le domaine des
ressources génétiques et de I'amélioration des plantes. Pour les biochi-
mistes I'électrophorése des protéines est d’abord une méthode de sépara-
tion pour repérer des protéines précises dont on cherche ensuite a détermi-
ner des propriétés (poids moléculaire, structure, propriétés fonctionnelles,
éventuellement séquence d'acides aminés), 'utilisation des enzymes de
restriction pour la digestion des acides nucléiques est destinée a analyser
complétement des fragments d’ADN clonés bien déterminés, ou a en
préparer le clonage et la purification. En genétique des populations, I'em-
ploi de ces méthodes est apparemment moins ambitieux il s’agit de repérer
des différences hériditaires simples entre individus. La simple mise en
évidence d'une telle différence, démonstration d’'un polymorphisme généti-
gue, est une fin en soi. Malgré la modestie de cet objectif, le généticien
rencontrera des difficultés que le biocchimiste aurait écartées: modicité
quantitative de 'extrait de départ (c’est parfois d'un grain de pollen dont on
veut repérer le génotype), démonstration de la stabilité héréditaire de la
caractéristique différentielle repérée (donc étude de génétique mendé-
lienne pour montrer par exemple que deux bandes d'isozymes ne different
que par des modifications post-traductionnelles du produit d'un méme
géne, ou bien que derriére une seule différence (présence/absence) d'un
isozyme migrant a un niveau donné plusieurs génes interviennent...). Autre-
ment dit les problémes d'interprétation seront nouveaux par rapport & ceux
du biochimiste et it est nécessaire d'éclairer autrement les présentations
méthodologiques et de leur adjoindre les exemples d'analyse génétique
classique appliquée a ces différences moléculaires.

— La biologie moléculaire connait actuellement une évolution trés rapide
et les conséquences pour la pratique des ressources génétiques et la
diffusion de plus en plus économique de ces moyens d’analyse imposent
de présenter plus complétement ces méthodes que I'actualité immédiate
ne le justifierait.

— Comme nous allons le montrer I'utilisation de ces méthodes est déja
beaucoup plus avancée qu'il n'y parait et les premiéres publications (1966,
1967) concernant les polymorphismes enzymatiques mis en évidence chez
'homme ou la drosophile ont été a l'origine d’'une remise en cause trés
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profonde des convictions de la génétique des populations. La paix des
esprits n'est pas encore pleinement acquise et I'hésitation entre I'interpréta-
tion neutraliste et sélectionniste d’'un polymorphisme impose de toujours
réflechir doublement sur les faits en partant de I'un ou l'autre point de vue.

Les méthodes présentées dans ce chapitre concernent soit les outils
d'analyse des protéines: électrophorése d’enzymes ou de protéines de
réserve, en conservant précisément les fonctions ou l'activité, électropho-
rése bidimensionnelle moyen de repérage de variations «tous azimuts »
déployant largement les différences sans pouvoir identifier immeédiatement
les fonctions, soit les outils d'analyse de I'ADN (et des ARN): étude des
similitudes globales des génomes (dénaturation, renaturation, hybridations
moléculaires), repérage d’organisations chromosomiques différentes (colo-
ration différentielle des zones hétérochromatiques (cf. paragraphe cytogé-
nétique), hybridation in situ avec une sonde moléculaire d'’ADN cloné,
analyses de fragments digérés par des enzymes de restriction pour étudier
le polymorphisme des sites de coupure pour les ADN d’organites cytoplas-
miques et méme I'ADN nucléaire). D'autres méthodes s'ajouteront avec les
progrés du clonage des génes et la détermination de l'organisation de
séquences non codantes intégrées dans les génes (introns) ou reliant des
génes de structures {espaceurs)...

b. lllustrations de l'outil moléculaire déja présentées dans le manuel.
Pour faciliter la lecture des descriptions méthodologiques parfois rebu-
tantes et pour encourager |'étude rappelons quelques exemples déja preé-
sentés.

La monographie concernant le riz (tome 1) a utilisé les études de polymor-
phismes enzymatiques pour définir les grands types de riz cultivés et la
diversité des formes spontanées, les mémes données servent de support a
I'illustration des méthodes de classification numérique (chapitre Bases de
données).

La monographie traitant du café a montré comment la délimitation du
complexe d'espéces a permis d'exclure les Psylanthus par exemple (élec-
trophorese d’enzymes) et préciser l'origine de l'espéce cultivée la plus
importante Coffea arabica (polymorphisme enzymatique et analyse des
ADN mitochondriaux par électrophorése des éléments de digestion par les
enzymes de restriction). Ces données permettent d'orienter convenable-
ment les stratégies d'amélioration des caféiers par hybridation interspéci-
fique.

L’étude par le polymorphisme enzymatique de la diversité et de I'organi-
sation géographique des populations, a été illustrée par I'étude des clines
des populations de mil du nord Céte-d’lvoire (Tome |, Mil) et sert de base a
la réflexion sur les stratégies d'échantillonnage (chapitre II, échantillon-
nage).

La caractérisation de I'état des collections et la mise en évidence de
dérives aléatoires et systématiques ont été décrits par 'exemple des poly-
morphismes d'Adh (F,S) (chapitre Données de base). Enfin, ce méme
chapitre présente les parametres et les concepts de la génétique des
populations particulierement adaptées pour exploiter les données acquises
a partir des méthodes de biologie moléculaire.

c. Utilisations pratiques de ['outil moléculaire par les sélectionneurs. On
peut regrouper ces utilisations sous trois grandes rubriques:
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Utilisation générale de marqueurs génétiques

Les méthodes biochimiques en mettant en évidence une diversité généti-
que importante cachée derriere I'nomogenéité du «type adaptatif» d'une
population, ont mis a la disposition des moyens de repérer les génotypes a
l'aide des alleles distincts pour plusieurs locus. Rappelons quelques
usages de ces marqueurs:

— Possibilité de trier plus efficacement dans une descendance l'état alléti-
que d'un locus dont I'étude suppose F'observation tardive des plantes a
eliminer (stérilités males géniques: il faut éliminer les plantes fertiles avant
qu'elles ne puissent entrainer des pollinisations illégitimes) ou l'analyse
d'une plante d'un génotype unique dans une famille en ségrégation, dont
on voudrait étudier le comportement dans plusieurs conditions (repérage
du systeme génique d'insensibilité a la photopériode pour le controle de la
floraison (cf. Tome |, le Mil)) ou encore dont I'alléle recherché est récessif et
ne peut étre décelé directement (des génes de nanisme que l'on veut
conserver a travers I'enchainement de croisement de retour ou le parent
récurrent est porteur de I'allele dominant pour la taille normale). Pour ces
trois exemples, lidentification d'un gene marqueur trés étroitement lié au
locus que I'on veut repérer rend la tache du sélectionneur possible ou plus
rapide.

— L'analyse des taux d'allogamie et d’'une fagon générale des échanges
géniques entre populations voisines (cas de la pureté des mais hybrides
realisés en parcelles en principe isolées des cultures voisines). Il suffit de
disposer d'un (ou plusieurs) géne(s) marqueur(s) dont un état allélique ne
peut provenir que des donneurs de pollen extérieurs et de repérer la
fréquence de cet alléle dans la population de grains produits par la plante
dont on veut mesurer le taux d'allogamie ou les variétés dont on veut
garantir la purete.

— Pour des espéces dont la production de graines peut résulter soit
d’apomixie soit d’'un processus sexué normal (par exemple Panicum maxi-
mum Vol. 1) I'étude de I'hétérogénéité de la descendance a travers quel-
ques marqueurs enzymatiques permet de révéler si la descendance a
I'hnomogeénéité d'un clone apomictique ou si c’est une familie en ségréga-
tion (produite alors par voie sexuée).

— Au cours des schémas de sélection qui utilisent des croisements en
retour pour intégrer I'état allélique d’'un géne particulier dans un génotype
donné (le parent récurrent) on est classiquement contraint de se fier aux
probabilités pour atteindre I'isogénie souhaitée (chaque croisement en
retour diminue en principe de moiti€é les secteurs du génome encore
hétérozygote donneur/receveur). Si on dispose de plusieurs marqueurs,
dispersés en plusieurs points du génome on peut accélérer le processus
d'isogénisation en choisissant parmi les plantes issues du croisement en
retour, parmi toutes celles ayant l'allele du donneur pour le caractére
sélectionné (par exemple la résistance verticale a un parasite que I'on
inocule) celles qui sont aussi aéja homozygotes pour les états alléliques du
parent récurrent, au plus grand nombre de locus marqueurs étudiés.

— Que ce soit pour des raisons de protection commerciale des obtentions
ou pour veérifier qu'une lignée nouvellement introduite est réellement origi-
nale , les marqueurs enzymatiques constituent d’excellents éléments pour
constituer la fiche signalétique d'une variété ou d'une lignée.
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Connaissance de I’ensembie d’une collection

La diversité génétique des organites cytoplasmiques est indispensable
si I'on désire se prémunir contre les risques de monomorphisme, long-
temps sous-estimé dans ce domaine. La sensibilité & un parasite liée a un
état particulier (cytoplasme Texas du mais et sensibilité & I'Helminthospo-
rium race T par exemple) a attiré I'attention des sélectionneurs pour diversi-
fier les origines maternelles de leurs variétés, encore faut-il pouvoir appré-
cier s'il y a de véritables différences! La mise en évidence par lecture
directe d'une diversité génétique permet de choisir beaucoup plus vite les
croisements pour lesquels on cherche a mettre en évidence des effels
réciprogues et a répérer dans les descendances d'éventuelles caractéristi-
ques a hérédité maternelle (stérilité male cytoplasmique par exemple).

Les études de distances génétiques entre les families, ou les popula-
tions, d’'une collection peuvent permettre d’améliorer les probabilités de
découvertes de vigueur hybride en croisant des formes éloignées, car en
gros il parait bien vrai gu'un hétérosis important soit souvent associé a la
richesse allélique des hybrides. Ce repérage de distances génetiques peut
étre aussi un moyen de trouver plus rapidement des formes hybrides
stériles, quand elles sont recherchées (soit parce qu'on produit des méta-
bolites ou des organes dont la production ne sera pas en compétition avec
la production grainiere, soit parce qu'on cherche a exploiter des formes
dont on ne veut pas qu’elles puissent étre multipliées en dehors du labora-
toire d'obtention, etc...).

La mise en évidence d'organisations chromosomiques légérement diffé-
rentes (ou particulieres par des études d’hybridation in situ avec des
sondes d'ADN marqués) permet de prévoir certaines stérilités (petites
inversions, translocations) liées a des différenciations structurelles du gé-
nome, et donc d'orienter le programme de sélection soit en éliminant
immédiatement de nombreuses combinaisons qui ont une bonne probabi-
lité d'étre défectueuses soit en imposant immeédiatement des recherches
visant & restituer 'homozygotie structurale (programme de polyploidisation,
ou de créations de lignées d'addition ou de substitution.

Recherches de certaines organisations fonctionnelles bien définies

Bien que I'amelioration des plantes doive se méfier de la visée d'idéo-
types qui feraient penser qu'une variété puisse étre créée par assemblage
de structures géniques définies a priori, il existe cependant des possibilités
de sélectionner de nouvelles structures baties autour de I'état allélique
particulier d’'un géne majeur permettant un progres technologique détermi-
nant, (telle I'acquisition des genes de nanisme et 'obtention d'une forte
résistance a la verse permet d'accroitre les apports d'engrais et d’augmen-
ter la densité de semis). Il est possible que certaines caractéristiques
biochimiques & hérédité simple puissent ainsi permettre de débloguer une
amélioration variétale qui plafonne. Ce peut étre un géne codant pour une
protéine de réserve plus riche en acide aminé important (on sait que pour le
mais d’autres génes qu'opaque 2 peuvent améliorer la qualité de la zéine
sans avoir les désavantages fonctionnels de ce gene), ou un géne de
structure proche d'un élément de régulation favorable de 'ensemble d'une
chaine métabolique (ce pourrait étre le cas de l'allele ADH/S lié a une
régulation globale de I'anaérobiose ou certaines activités nitrate réductase,
lies a I'assimilation de I'azote).
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d. Les travaux d'analyse moléculaire dans les programmes de gestion
des ressources génétiques. Remarquons que les exemples précédents,
concernant I'utilisation des données de I'analyse moléculaire sont les sous-
produits automatiques d'un bon travail d'inventaire et d’analyse des res-
sources genétigues.

Les travaux utilisant les méthodes de la biologie moléculaire devront étre
obligatoirement réalisés, et de fagon extensive, dans trois domaines parti-
culiers de la gestion des ressources génétiques:

— Le travail de classification génétique du complexe d'espéces étudié.
— L'étude de la structure d'ensemble des populations, clines ou cou-
plages de populations voisines (formes cultivées et spontanées) pour plani-
fier les regroupements ou les sites destinés & assurer des conservations
dynamiques).

— L'inventaire et le controle des transformations qui ont lieu dans les
collections de conservation, par exemple les sélections et les dérives
cytoplasmiques, les «mutations» incontrélables qui ont lieu dans les
cultures in vitro, I'évolution au cours des campagnes de rajeunissement
des lots de graines (repérage des «pollutions», des mélanges et des
pertes) ou des effets'de consanguinité des multiplications vivantes isolées.

Ainsi par leur intégration directe dans I'activité d’'un centre de ressources
geénétiques, c’est un des outils de mesure les plus efficaces, et I'importance
des applications actuelles et potentielles, les méthodes de la biologie
moléculaire sont loin d’étre des technologies de luxe, elles forment un des
éléments indispensables au fonctionnement des centres de ressources
génétiques de haut niveau de responsabilite.

€. Présentation des méthodes. Les génes sont des molécules d'acide
désoxyribonucléique (ADN). Rappelons-en succinctement et schematique-
ment la chimie: une molécule d'’ADN est consituée d'une séquence de
bases nucléotidiques, essentiellement au nombre de quatre: Adénine (A),
Thymidine (T), Cytosine (C) et Guanidine (G). Deux «brins» d’ADN sont
associés en une double hélice dans une molécule car a chaque A corres-
pond T, et a chaque C correspond G selon le schéma suivant:

- —G—A—A—T—T—C————
- C—T—T—A—A—G————

L'association des deux brins complémentaires est réalisée par des liai-
sons faibles. Leur séparation permet la réplication, chacun des brins refor-
mant son complémentaire. Au cours de la lecture des génes « structuraux »,
les molécules d’ADN sont transcrites en molécules homologues d'acide
ribonucléique (ARN) qui, aprés «maturation », seront traduites en un poly-
peptide. A chaque triplet de bases de I'ADN, correspond un acide aminé
(code génétique).

Les moiecules d'ADN se trouvent principalement rassemblées dans les
chromosomes du noyau de la cellule et en plus petites quantités dans les
particules du cytoplasme, mitochrondies et chioroplastes. Le tableau 22
présente quelques caractéristiques des trois types d’ADN chez les végé-
taux supérieurs (VEDEL et QUETIER, 1978)
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TABLEAU 22: Comparaison de quelques propriétés physico-chimiques des ADN
chloropiastiques (CP), mitochondriaux (MT), et nucléaires (N) des végétaux supér-

ieurs.
ADN CP ADN MT ADN N

Proteines liées ? ? Histones
Dénaturation homogéne homogéne hétérogene
Renaturation rapide et rapide et lente et

homogéne homogene héterogéne
Répétition (%) faible faible importante (30-80)
Taille de la .
molécule ou du 85-95 x 108 50 x 10% 10'%d
génome haploide |(42-48)u (30)u plusieurs cm
‘Herédité non mendeé- non mendeé- mendélienne

lienne lienne

(maternelle) (maternelle)

Etudier la variabilité génétique, c’est analyser le polymorphisme des
molécules d’ADN. En d’autres termes, il s’agit de savoir, entre deux indivi-
dus, deux populations ou espéces, quelles sont les bases nucléotidiques
qui different (nombre, proportion, emplacement). Toute molécule d'’ADN
provient de la réplication d'une molécule d'’ADN préexistante (au cours de
la division cellulaire et de la méiose). La différenciation de 'ADN selon les
organismes résulte des erreurs de réplications, mutations, qui s'accumu-
lent: substitutions, déletions, addition d'une base ou d’'une séquence nu-
cléotidique, réarrangements chromosomiques, etc...

La divergence des ADN portés par deux individus est donc liée au
nombre de génerations qui les séparent. Il est également probable qu'elle
soit liée aux différences de P'environnement habituel des individus puisque,
parmi toutes les mutations, sont sélectionnées celles qui procurent un
avantage adaptatif dans un environnement donné. L'étude directe des
séquences nucléotidiques des ADN est une tache de longue haleine qu'il
est, a I'heure actuelle, impensable de conduire sur un grand nombre de
genes, pour de nombreux individus.

On s'est donc orienté vers trois méthodes indirectes:

— Etude des protéines : |'électrophorese est la méthode la plus simple et la
plus utilisée. Une modification de la protéine est reliée a une modification
de 'ADN d'un gene structural selon la relation «un géne — un polypep-
tide». On étudie généralement les protéines enzymatiques car plusieurs
dizaines d'entre elles peuvent étre facilement isolées spécifiquement, mais
aussi les protéines structurales ou de réserves. Elle est également applica-
ble a I'etude des enzymes codés par I'’ADN cytoplasmique.

— Etude de I'hybridation des ADN: par opposition a I'étude des protéines,
cette méthode s'intéresse principalement a la partie redondante (répéti-
tions) ces ADN. Elle est donc applicable aux ADN nucléaires.

— Fragmentation spécifique de 'ADN par les enzymes de restriction: elle
est applicable aux petites molécules d'’ADN et en particulier aux ADN
cytoplasmiques. Indépendamment de I'étude de la variabilité de ces ADN,
elle fournit des marqueurs cytoplasmigues (recherche des filiations femel-
les par exemple).
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2. Etude des protéines enzymatiques

a. Le principe. La séquence de nucléotides d'un géne structural est
traduite avec une haute précision en une séquence d'acides aminés consti-
tuant une chaine polypeptidique. Puisqu'une enzyme est constituée par
une ou plusieurs chaines polypeptidiques provenant d'un ou de quelques
genes structuraux, une variation dans la séquence nucléotidique se traduit
(sauf exception: les cas de substitution redondante de nucléotides) par
une substitution, délétion ou addition d'un acide aminé dans la constitution
de l'enzyme codée. Une madification de la séquence d'acides aminés
d'une enzyme ou d'une protéine structurale est donc directement représen-

- tative d'une substitution allélique au locus codant le polypeptide modifié.

Si plusieurs alleles sont présents et fonctionneis chez un individu (génes
dupliqués, hétérozygotie, polyploidie), les différentes formes enzymatiques
ou les différentes formes de la protéine structurale, codées par les allgles,
seront présentes chez cet individu. Chaque alléle est donc codominant, a
I'exception des mutations ou autres modifications de 'ADN qui suppriment
la transcription ou la traduction: les alleles non traduits sont récessifs.

La séquence des acides aminés des protéines est ainsi un phénotype de
la structure génique. Malheureusement, comme pour 'ADN, il n'est pas
techniqguement possible, actuellement, de déterminer la séquence des
acides aminés des protéines chez de nombreux individus. Les généticiens
se sont donc orientes vers I'utilisation des propriétés physico-chimiques
des protéines. Quand ils sont associés en une chaine polypeptidique, les
acides aminés sont sous la forme:

CO —NH —CH—CO —NH

v AN

/ \

acide aminé ; R \ acide aminé
voisin / \ voisin
/ \
/ .\
liaison liaison
peptidique peptidique

ou R est spécifique de I'acide aminé.

Les 20 acides aminés communs dans les protéines (cf. tableau 23) se
divisent en trois groupes en fonction de la charge électrique de cette
chaine latérale R:

— seize ont des chaines latérales non ionisables; ils sont électrostatique-
ment neutres lorsqu'inclus dans une chaine peptidique. Parmi ceux-ci,
Histidine, Cystéine et Tyrosine ont des chaines latérales ionisables mais ne
sont pas ionisés dans les conditions de pH classiquement utilisées en
électrophorése.

— ['Arginine et la Lysine ont un groupe ammonium qui est en équilibre
entre deux formes, neutre et chargée positivement, selon la concentration
en protons (pH) du milieu.

— deux, I'Acide Aspartique et I'Acide Glutamique, ont un groupe R acide
carboxylique et sont en équilibre entre des formes neutres et chargées
négativement.
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Une protéine, combinaison de trois types, aura une charge nette néga-
tive ou positive dépendant de la balance des charges en fonction du pH et
de I'exposition des radicaux polaires, selon I'environnement et I'association
des polypeptides.

Lorsque le pH est abaissé (concentration en protons augmentée), I'équi-
libre est déplacé vers les charges positives: NH, devient NHz+ et COO
devient COOH. Au contraire, si le pH est élevé (on abaisse la concentration
en ions hydrogéne), la protéine prendra une charge globale négative.

TABLEAU 23: Composition en acides aminés de la «protéine moyenne » (d'apres
KING et JUKES, 1969).

ACIDES AMINES % DU TOTAL
- basiques:

Lysine 7.2
Arginine 4,2
Totat 11,4
- neutres::

Serine 8.1
Leucine 7,6
Glycine 7.4
Alanine 74
Valine 6,8
Thréonine 6,2
Proline 5,0
{soleucine 3,8
Phénylalanine 4,0
Asparagine 4.4
Glutamine 3.7
Tyrosine 3,3
Cystéine 3,3
Histidine 29
Méthionine 1,8
Tryptophane 1,3
Total 76,9
- acides:

Acide aspartique 59
Acide glutamique 5.8
Total 11,7

Le pH auquel la protéine n'est pas chargée (électrostatiquement neutre)
est appelé le point isoélectrique de cette protéine.

Si une mutation allélique, a un locus, a pour résultat le remplacement
d'un acide aminé d'un groupe par un acide aminé d'un autre groupe, la
charge nette de la protéine, de méme que son point isoélectrique seront
modifiés. Par exemple, la substitution d'un nucléotide dans le codon AAC
pour donner AAA a pour résultat la substitution de la Lysine chargée
positivement par I’Asparagine qui est neutre. Le changement peut se faire
entre acides aminés chargés négativement et acides chargés positive-
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ment: la transition AAG GAG conduit a la substitution de I'Acide Glutami-
que, chargé négativement, par la Lysine, chargée positivement.

Ces modifications de charge permettent de séparer les protéines et donc
de distinguer des produits d'alleles différents du méme géne. Les techni-
ques qui permettent cette séparation, basées sur I'utilisation d’un champ
électrique, sont I'électrohorése, qui sépare les protéines selon leur charge
dans un pH donng, et lisoelectrofocusing (focalisation isoélectrique) qui
sépare les protéines selon leur point isoélectrique dans un gradient de pH.
L'eélectrophorése, moins colteuse, est largement utilisée dans la pratique.
C'est elle dont nous décrirons la méthode.

b. La technique d'électrophorése. Un équipement classique Q-appareil-
lage pour électrophorése dans un gel horizontal est essentiellement consti-
tué d'une plague supportant un gel (amidon, agar, polyacrylamide) consti-
tué avec une solution tampon dont les caractéristiques (nature des ions,
force ionique et pH) sont déterminantes pour la qualité de séparation des
protéines. Les deux extrémités du gel sont reliées respectivement aux
pbles + et - d'un générateur de courant continu. Le champ éléctrique utilisé
est en général une ou guelques dizaines de V/cm.

L'extrait pour I'électrophorése est introduit dans des «puits» moulés
dans le gel, ou par lintermédiaire de petits bouts de papier (ou autre
matiere absorbante) imbibés d'extrait et insérés dans une fente du gel.

L'appareillage dans son ensemble est placé dans une chambre froide

ou/et un refroidissement est assuré au niveau du gel lui-méme (plaques de
refroidissement, glace fondante, etc...) pour éviter 'activité des amylases
(cas du gel d'amidon), la dénaturation des protéines a la chaleur et |'éta-
blissement d'un gradient de température dans le gel qui se traduit par des
distorsions dans la migration des protéines.
. Dans un gel, la vitesse de migration de protéines dans un champ électri-
que dépend non seulement de leur charge, mais aussi de leur encombre-
ment (taille de la molécule) en fonction de la taille des mailles du gel
(variable selon la nature et la concentration en produit gélifiant pour les gels
de polyacrylamide). Le temps optimal de migration est donc ajusté empiri-
quement pour chaque protéine étudiée, en fonction du gel, du tampon et
du voltage (Iimité par I'échauffement) choisis. Il peut varier de quelgues
dizaines de minutes a quelques heures.

c. La technique de révélation enzymatique. Apres la phase de migration,
les protéines qui migrent a des vitesses différentes vont se trouver concen-
trées en différents points du gel. Le probleme est alors de visualiser
spécifiquement certaines de ces protéines.

Les protéines structurales ou de réserves qui sont en concentration
élevées peuvent étre marquées directement par un colorant des protéines:
noir amidon, bleu de coomassie (protéines de réserves du Blé par exem-
ple; AUTRAN et BOURDET, 1973). ,

Les enzymes, par contre, nécessitent un systeme spécifique de révéla-
tion qui consiste a immerger le gel dans une solution de révélation qui peut
étre aussi simplement pulvérisée ou gélifiée par de 'agar et étendue au-
dessus du gel de migration. La solution contient un substrat pour cet
enzyme et un colorant qui va étre fixé ou coloré seulement a la place de
I'activité de I'enzyme, faisant apparaitre une «bande » paralléle a la ligne
d'insertion de I'échantillon. Par exemple, la forme oxydée d’'une molécule
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est incolore, mais peut se colorer lorsqu’elle est réduite par des électrons
transférés a cette molécule quand une enzyme déshydrogénase et son
cofacteur se séparent.

Bien que certaines soient plus complexes et nécessitent des intermé- ~
diaires variés, le principe est le méme pour toutes. Plusieurs enzymes
différentes peuvent étre visualisées sur le méme gel si les conditions de
révélation ne sont pas réciproquement exclusives (utilisation d’'un substrat
non spécifique pour la révélation des estérases, des peroxydases ou des
amino-peptidases par exemple).

d. Amélioration de la qualité de résolution des électrophorégrammes. Un
électrophorégramme peut présenter de nombreuses bandes, en particulier
dans les cas suivants:

— révélation non spécifique (protéines de réserves...)

— famille enzymatique révélée avec un substrat non spécifique,

— enzyme présente dans différents compartiments cellulaires et codée
par plusieurs systemes génétiques indépendants,

— enzyme codée par des génes dupliqués ou plusieurs alléles, avec une
association au hasard des produits genétiques.

Le probléme se pose alors d'obtenir la meilleure dispersion des bandes
sans en perdre aucune. |l faut, par des essais répétés, étudier les combi-
naisons optimales des facteurs qui interviennent, en limitant au maximum
les artéfacts in vitro. Les parametres principaux sont:

— la nature de I'extrait analysé et sa conservation: organe échantillonné et
son stade, conditions du broyage et de la conservation éventuelle, etc...
— la nature et la concentration du produit gélifiant,

— la nature du support de l'extrait pour l'insertion dans le gel,

— la composition des tampons de migration (du gel et des bacs: force
ionique, pH),

— la vitesse et la durée de la migration,

— la méthode de révélation.

Tous ces facteurs n'étant pas indépendants, de nombreuses combinai-
sons devront étre essayées.

Lorsque 'on compare des isozymes codés par des alleles du méme
gene (allozymes), les distances de migration sont relativement voisines.
Plusieurs cas se rencontrent mais, tres souvent, les allozymes sont repré-
sentés sur le gel par des bandes régulierement espacées, ce qui suggére
qu'elles différent par une ou des «unités» de charge. Généralement, la
bande standard migre a une distance moyenne et les bandes extrémes
sont les plus rarement observées. Trois a cing bandes sont ainsi le plus
souvent distinguées, représentant trois a cinq «etats de charge»; MAR-
SHALL et BROWN (1975).

Selon les enzymes, les états de charge sont séparés sur le gel par des
distances variables. Dans les meilleurs des cas (grandes différences de
migration — 1 ¢m ou plus —), on peut noter des différences plus subtiles
de vitesses de migration (1mm par exemple, dans le cas des PGl du riz).
Ces variations de vitesse de migration sont interprétées comme des diffé-
rences de pK (constante de dissociation ou de conformation).

Les molécules ont le méme état de charge «potentiel » mais des diffé-
rences dans la nature, ou la position, des acides aminés mutés entrainent
des différences minimes de charge (en fonction du pH) ou une conforma-
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tion différente. La séparation d'un nombre plus important d'alleles au méme
locus peut étre obtenue en effectuant des migrations des mémes extraits, a
des pH variés, ou en modifiant la concentration des produits gelifiants.

En définitive, la technique d'électrophorese est simple. Son pouvoir de
résolution dépend cependant de nombreux facteurs qu'il n'est pas toujours
facile d'identifier. Les mises au point, pour une application particuliere,
peuvent se révéler tres longues.

e. Interprétation génétique des zymogrammes. Dans une premiére
phase de dégrossissage, avant que les études génétiques aient été ac-
complies, on peut utiliser la lecture directe des zymogrammes pour établir
des indices de ressemblance qui souffriront bien entendu des effets de
redondance non explorés.

Nous entendons par zymogramme (Z.), la combinaison de bandes ob-
servées sur une plaque d'électrophorese, pour un individu, avec un sys-
teme de révélation spécifique d'une enzyme ou d’un groupe d'enzymes
non spécifiques.

Les bandes de Z. sont la visualisation d'isozymes dont les origines
multiples se classent en trois grandes catégories (HARRIS and HOPKIN-
SON, 1976):

— plusieurs locus de genes codant pour des chaines polypeptidiques
structurellement différentes de I'enzyme,

— alleles multiples a un locus déterminant des versions structurellement
distinctes d’'une chaine polypeptidique particuliere,

— maodifications ultérieures a la transcription de la structure enzymatique:
isozymes secondaires.

Beaucoup de protéines enzymatiques sont multimériques et peuvent
combiner des produits primaires de plusieurs génes (isozyme hétéromére)
ou du méme géne (isozyme homomere) formant des figures de Z. bien
connues.

Des genes distincts peuvent donner des protéines enzymatiques indis-
tinguables par électrophorese ou non distinguées avec une technique
donnée. KING et OHTA (1975) appelient «électromorphe» une classe
d'alleles caractérisée par un phénotype commun en électrophorése. )

L'interprétation génétique des Z. est basée sur deux approches succes-
sives:

— par comparaison de tous les Z. observés, on peut présumer un détermi-
nisme génétique en retenant 'hypothése explicative la plus simple,

— les hypothéses retenues doivent étre confrontées a 'analyse mendé-
lienne de croisements entre des individus présentant des Z. différents (F4,
F,, BC., Fs..).

Présentons maintenant quelques exemples d'interprétations basées sur
'observation directe des Z. et leur répartition entre populations ou espéces
trés apparentées:

— Les Z. observés sont a une ou deux bandes. Trois combinaisons possi-
bles sont observées:

Hypothése I: les bandes A, et A, sont codées par des locus différents.
Chaque locus présente un «électromorphe» nul. Dans ce cas, le Z.3 (cf.
schéma 10) peut étre fréquent, méme dans une population autogame.
Dans une population panmictique, la fréquence de chaque alléle nul est la
racine carrée du complément a 1 de la fréquence des Z. a une bande.
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Z. 1 2 3
Bandes

Az

A

Schéma 10: Exemple de zymogramme a 2 bandes

Hypothése II: les bandes A, et A, sont codées par des électromorphes,
A; et Ay, du méme locus. Le Z.3 représente un hétérozygote A, A, alors que
les deux autres Z. représentent des homozygotes A;A, et AA, ou des
hétérozygotes avec un alléle nul récessif. Dans ce cas, le Z.3 doit étre rare
dans une population autogame. Dans une population panmictique, les
fréquences d’électromorphes peuvent étre dénombrées comme suit:

fA, = 2 X721+ 73 fA, = 2 X721+ 73
2n 2n

fA, = 2 X 22 + 2723 fA, = 2 X722+ 73
2n 2n

avec n = nombre d'individus
Z1, 72, Z3 = nombre de Z.1, 2 et 3 observés.

On peut alors calculer les fréquences de Z. attendues, selon les fré-
guences de leurs génotypes présumes dans le cadre de la panmixie:
fZ1=(f Ay)?

22 =(f Ay)?
fZ23=2(fA; xfA)

Les fréquences attendues sont comparées aux fréquences observées
par un test du ? (on regroupe les classes d'effectif inférieur a 5).

Si I'hypothése génétique est exacte, le test doit étre non significatif, mais
un léger déficit en hétérozygotes peut s’expliquer par un pou centage
d'autogamie (rencontré chez certaines plantes allogames facultatives) ou
par la présence d'un allele nul récessif & I'état hétérozygote.

Lorsqu’'un hétérozygote est représenté par un Z. a 2 bandes, on peut
présumer que Yenzyme est un monomére (absence de bandes hybrides).
Dans ce cas, on ne s‘attend pas a trouver des Z. a plus de deux bandes
chez les diploides.

— Un cas similaire peut étre observé avec des bandes dédoublées (sché-
ma 11):

Schéma 11: Zymogramme a bandes dédoublées.
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Le méme raisonnement peut étre appliqué en considérant les bandes A,

et a;, codées par le méme électromorphe: a; et a, seraient des isozymes
secondaires. Le chevauchement des bandes A, et a; {cas fréquemment
rencontré) conduit, particulierement dans le cas de I'hypothése a deux
alléles du méme geéne, a un 2.3 difficilement distinguable du Z.1.
— Dans le cas denzymes di ou polymeres, des figures a 3, 4..., 7
bandes..., le méme raisonnement s'applique. La présence de bandes
hybrides indique que les enzymes sont fonctionnels tant a I'état homomere
gu'hetéromére. Les produits homomeére sont donc trés semblables. Lors-
qu'ils sont produits a des locus différents, on parle d'hétérozygotie fixée.

Dans le cas de l'hypothése a deux locus, quatre produits géniques
peuvent étre présents chez un individu diploide. Dans le cas d’'un enzyme
dimere, dix combinaisons différentes sont possibles. Le chevauchement de
certaines bandes conduit cependant généralement a des Z. plus simples:
7 bandes dans le cas des P.G.l. du riz, par exemple. Dans le cas d'une
enzyme hexamére (G.D.H. par exemple), avec trois produits géniques
différents, 28 combinaisons sont possibles; toutes ne seront pas générale-
ment séparées (pour un exemple de Z. de G.D.H. a 28 bandes, voir
cependant I'exemple du pollen de la luzerne DE VIENNE, thése).

Les cas signalés, et d'autres, ont été rencontrés chez le riz (SECOND et
TROUSLOT, 1980). Sur le méme Z., plusieurs systémes génétiques indé-
pendants peuvent se trouver rassemblés. L'élaboration d'hypothéses gé-
nétiques simples par comparaison des Z. est alors difficile. L'observation,
dans le méme complexe spécifique, de populations autogames et allo-
games (cas des especes sauvages de riz) peut se révéler grandement
utile.

Des espéces diploides présentent fréqguemment une hétérozygotie fixée
a plusieurs locus. En comptant une éventuelle hétérozygotie allélique, on
imagine que les Z. obtenus peuvent étre complexes. Le tableau 24 résume
plusieurs situations d'hérédité avec leurs tests directs. Signalons que le
nombre d’analyses nécessaires pour séparer sur une géneration F, deux
hypothéses, 9331 et 8440, peut étre beaucoup trop grand et peu satisfai-
sant d'autant plus que de légeres distorsions de ségrégation pourront
perturber la lecture. L'étude au moyen d'une deuxiéme génération d’autofé-
condation permettra avec un faible nombre, de lever les ambiguités: les
formes a 1 seule bande (en fréquence 3/16 ou 1/2 suivant les hypothéses),
pourront donner des descendances en ségrégations dans le premier cas,
jamais dans le second.

Exemple d'analyse mendélienne.

— Exemple du déterminisme des bandes AMC des phosphatases acides
(PAC) du riz (PAI, ENDO et OKA... 1975).

Les Z. de PAC du riz sont complexes. Par la comparaison des Z. ob-
servés dans différentes especes, on conclut a 'existence de cing groupes
de bandes contrélées par quatre a cing locus au moins (SECOND et
TROUSLOT, 1980).

Le groupe de bandes le plus polymorphe est représenté par six bandes
(trois faibles et trois intenses) sur la plupart des Z. (elles sont trés rarement
totalement observées).

Si I'on considére la bande la plus proche de la cathode du groupe, on
note huit positions au moins, selonles Z. représentatifs d'individus préleves
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dans différentes especes du complexe «Sativa». Elles sont symbolisées
par la distance standard de migration de -17 a +24 mm.

Un hybride entre deux individus présentant les bandes -4 a +9 a été
étudié (schema 12). L'hybride F; montre huit bandes dans le Z.. L'analyse
par densitométrie du Z. permet de conclure que des bandes hybrides sont
produites entre chague bande parentale homologue et se confondent avec
ces derniéres, conduisant a sept bandes intenses et une bande faible.

-4 +9 -4 x +9

Schéma 12: Zymogramme des phosphatases acides du riz.

Un hybride F, entre les mobilités + 4 et + Qou - 4 et + 4 montre des Z. adix
bandes (9 bandes intenses et une faible) qui sont expliquées de la méme
maniere.

Les plantes F, ségregent entre les types parentaux et les hybrides, sans
exception, généralement selon le rapport 1: 2: 1. La descendance de neuf
hybrides différents a été étudié (30 a 193 plantes F» selon les cas).

Dans trois cas sur neuf, une déviation significative avec le rapport: 1:2:1,
est apparue. Elle peut étre raisonnablement expliquée par la sélection
gamétique fréquemment rencontrée dans le type d'hybrides. étudiés.

On conclut gue chaque classe de mobilité est contrélée par un type
allélique (électromorphe) du méme locus.

L'hybride F;, entre des individus avec et sans bandes, présente une
bande avec une intensité réduite a environ la moitié de l'intensité de la
bande parentale. La génération F, ségrege selon le ratio 3:1 pour la
présence/abscence: on peut conclure a l'existence d'un électromorphe nul
récessif déterminant 'absence de bandes.

— Exemple de I'analyse du déterminisme d’'une bande de peroxydase du
riz (SHAHI et al., 1969).

Les Z. de peroxydases sont également complexes, avec plusieurs
groupes de bandes cathodiques et anodiques. Nous prendrons 'exemple
de la bande «4C», cathodique, qui est présente ou absente selon les
lignées.

Cing croisements ont été étudiés entre des plantes avec ou sans la
bande. Toutes les Fy présentent la bande. Au niveau des générations F, ou
back-cross, les rapports 3: 1 et 1: 1 respectivement, sont observés généra-
lement. Dans un cas sur cinq, il y avait une différence significative avec la
proportion attendue. Elle était assoziée avec une forte stérilite pollinique
dans le croisement, et peut étre expliquée par la sélection gamétique. La
bande «4C » semble donc déterminée par un électromorphe dominant a un
locus qui présente un électromorphe nul récessif.

Les auteurs sont cependart allés plus loin en remarquant que, dans une
population d’O. perrenis, certaines plantes présentaient une bande tres
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faible. lls ont donc effectué un croisement dialléle entre dix plantes de la
méme population dont six avaient une bande absente ou trés faible. Tous
les descendants d’une des plantes (en autofécondation et en croisements)
étaient sans bande «4C». L’ensemble des résultats s'expliquait par I'inter-
vention d’'un autre géne.

Remarques

— Lorsque 'analyse génétique du polymorphisme enzymatique conduit a
I'étude de croisements entre variétés éloignées ou espéces différentes, les
distortions de ségrégation sont fréquentes. La rigueur de la méthode est
alors souvent mise en défaut.

— Le nombre important d'individus qu’il faut analyser pour avoir des résul-
tats statistiquement significatifs conduit a un travail trés long qui peut étre
compromis par des distortions éventuelles.

— L’'analyse mendélienne est indispensable pour préciser le degré de
liaison génétique entre les locus marqués.

f. Intérét et critiques de la méthode. La variabilité électrophorétique
d'une protéine enzymatique est donc un phénotype pour lequel on peut voir
apparaitre des différences discrétes, non ambigués entre génotypes. La
méthode est capable de distinguer différents homozygotes, non seulement
les uns des autres, mais aussi des hétérozygotes. Comment se situe-t-elle
par rapport aux autres méthodes d'évaluation?

En opposition avec I'analyse mendélienne qui repose sur I'existence de
caractéres simples, déterminés par des différences discrétes au niveau
d'un ou quelques genes, 'observation d’ensemble de populations montre
la variabilité quasi-continue du phénotype des individus qui les forment.
L'évolution des especes repose sur I'accumulation progressive de trés
petits changements dans la morphologie, la physiologie et le comporte-
ment. Des espéces apparentées peuvent différer dans leur tolérance ou
leur préférence pour des conditions écologiques diverses, dans leur di-
mension ou leur forme. Il est cependant souvent impossible de distinguer
un individu d'une espéce ou d'une autre et, & fortiori, différentes popula-
tions d’'une méme espéce, sur une combinaison de ces caractéres, a cause
du large recouvrement des phénotypes entre les groupes.

La variation dans ces phénotypes a, de plus, a la fois des composantes
environnementales et des composantes génotypiques. D’autre part, une
simple mutation affectant la taille d’'une plante, par exemple, peut avoir des
répercussions importantes sur l'aspect de cette plante, sans que le géno-
type soit profondément modifié dans son ensemble, alors qu'une sélection
convergente (adaptative a un milieu naturel ou résultant de la domestica-
tion) peut faire ressembler de trés prés des individus gqui ont une base
génotypique différente.

Si 'on considére les méthodes classiques d’analyse de variabilité des
populations, la taxonomie numérique (cf. chapitre V Bases de données) est
une méthode puissante de description, basée sur des combinaisons de
nombreux caractéres qualitatifs ou quantitatifs, qui permet de déterminer
des axes principaux de variabilité. Les individus sont ensuite situés sur des
plans définis par deux de ces axes. Par elle-méme elle ne peut nous
renseigner sur la part génétique de cette variabilité et sur son détermi-
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nisme. Elle permet, grace aux moyens de calcul, de représenter la variabi-
lité de nombreux individus, lue sur de nombreux caracteres, et ce n'est
gu'en intégrant des caractéristiques génétiquement bien déterminées que
les structures révélées prennent une signification évolutive.

L'analyse hiérarchique par famille de descendants permet, par contre,
de quantifier la part génétique de la variabilité et de 'hétérozygotie globale
des individus, mais elle ne nous renseigne pas précisément sur la part du
génome concerné par les variations héréditaires.

Estimer la variabilité génétique totale et relative d’espéces, populations,
races geéographiques ou écotypes, suppose la détermination de fré-
quences géniques, et mieux, la détermination des fréquences génotypi-
ques. Il faut donc pouvoir dénombrer les génotypes. Pour chaque locus
donné, A par exemple, il faut pouvoir déterminer la proportion des individus
ayant le génotype homozygote AjA; ou AyA,, et les génotypes hétérozy-
gotes A;A,, AsAg, etc... De plus, connaitre la fréquence génotypique pour
chaque locus est insuffisant pour déterminer la fréquence de leur associa-
tion. La fréquence des individus A;A;B{Bs; peut ne pas étre le produit
simple des fréquences des génotypes A A, et B4B3 prises indépendam-
ment.

Selon LEWONTIN (1974), une technique qui dénombre les génotypes
dans des populations doit satisfaire les critéres suivants:

— les différences phénotypiques, causées par la substitution d'un allele
par un autre a un locus unique, doivent étre détectables comme des
différences non ambigués entre deux individus,

— les substitutions alléliques a un locus doivent étre distinguables, dans
leurs effets, des substitutions alléliques a d'autres locus,

— une grande proportion, ou toutes les substitutions alléliques a un locus
doivent étre discernables sans confusion I'une de 'autre, indépendamment
de lintensité ou de la nature de leurs répercussions physiologiques,

— les locus observés doivent étre un échantillonnage au hasard des
genes, indépendamment de leurs fonctions physiologiques et de la variabi-
lité gu'ils presentent.

Les deux premiers criteres impliquent qu'il existe une correspondance
univoque entre phénotype et génotype, de telle fagon que I'analyse mendé-
lienne ordinaire puisse étre effectuée. Il est d’autre part important que les
substitutions géniques soient détectables, méme en situation hétérozygote,
c'est-a-dire qu'il y ait dominance incompléte. Si, par exemple, un alléle
dominant est présent avec une fréquence de 0,8 dans une population, et
dix alleles récessifs différents avec une fréquence de 0,02 chacun, le
phénotype dominant représenterait 96% de la population et aucun homozy-
gote récessif ne serait a la fréquence de 0,1%. Avec un échantillonnage
raisonnable, la variabilité de ce locus serait fortement sous-estimée et, avec
un échantilionnage de 30 individus, par exemple, tous seraient probable-
ment du phénotype dominant.

L'analyse de la variabilité, basée sur des caractéres visibles, a détermi-
nisme simple (pigmentations, certains cas de forme des grains ou caracté-
ristiques de I'amidon par exemple) répond aux exigences des deux pre-
miers points, bien que, souvent, le phénotype de I'hétérozygote ne soit pas
distinguable de celui de 'homozygote dominant. Cependant, les points
suivants ne sont pas du tout respectés: il est clair que différentes substitu-
tions alléliques auront le méme phénotype et que I'échantillonnage des
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génes concernés est loin d'un échantillonnage au hasard. Nous savons par
exemple que la domestication a accumulé de telles mutations qui donnent
un aspect (rdle esthétique ou permettant teur distinction), un godt ou une
qualité particuliere de la partie utile de la plante, différents aux variétés,
alors que, parallélement, la base génétique, c’est-a-dire la variabilité géné-
tique globale, a été fortement diminuée par rapport aux ancétres sauvages.
L'analyse de la variabilité au niveau de ces caractéres conduirait évidem-
ment a des conclusions allant en sens inverse de la réalité.

L'¢électrophorése d’isozymes répond-elle aux exigences de la méthode
rechercheée?

Le premier point est respecté dans la mesure ou l'analyse est effectuée
au niveau individuel: le phénotype «mobilité dans un champ électrique et
un gel» est généralement non ambigu et ne dépend pas de l'environne-
ment naturel de la plante. Le second point est également généralement
respecté, bien que des ambiguités puissent se rencontrer dans certains
cas: I'absence de bande peut étre causée par un alléle «nul» (protéine
absente, inactive ou inhibée) ou par un alléle répresseur a un autre locus;
certaines enzymes sont codées par plusieurs locus, hétéropolymeres,
. génes dupliqués, polyploidisation. Le troisiéme point est imparfaitement
respecté et surtout, on ne connait pas actuellement quelle proportion de
substitutions alléliques est discernable par électrophorése.

Des estimations, basées sur les différentes substitutions de bases de

'ADN qui conduisent a une modification de la séquence en acides aminés
de la protéine (avec une correction fonction de la composition moyenne
des protéines en acides aminés) donne environ 1/4 pour la proportion des
substitutions qui entrainent une modification de charge de la protéine
(MARSHALL et BROWN, 1975). Mais ces calculs sont d'une valeur incer-
taine. On ne sait pas notamment si toutes les substitutions d’'acides aminés
ont la méme probabilité d'étre fixées indépendamment de leur charge, et il
est évident que des substitutions en des points différents de la protéine
peuvent annuler leurs effets. KING et OTHA (1974) montrent que, si de
nombreux acides aminés de la protéine sont libres pour des substitutions
de charge, de nombreuses séquences variantes auront la méme charge
électrophorétique. On ne connait pas le pouvoir de résolution de la techni-
que entre des molécules différentes ayant la méme charge nette. Il dépend
de I'expérimentateur (technique employée) et probablement de I'enzyme
analysée.
" Ainsi, les fréquences d’alleles peuvent étre tres différentes de la fré-
guence des classes alléliques distinguables. Dans les grandes populations
(qui n‘ont pas subi de fortes réductions d'effectifs récemment), ces fré-
qguences dépendent principalement du nombre d'acides aminés libres de
muter. Si les électromorphes ne sont pas sélectionnés, le phénotype le plus
fréquent sera flanqué de part et d’autre par des phénotypes de moins en
moins fréquents.

Des données expérimentales mettent en évidence I'hétérogénéité des
électromorphes par la sensibilité différentielle a la température des bandes
d’électrophorese homologues.

La technique est simple:

Une série d'échantillons est soumise, pendant un temps fixé (20 mn par
exemple), a une gamme de températures (40 a 80° C au plus). Le traite-
ment a lieu avant électrophorése ou aprés la migration. La révélation
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ultérieure des enzymes montre une chute brutale de I'activité a une certaine
température qui peut différer selon les individus présentant le méme zymo-
gramme. La sensibilité a la température peut s'interpréter comme résultant
des liaisons faibles (ioniques ou hydrogénes) qui déterminent la structure
tertiaire ou quaternaire de la protéine. Une substitution d'acide aminé peut
avoir une influence sur la solidité de ces liaisons, sans modifier la mobilité
en électrophorése.

En conclusion, pour interpréter la variabilité mise en évidence par élec-
trophorése, il est urgent d’estimer au mieux la proportion des alléles que
I'on distingue par cette méthode.

Dans quelle mesure le quatrieme point est-il respecté? La constitution du
génome, surtout son fonctionnement, sont encore des mystéres chez les
organismes supérieurs. LADN du génome haploide du tabac représente
6.10% paires de bases nucléotidiques. Avec trois paires de bases par
codon, et 150 acides aminés par polypeptides, il y a assez d’ADN pour
coder environ 12.10° polypeptides. Il est difficile d’admettre que les orga-
nismes supérieurs codent 1 million d’enzymes. 10% de ce nombre semble
au maximum plausible. Le reste pouvant étre, pour une part non fonctionnel
(séquences répétées), et pour l'autre part impliqué dans la régulation des
synthéses enzymatiques et des protéines structurales. En réduisant notre
échantillonnage aux enzymes, nous sommes loin d'un «échantillonnage au
hasard » de I'ensemble des génes. De plus, les enzymes les plus couram-
ment utilisées sont des enzymes solubles, non fixées aux membranes.
Encore faut-il, dans la mesure du possible, avoir un échantillonnage le plus
varié possible d’enzymes solubles. La plupart des travaux actuels ne s'inté-
ressent qu'a quelques enzymes, dont les estérases font souvent partie. Peu
de travaux ont été effectués jusqu’ici sur les plantes, et 10 a 20 enzymes au
maximum sont étudiées.

g. Electrophorese bidimensionnelle. Une analyse plus compléte des
polymorphismes de protéine est actuellement en cours de mise au point en
génétique de populations de drosophiles et de souris. La méthode propo-
sée par O'FARELL (1975) consiste a séparer les protéines et les révéler sur
des plagues de gel de polyacrylamide, dans une dimension en fonction de
leur point isoélectrique (en utilisant les techniques d'électrofocusing) et
dans une seconde dimension en fonction de leur poids moléculaire en
électrophorése utilisant le dodecyl sulfate de sodium. La détection des
protéines peut en théorie étre fine (une protéine qui consistue 10 & 10°%
des protéines totales peut éire détectée et qualifiée par autoradiographie).
Ce systéme est trés efficace pour distinguer des protéines qui ne diiférent
que par un seul changement de charge, mais l'identification précise des
fonctions des protéines révélées ne peut étre établie directement.

Les premiers résultats obtenus sur les animaux conduisent a réévaluer
les résultats acquis par les outils de la génétique des populations décrits
dans le chapitre |.

Du point de vue du polymorphisme et de I'hétérozygotie observée dans
les populations naturelles LEIGH-BROWN et LANGLEY (1979) constatent
que par cette technique, I'analyse de 54 locus ne conduit qu’'a une estima-
tion du taux d'hétérozygotie par locus de seulement 4% avec 6 locus
polymorphes (donc beaucoup plus bas que ce qu’on estimait a partir des
électrophoreses unidimensionnelles d'enzymes). Cette faible variabilité
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correspond a celle observée pour les génes codant pour des enzymes
utilisant un stock étroit de substrats intracellulaires.

C.F. AQUADRO et J.C. AVISE (1981) se sont intéressés aux évaluations
de distances génétiques entre espéeces de souris. Grace a 'analyse bidi-
mensionnelle iIs ont pu analyser 189 protéines pour 6 especes. L'ampleur
des divergences estimée par I'analyse bidimensionnelle était environ moitié
moindre de celle acquise par les analyses par électrophorése a une seule
dimension. Cependant le classement des distances obtenu par les deux
techniques était identique.

3. Fragmentation des ADN cytoplasmiques par les
enzymes de restriction

a. Le principe. On connait des enzymes capables d’hydrolyser 'ADN en
des sites particuliers de la molécule. Ce sont les «enzymes de restriction ».
Le tableau 25 présente la séquence des sites de coupure pour trois
enzymes de restriction.

TABLEAU 25: Site de coupure de 3 enzymes de restriction.

Enzyme Site de coupure spécifique
Eco RI —G—A—A—-T—T—C—
(E. Coli R 13) —C—T—T—A—-A—-G—
Bam | —G—G—A—T—-C—C—
(Bacillus amylolique — faciens) —C—C—T—A—-—G—G—
Sal. | —G—T—C—-G—A—C—
(Streptomyces albus) —C—A—G—C—T—G—

En 1976, il a été montré (VEDEL et al., 1976) que cette propriété pouvait
étre utilisée pour distinguer les ADNcp (chloroplastiques) et les ADNmt
(mitochondriaux) de végétaux supérieurs, appartenant, soit a des genres
différents, soit & un méme genre. Pour cela, les ADNcp et les ADNmt sont
isolés sous la forme de longues molécules circulaires (état natif) et traités
par une enzyme de restriction. Les fragments de restriction sont ensuite
dispersés par électrophorese sur gel d'agarose. Les électrophorégrammes
se révelent spécifiques des especes végétales d'ou proviennent les ADN
chloroplastiques et mitochondriaux.

b. La méthode (VEDEL et QUETIER, 1978). Eie est complexe et réser-
vée a un laboratoire de biochimie bien équipé. Les chloroplastes sont
isolés a partir de feuilles et les mitochondries, a partir, soit d’organes
étiolés, soit de cals ou de suspensions cellulaires cultivées a I'obscurité.
Toutes les opérations sont effectuées a 4° C. Aprés broyage dans un
tampon, la centrifugation permet d'obtenir un culot enrichi en particules
cytoplasmiques. L'action d'une DNAse pancréatique élimine I'ADN nu-
cléaire. Les chloroplastes sont alors récupérés dans le culot d'une nouvelie
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centrifugation. Les mitochondries sont puritiees par centrifugation dans un
gradient de saccharose. Apres lyse des particules, 'ADN circulaire est
récupéré comme une bande fluorescente en U.V. aprés une centrifugation
dans un gradient de bromure d'éthydium et de chlorure de cesium. Aprés
purification, on laisse agir les enzymes de restriction. La séparation des
fragments de restriction est effectuée par électrophorése sur gel d’agarose
en plaque. Aprés migration, les fragments sont colorés par le bromure
d'éthydium et I|'électrophorégramme est photographié en lumiere ultra-
violette.

c. Intérét et critique de la méthode. La méthode permet de mettre en
évidence les différences entre genres ou entre especes au niveau des ADN
cytoplasmiques. Elle permet de différencier les ADN chloroplastiques des
ADN mitochondriaux. Elle a été utilisée par ses auteurs pour:

— analyser la phylogénie du blé,

— étudier l'origine de la stérilité male-cytoplasmique chez le blg,

— rechercher l'origine du cytoplame d'hybrides parasexuels de tabac
(originaires de fusion de protoplastes),

— elle est aussi utilisée par F. BERTHOU de 'ORSTOM pour analyser la
phylogénése du caféier (cf. Tome I).

On peut alors penser qu’elle permettra de préciser la carte et la fonction
des ADN cytoplasmiques. Elle est précieuse pour préciser 'existence de
«populations » d’ADN mitochondriaux qui pourraient étre en relation avec
des phénomenes d'adaptation et de vigueur hybride chez les végétaux.
Enfin, le haut pouvoir de résolution de cette technique permet d'envisager
I'étude de la variabilité intraspécifique des ADN cytoplasmiques. Elle reste
néanmoins d'utilisation deélicate et réservée a I'élucidation de questions
bien particulieres.

d. Estimation de la divergence génetique et de la variabilité génétique
par les endonucléases de restriction. ENGELS (1981) montre comment on
peut comparer les degrés d’homologie de segment d'ADN d'une région
donnée. La proportion de segments non complétement équivalents permet
de définir le taux de polymorphisme pour la position d'un site de restriction.
Ces méthodes sont cependant perturbées dans la lecture des degrés de
divergence (distances génétiques) par le fait que nombre de changements
de position de sites ne sont pas seulement dus a des substitutions de
bases mais aussi a de petites insertions ou délétions.

4. Hybridation de ’'ADN

a. Le principe. En séparant les deux brins des molécules d’ADN d'un
organisme et en les recombinant avec des brins d’ADN d’un autre orga-
nisme, un hétéroduplex ou ADN hybride est produit. La guantité d’ADN
hybrides peut étre facilement mesurée quand l'un des deux brins est
marqué radioactivement.

It est généralement reconnu que la stabilité thermique d’un hétéroduplex
ADN/ADN ou ADN/ARN est fonction de la complémentarité des séquences
de bases nucléotidiques des deux brins. La température a laquelle 50% de
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hybride est dissociée est appelée la «température de dissociation thermi-
que moyenne» (Tm). La différence des Tm des hybrides homologues et
hétérologues est une mesure de la divergence des ségquences de ces
ADN. Une différence de Tm de 1°C environ est mesurable et correspond
environ & 1,5% de substitutions de bases entre deux ADN (BENDICH et Mc
CARTHY, 1970). Pour comparer la proximité génétique de différents orga-
nismes (différentes plantes représentant des espéces du méme genre ou
de genres voisins, par exemple), on étudie la stabilité thermique et la
proportion de formation des duplex ADN/ADN pour toutes les combinai-
sons possibles des organismes étudiés, pris deux a deux. La vitesse
d'hybridation est fonction du nombre de copies de la méme séquence qui
sont confrontées. Ces comparaisons mesurent tout d'abord la similitude
des séquences répétées d'ADN (ADN redondant qui est en plus grande
proportion chez les végétaux supérieurs que chez les animaux).

b. La méthode. La méthode est sophistiquée et nécessite I'utilisation de
techniques biochimiques spécialisées. Nous la résumerons pour en indi-
quer les étapes principales (FLAVELL et al., 1978, 1979).

Des plantules sont utilisées (10 & 15 cm) pour 'obtention d’ADN marqué;
la culture est effectuée en conditions stériles, en présence de thymidine H3
(on vérifiera I'absence d’ADN bactérien étranger dans la préparation). Le
matériel végétal est congelé avant la préparation.

Les molécules d'ADN sont purifiées puis fractionnées par sonication
(quelques centaines de nucléotides par fragment). Pour sa dénaturation,
'ADN est chauffé jusqu’a 100°C, pendant 15 mn, puis rapidement refroidi
et incubé a 60°C. Par élution différentielle sur une colonne d’hydroxylapa-
tite, on détermine le pourcentage d’ADN réassocié. Un lavage avec tampon
phosphate 0,12 M entraine 'ADN monobrin. Un lavage avec le méme
tampon 0,5 M entraine 'ADN double brin. Les concentrations d'ADN sont
lues par absorption dans 'U.V. On peut aussi supprimer 'ADN monobrin
par une enzyme spécifique (Sy nucléase).

Les courbes de réassociation sont établies en fonction du Cot (Cot =
concentration initiale d’ADN en moles par litre x temps d’incubation en
secondes). Pour étudier I'hybridation des séquences d'’ADN entre diffé-
rentes espéces, on mélange de I'ADN margué d'une espéce avec de I'ADN
marqué d'une autre espece en exces (1/3000 par exemple). Le mélange
des solutions est dénaturé par la chaleur et incubé a 60°C pendant 16
heures. Dans ces conditions, 'ADN marqué se réassocie avec I'ADN de
l'autre espéece. Par élution sur une colonne, on élimine '’ADN monobiin puis
on éleve progressivement la température de la colonne par paliers. A
chaque paliers, on entrailne I'ADN dénaturé. On peut ainsi tracer les
courbes de dénaturation de chaque hybride, en fonction de la température.

Une amélioration de la méthode consiste a utiliser, dans les expériences
d’'hybridation, une certaine fraction seulement de 'ADN marqué qui repré-
sente, par exemple, les séquences les plus repétées. En utilisant un Cot de
réassociation tres faible, seules les séquences hautement répétées sont
réassociées. On peut les purifier, les marquer in vitro (par «nick transla-
tion»), et les considérer comme une sonde pour observer leur hybridation
avec différents ADN.

c. Intérét et critique de la méthode. La vitesse de réassociation des ADN
homologues fractionnés indique que la plus grande partie du génome est
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constituée de séquences répétées (45 a 90% chez les plantes selon FLA-
VELL et al., 1974). Le rble, s'il existe, de la plupart de ces séquences
répétées est un mystére mais les mutations semblent étre considérable-
ment tolérées dans ces portions d’ADN. Ceci les rend particulierement
utiles pour estimer le degré de divergences génétiques entre organismes.
La proportion d'hétéroduplex et leur stabilité thermique donnent toutes
deux une estimation du degre de divergence entre les ADN.

La méthode a été utilisee pour I'étude de différents groupes d'orga-
nismes, tant animaux que végétaux. En ce qui concerne les plantes culti-
vées, des travaux ont été publiés depuis 1970 pour la comparaison des
ADN d'orge, d’avoine, de seigle et de bié (BENDICH et Mc CARTHY, 1970)
(FLAVELL et al., travaux cités et antérieurs). En général, le degré d’homolo-
gie des sequences répétées entre les especes est relie a leur similitude
phylogéneétique deduite des analyses taxonomiques classiques. En d'au-
tres termes, les espéces les plus reliées ont de plus nombreuses familles
de séquences répétées en commun.

Le pouvoir de resolution de la technique est cependant suffisant pour
distinguer les espéces de genres voising, voire les especes du méme
genre. |l ne semble cependant pas possible de descendre au niveau de la
comparaison entre individus. La complication de la méthode ne permet
d'ailleurs pas l'étude de nombreux organismes ou la comparaison de
populations. Elle doit étre réservée a I'étude de problémes spécifiques de
phylogénie ou utilisée comme marqueur dans les manipulations genétiques
interspécifiques.
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CHAPITRE IV
LA CONSERVATION DES
RESSOURCES GENETIQUES

A. CHARRIER, M. LOURD et J. PERNES






I. INTRODUCTION

Les recherches sur les ressources génétiques se rattachent a quatre

opérations unitaires de base qui sont:

— la collecte du matériel végétal,

— son évaluation génétique et agronomique,

— son stockage et sa conservation,

— l'enregistrement des informations dans une base de données.

Apres avoir analysé la collecte et I'évaluation dans les chapitres précé-
dents, nous allons maintenant examiner comment conserver le matériel
végétal intéressant pour les travaux présents et futurs d'amélioration des
plantes. Ces opérations de recherches ne sont pas indépendantes. Il est
bien évident gu'apres une prospection, il sera souvent nécessaire de
procéder au stockage des graines collectées ou a leur multiplication et a
leur introduction dans des collections de plantes vivantes avant d’envisa-
ger leur évaluation. Inversement toutes les études se rapportant a la varia-
bilité des populations naturelles ou des cultivars traditionnels et a l'organi-
sation évolutive du complexe d'especes permettront de déterminer les
stratégies appropriées a la conservation des ressources génétiques consi-
dérées.

En particulier, depuis une quinzaine d'années, des résultats expérimen-
taux importants ont été acquis pour certains groupes de plantes cultivées
(mil, sorgho, riz, mais, blé, haricot, pomme de terre, tomate, capsicum...). Il
est maintenant clair que le matériel végétal intéressant du point de vue des
ressources génétiques est constitué non seulement des cultivars tradition-
nels mais aussi des espéces sauvages et des formes adventices liées aux
especes cultivées. La sauvegarde du potentiel génétique concerne toutes
ces sources de matériel végétal. En conséguence, elle peut étre assurée
soit par la conservation in situ des formes sauvages dans leurs écosys-
témes et des formes cultivées dans les zones d’agriculture traditionnelle,
soit par la conservation des deux types dans des centres de recherche
spécialisés.

Les problemes posés par la conservation des ressources génétiques
sont d'une grande variété et nombre d'entre eux sont loin d'étre résolus.
D’abord au plan des objectifs a atteindre: doit-on s’en tenir au maintien de
l'intégrité génétique ou recréer au contraire les conditions permettant de
reproduire les mécanismes évolutifs naturels ou les voies de la domestica-
tion? Ensuite au plan des stratégies possibles: optera-t-on pour une
conservation centralisée et figée dans une grande «banque de genes»
contenant le maximum de diversité génétique du complexe étudié ou pour
une conservation dynamique dans plusieurs sites géographiques loca-
lisés? Les études expérimentales en ce domaine sont tres insutfisantes,
certaines d'entre elles devant étre conduites a long terme. Enfin au plan
des techniques adoptées: choisira-t-on de conserver des plantes entieres
ou miniaturisées, des organes ou des cellules en culture in vitro, des
graines...? Des progrés techniques déterminants ont été réalisés ces der-
nieres années, mais on manque aussi d'informations précises sur leurs
applications a la conservation des ressources génétiques. Il faut aussi
s’attendre a des découvertes en matiére d'enginierie génétique qui pour-
raient remettre en cause les choix actuels. Nous ne pouvons donc guére
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présenter des informations exhaustives sur tous les sujets abordés dans ce
chapitre mais plutét susciter des réflexions et des recherches méthodologi-
ques sur la conservation des ressources génétiques.

Quelle gue soit la plante étudiée, les chercheurs chargés de sa conser-
vation auront a choisir parmi les stratégies et les techniques dont nous
allons maintenant faire la présentation et discuter l'intérét, les avantages et
les limites.

Il. LES DIFFERENTES STRATEGIES DE
CONSERVATION

La structure génétique du matériel végétal protégé se modifie dans le
temps et dans I'espace selon les méthodes de conservation utilisées. Son
évolution peut étre en partie prédite sur la base des données théoriques et
expérimentales de la génétique des populations rappelées au chapitre |.

Les dérives génétiques résultant de la conservation doivent étre compati-
bles avec I'objectif de mettre en permanence a la disposition de I'améliora-
teur de plantes des ressources génétiques utiles a la réalisation de ses
objectifs de sélection.

A. LA MISE EN RESERVE DES ECOSYSTEMES

C'est le meilleur moyen de conservation que l'on puisse envisager
(FRANKEL, 1970), mais il ne peut étre appliqué que de fagon limitée.

1. La nature des écosystémes mis en réserve

On distinguera les écosystemes naturels peu, ou pas perturbés, des
écosystemes agraires traditionnels.

Les communautés végeétales sont en équilibre avec leurs biotopes et
conservent leur potentiel évolutif. L’intérét de leur mise en réserve tient
évidemment a leur adaptation écologique et a leur évolution sur une échelle
de temps de longue duree, mais aussi a la coexistence d'une grande
variété d'animaux, de végétaux, de prédateurs et de parasites évoluant au
gré d'interactions fort complexes. Ainsi subsiste-t-il dans le méme écosys-
teme naturel, a coté des organismes directement utiles a 'homme, des
formes animales et végétales considérées a tort comme «mineures », par
manque d’intérét immeédiat ou par méconnaissance.

La conservation des ressources génétiques dans leurs écosystémes
naturels concerne surtout les régions de grande variabilité génétique des
plantes cultivées, c’est-a-dire leurs centres d’origine et de diversification.
VAVILOV a reconnu dans le Monde huit centres d’origine sur la base de la
diversité génétique, de I'endémisme et de la résistance aux maladies. Cette
notion est maintenant dépassée; divers types de centres ont été proposeés
(HARLAN, 1975; JAIN et al., 1975). On reconnait pour chaque plante
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cultivée un ou plusieurs centres de diversité, mais la situation n'est pas
toujours trés claire (cf. chapitre 1). Par exemple pour les mils et les sorghos
qui ont une origine diffuse ou multiple trés largement dispersée en Afrique
du Sénégal a I'Ethiopie, HARLAN parle de «non centre ». Dans le cas des
riz cultivés, les données expérimentales actuelles permettent de considérer
gu'ils résulteraient d'au moins trois domestications indépendantes a partir
de formes spontanées africaines et asiatiques d'origine commune; elles ont
donné naissance a Oryza glaberrima en Afrique, O. sativa japonica en
Chine et O. sativa indica en Inde (SECOND, 1982).

Il existe dans le monde intertropical des écostystémes ayant en partie
conservé leur integrité comme certains massifs forestiers non exploités
abritant des arbres et arbustes sauvages (caféiers et colatiers en Afrique,
cacaoyers et hévéas en Amazonie...) ou des savanes herbeuses riches en
graminées et légumineuses fourragéres (Brésil, Afrique orientale).

Prenans 'exemple du complexe des Maximae a reproduction apomicti-
que pour illustrer notre propos (cf. Monographies, chapitre 1). Le Panicum
maximum vit a I'état spontané dans toutes la zone tropicale humide d’Afri-
gue. L'étude des populations naturelles de Tanzanie et du Kenya a permis
de comprendre l'organisation évolutive du groupe (PERNES, 1972): sa
compartimentation résulte de I'apomixie et de la tétraploidie. Les formes
diploides sexuées et tétraploides apomictiques ne subsistent ensemble
que dans cette région de l'aire de répartition ou I'on observe une variabilité
phénotypique et adaptative maximale. Par contre, les souches de Cote-
d'lvoire exclusivement apomictiques ne présentent que deux types mor-
phologiques liés a des variations écologiques minimes. Seule la conserva-
tion des communautés herbeuses a Panicum d'Afrique de I'Est serait a
retenir en vue de sauvegarder le potentiel évolutif de ce groupe. Un choix
plus précis des zones géographiques a protéger est possible d'aprés les
résultats de I'analyse approfondie de la variabilité des populations naturel-
les prospectées. Par exemple, dans la région de Korogowé en Tanzanie, la
présence simultanée de formes sexuées et apomictiques se traduit par un
polymorphisme important.

Il existe aussi dans les centres de diversité un équilibre «hote-parasite »
ou «prédateur-proie» en constant réajustement. Cette coévolution peut
étre trés rapide dans certaines conditions: il suffit de quelques dizaines de
générations pour passer des fréquences de l'ordre du taux de mutation, a
des fréquences proches de I'équilibre. Ces changements de fréquences
concernent aussi bien les génes de résistance aux parasites que les races
physiologiques de ces derniers. Par exemple, il existe un équilibre de cette
nature entre la rouille orangée due a Hemileia vastatrix et son héte Coffea
arabica, dans le sud-ouest de I'Ethiopie, alors que cette maladie ravage les
plantations d'’Amérique établies sur une base génétigue trop restreinte.

Dans les zones d'agriculture traditionnelle des pays en voie de dévelop-
pement, les paysans utilisent des cultivars particulierement bien adaptés
au milieu et répondant a certaines préférences. Ces races locales parfaite-
ment identifiées par leurs noms vernaculaires présentent une grande diver-
sité en rapport avec leur domestication et le couplage «formes sauvages
— formes cultivées» (HARLAN, 1972). La diversification de ces variétés
traditionnelles liée a des adaptations écologiques précises et variées ré-
sulte d’'une sélection empirique constante en vue de satisfaire les besoins
des hommes. Il faut surtout insister sur le fait que les formes spontanées
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apparentées aux plantes cultivées sont les sources actives de la variabilité
génétique des cultivars traditionnels dans les aires d'origine et de diversifi-
cation. Le cultivateur, avec ses traditions, tient un rble capital dans le
contrble de ces transferts géniques qui résulte des pratiques culturales et
du choix des semences. Les paysans de ces régions connaissent les
formes spontanées apparentées aux céréales cultivees et distinguent les
hybrides naturels en les nommant (au Niger, les hybrides sont appelés
Chibras). Leurs caractéristiques sont connues (morphologie, égrenage,
grain) et ils sont parfois consommes. lls participent surtout a la reproduc-
tion (pollinisation), mais n= constituent jamais la semence. Celle-ci est
composée des plus beaux épis du champ, généralement repérés avant la
récolte. Chez les plantes autogames, cette pratique favorise le choix des
plants hybrides issus soit de croisements intra et intercultivars, soit de
croisements en retour d’hybrides «cultivé x spontané » par le parent cultivé.
Bien que les taux de fécondation croisée soient faibles en régime d’autoga-
mie, ils sont souvent renforcés par la présence de plantes males stériles
dans les variétés traditionnelles (fréequence 1% a 1%.). Bien entendu les
structures hybrides sont communes chez les plantes allogames, mais leur
création peut étre limitée par la réduction de la fréequence des hybridations
«cultivé x sauvage » due a des barriéres reproductives de nature diverse
(décalage des périodes de floraison, différenciation partielle) et par le
«linkage » des genes contrdlant les caractéres de domestication.

De ce point de vue, les riz cultivés africains offrent une bonne illustration

(cf. Tome |, chap. 3). L'espéce cultivée asiatique Oryza sativa d'introduc-

“tion récente en divers points d'Afrique (Guinée-Bissau, Zanzibar) a donné
naissance en 5 a 10 siécles a un grand nombre de cultivars bien adaptés.
Depuis 1975, les prospecteurs de 'ORSTOM et de I'lRAT ont rassemblé
plus de 1000 échantillons de riz traditionnels dont la diversité concerne
essentiellement la panicule et le grain, la durée du cycle en reiation avec le
climat, les adaptations a différentes pratiques culturales (pluvial, bas-fond,
riziere...), la réponse photopériodique, I'utilisation alimentaire... L'espece O.
sativa a en partie surplanté sur son propre terrain l'espece O. glaberrima
domestiquée en Afrique a l'exception de quelques régions particulieres
comme en Casamance (au Sénégal), les mangroves de Guinée-Bissau, le
delta intérieur du Niger au Mali. A cette richesse des cultivars locaux de riz,
il faut ajouter les formes adventices (O. breviligulata, O. stapfii) et parfois
sauvages (O. longistaminata) qui peuvent subsister en association, dans la
méme zone de culture, comme au Mali et en Guinée. Cette situation
favorise les échanges géniques au sein du complexe d'especes et les
introgressions entre formes cultivees et spontanées comme on a pu le
montrer.

Rappelons aussi I'exemple bien connu du mais (Zea mays). De facon
tres schématique, la domestication de cette espéce au Mexique, en Améri-
que Centrale et Australe (région andine) a donné naissance a une grande
richesse de variétés locales. A une échelle plus limitée et dans des condi-
tions comparables a Oryza sativa, I'introduction récente du mais en Afrique
a aussi conduit a des cultivars traditionnels bien adaptés. Au Mexique et au
Guatemala on notera la présence d'une forme adventice annuelle, le téo-
sinte (E. mexicana) dont toute I'importance dans 'évolution de Z. mays a été
reconnue. Cette espéce apparentée se maintient dans les cultures de mais
et a leurs abords, situation trés favorable aux brassages géniques entre
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deux espéces allogames donnant naissance a des hybrides fertiles. On
reconnait dans de nombreuses races de mais du Mexique des races
d'introgression de téosinte (WILKES, 1967). Ce matériel végétal constitue le
fond génétique vital de ce centre de diversité du mais: on trouve dans les
cultures traditionnelles une grande hétérogénéité et une forte hétérozy-
otie.

? D'autres exemples de couplages «cultivé-sauvage» accompagnant la
diversité des variétés traditionnelles pourraient étre citée: le mil au Niger-
Mali (BRUNKEN et al., 1977), le blé en Afghanistan (BENNETT, c.p.), le
millet en Chine (PERNES, 1981), l'orge au Proche-Orient...

2. La protection des écosystemes et des zones
d’agriculture traditionnelle

Leur vulnérabilité face au développement des activités humaines et des
technologies modernes est reconnue. Maints exemples sont rapportés par
les défenseurs de la nature. Ce phénomeéne amorcé dans les pays les plus
développés atteint maintenant tous les pays, spécialement les régions
tropicales d'Asie, d’'Afrique et d’Amérique (FRANKEL et STELHE, 1982).
Ces régions qui abritent la plupart des richesses biologiques sont la proie
des moyens de défrichements puissants. Cette destruction massive des
ecosystemes naturels n'est d'ailleurs pas sans danger: désertification,
appauvrissement des sols, €rosion s'installent en 'absence de mesures
d'accompagnement.

Au cours du dernier siecle, le développement d'une agriculture moderne
a hauts rendements, en liaison avec l'accroissement de la population
mondiale et lindustrialisation, a entrainé le remplacement des cultivars
traditionnels par un nombre limité de variétés sélectionnées. Par exemple,
pour le riz en Cote-d’lvoire, ou subsistent plusieurs centaines de cultivars
locaux, on assiste a leur disparition rapide dans les zones d'agriculture
encadrée par la vulgarisation qui préconise leur remplacement par moins
de cinq variétés modernes d'O. sativa potentiellement plus productives. La
disparition de I'espece africaine cultivée O. glaberrima est déja trés avan-
cée. De méme, pour le mais, la zone géographique occupée par la forme
adventice E. mexicana s’amenuise tres rapidement: on estime que l'aire de
distribution du téosinte au Mexique s'est réduite de moitié depuis le début
du siécle avec une accélération au cours des dix derniéres années due a
'extension des régions d'élevage et a l'introduction des variétés de mais-
hybride dans un systeme cultural agro-industriel.

La réduction de la base génetique du matériel cultive se traduit de fagon
spectaculaire par un risque accru des épidémies: I'Helmintosporiose du
mais aux USA en 1970; la Rouille de caféier au Brésil en 1970; la Pyricula-
riose du riz en Afrique.

Nous soumettons a la réflexion du lecteur ces deux citations de HARLAN
(1972):

«Les populations variables cultivées dans l'agriculture traditionnelle sont
un héritage qui n'a pas de prix pour I'élaboration des programmes agrono-
miques modernes; il est en train de disparaitre sous nos yeux».

«L'agriculture moderne est une entreprise a rendement élevé et a ris-
ques éleves. »
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La conservation des ressources génétiques naturelles dans des ré-
serves, seul moyen de préserver leur évolution dans un environnement
changeant doit étre favorisée, surtout dans les régions tropicales d'intérét
reconnu. Le modele de génétique des populations qui correspond a ces
reserves est celui d'isolats biogéographiques. L'isolement et la sélection
sont les principaux facteurs modificateurs des fréquences géniques et de
la structure des populations naturefles. Nous manquons singuliérement de
données et d’'observations sur la dynamique, la taille, la répartition géogra-
phigue de telles réserves. Leur évolution nécessite des controles réguliers
et il existe 1a un vaste champ de recherches conjointes avec les botanistes.

La conservation a long terme des variétés traditionnelles est encore plus
difficile a réaliser que celle des écosystémes naturels. Il faudrait en effet
préserver ces régions avec le mode de vie traditionnel des paysans et le
maintien de leurs systémes culturaux ancestraux. Quelques propositions
concretes ont été avancées: conservation de parcelles de 1 a 2 ha des
variétes de céréales traditionnelles au Proche-Orient (KUCKUCK); mise en
défens de bandes de 20 x 5 km dans les zones de culture de mais au
Mexique afin de favoriser l'introgression naturelle mais-téosinte (WILKES,
1972). Toutes ces solutions paraissent bien illusoires dans des systémes
d’agriculture en cours de modernisation. Dans les pays en développement,
il faut s'attendre a la disparition accéléree de ces variétés de pays, comme
cela c’est produit en Europe avant 1950. Afin de ne pas renouveler la méme
erreur, les organismes de recherches ont adopté des mesures conserva-
toires. Au début, il s'agissait de collections de plantes vivantes multipliées
régulierement. Maintenant, les chercheurs collectent les variétés tradition-
nelles et les conservent par stockage de graines en chambre froide avec
réjuvénation périodique des lots de semences pendant leur pouvoir germi-
natif. Comme nous le verrons, les collections de variétés maintenues dans
ces conditions hors de leur écosysteme initial n'en suivent plus les transfor-
mations. Ainsi, les alleles des genes de résistance aux parasites ne seront
bientét plus ceux qui équilibreront les nouvelles races apparues. |l serait
certainement préférable d'entretenir les variétés traditionnelles dans leur
évolution génétique et écologique synchronisée avec les formes sauvages
apparentées résultant de transfert géniques dynamiques et équilibrés (co-
évolution hoéte-parasite).

La conservation a long terme des variétés traditionnelles de pays dans
leur écosysteme n'etant pas compatible a terme avec une agriculture
moderne ne pourrait-elle pas étre simulée dans des zones agricoles et des
stations agronomiques, sous contréle scientifique? Il y a dans ce domaine
des recherches nouvelles a entreprendre pour mettre au point une
méthode de conservation dynamique des ressources génetiques.

B. LES COLLECTIONS DE PLANTES VIVANTES

On distingue classiquement deux types de collections:
— les collections de travail des sélectionneurs,
— les collections pour la conservation des ressources genétiques.

Le premier type évolue en grande partie en fonction des intéréts appli-
qués du sélectionneur et des schémas de sélection. Elles sont constituées
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d'un échantillon tres peu représentatif de I'ensemble de la variabilité des
especes étudiées et de leurs connexions évolutives. Ces collections de
travail peuvent cependant étre plus ou moins riches et diversifiées d'une
station a l'autre, bien qu'elles soient souvent développées par échange et
introduction de variétés et souches plus ou moins sélectionnées provenant
d’autres pays. De toute fagon, elles ne permettent ni de considérer dans
son ensemble l'organisation génétique d’'un complexe d'espéces ni de
présenter la sécurité de conservation de la variabilité génétique de ce
dernier,

Seules les collections du deuxieme type répondent a I'objectif fixé. Elles
sont a constituer soit par des introductions d'un autre CRG* et des collec-
tions de travail (choisir les souches originales) soit par des collectes et des
prospections axees sur les différentes formes cultivées et les espéces
voisines appartenant potentiellement au méme complexe d’'especes.

Le materiel végétal récolté sera toujours un échantillon limité**. Les
méthodes d'échantilionnage proposées au champ ont pour objectif d'assu-
rer la collecte la plus représentative en rapport avec nos objectifs.

Comment va-t-on conserver ce matériel? Veut-on le fixer définitivement
ou cherche-t-on & maintenir son processus évolutif. Autant de questions
que l'on doit se poser afin de choisir les types de conservation appropriés
en collection. Le stockage a long terme de semences, les collections de
plantes a reproduction asexuée placées dans des conditions contrdlées
tendent vers une conservation statique du potentiel géenétique*™*. Au
contraire, les collections d’espéces a reproduction sexuée maintenues de
geéneération en génération, dans un milieu nouveau, vont subir une réorgani-
sation et des dérives sous l'effet de pressions évolutives différentes (effectif
restreint, milieu différent, rupture du contact avec les espéces apparen-
tées). Ce type de collection conduit a la destruction des structures généti-
ques construites au cours des années dans les populations naturelles;
c'est-a-dire des états stationnaires acquis, résultant d’équilibre entre:
mode de reproduction — pression sélective — organisation des chromo-
somes.

1. Les collections maintenues par multiplication
sexuée

Le groupement de populations représentatives des régions de l'aire de
distribution du matériel vegétal étudié dans une méme collection installée
en un lieu donné accroft les pressions de sélection naturelle ainsi que les
occasions d'hybridation. La structure génétique des plantes conservées en
collection dans un nouvel environnement est déterminée par les différences
climatiques, édaphiques ou biotiques avec leurs biotopes originaux, par la
longueur du cycle et le mode de reproduction, par la compétition, les
maladies et les soins techniques donnés a la culture.

*CRG: Centre de Ressources génétiques.

**Les problémes de maintenance ne peuvent étre considérées indépendamment de
I'échantillonnage.

***On pourrait désigner cette conservation des individus originaux par le terme de
«Collection museum» de SIMMONDS (1962) quand on parvient a preserver l'inte-
grité génetique.
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Les collections multipliées par voie sexuée peuvent étre entretenues soit
sous forme d'origines individualisées maintenues en autofécondation ou en
isolement, soit sous formes d'un réservoir massal reconduit en fécondation
libre.

a. Collection d'origines individualisées. Cette méthode donne la possibi-
lité d’étudier individuellement les composants d'un complexe d’espéces,
leurs caractéristiques morphologiques, physiologiques, génétiques, cyto-
génétiques, agronomiques, pathologiques d'intérét direct pour le sélection-
neur et tous les biologistes. L'intéraction génotype x milieu est jugée par la
répétition des collections de lignées dans différents environnements
contrélés. Ces informations acquises dans le milieu de travail du sélection-
neur (relativement différent de I'environnement auquel le matériel est
adapté) lui donnent des renseignements précieux bien que les caractéristi-
ques utiles — production, teneur en protéines, résistance aux maladies —
soient le plus souvent a déterminisme génétique complexe.

La difficulté du maintien dans les collections d’un grand nombre d’ori-
gines sur une surface limitée tient aux changements de la structure généti-
que induits par la faible taille des échantillons de différentes origines et la
fécondation croisée (ALLARD, 1970). Pratiquement, si le nombre d’origines
introduites est important, I'isolement de chacune d’elles n’est pas facile a
assurer. Avec les plantes autogames, on réalise soit une autofécondation
contrblée, soit une fécondation libre s’en rapprochant. Dans ce cas, il ne
faut pas sous-estimer le taux de fécondation croisée résiduelle dont on sait
gu’il peut varier dans de larges proportions avec les conditions du milieu,
les génotypes et la population d'insectes pollinisateurs. Avec les plantes
allogamies, l'isolement de chaque origine nécessite des moyens importants
en surface et en main-d'ceuvre. La fécondation libre c’est-a-dire croisée
des individus d'une méme variété-population isolée favorise les croise-
ments entre génotypes apparentés. En fait, le mode de reproduction n'in-
fluence guére la structure génétique quand il s’agit d'un échantillon de taille
réeduite: il y a dérive et fixation d'alleles particuliers qu'il s’agisse de plantes
allogames ou autogames préférentielles. Le résultat aprés plusieurs géné-
rations de multiplication est une fixation a I'état homozygote d'un grand
nombre de génes. Du fait des génes délétéres, un certain nombre d'ori-
gines se maintiennent difficilement. Mais beaucoup de génes non létaux
peuvent étre fixés au hasard dans une nouvelle combinaison génétique si
le nombre d'origines est suffisamment élevé. Théoriquement, la variabilité
génétique est préservée, mais pratiquement on constate une perte au
hasard de genes non létaux.

Par contre, les pressions de sélection du nouveau milieu sercnt peu
importantes au regard des effets de dérive. Pour une espéce autogame
conservee en lignées composées de 25 individus, la perte aléatoire de
genes est aussi importante que si I'on imposait une sélection de 1% a
chacun des génes (PERNES, 1975).

Le systéme de conservation par origines génétiques |nd|v1dual|sees en-
traine la perte de nombreux alléles quels que soient les efforts déployés
pour maintenir la variabilité de la collection dans un milieu peu sélectif. En
comparaison, les pertes par sécheresse et maladies sont moins impor-
tantes, quoique plus spectaculaires et faciles a apprécier. De plus, le
régime d’autofécondation forcée ou de croisements consanguins détruit les
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organisations géniques préexistantes. Son seul avantage tient a I'évalua-
tion en facilitant largement le choix de lignées en fonction de leurs perfor-
mances dans les tests d'aptitude a la combinaison.

En conclusion, les collections vivantes d'origines individualisées s’ave-
rent une methode de conservation des ressources génétiques colteuse en
surface et en personnel, aisément applicable aux espéces autogames et
facilitant le choix du sélectionneur. Le maintien de collections d'especes a
cycle court astreint a des multiplications annuelles ou bisannuelles. Ces
difficultés peuvent étre largement atténuées par la conservation des
graines a long terme (voir ci-apres), ce qui restreint le nombre de cycles de
multiplication et réduit I'érosion geneétique importante due aux multiplica-
tions répétées.

b. Réservoir massal. Comme nous venons de le voir, la conservation de
plusieurs centaines de cultivars ou d'introductions par multiplication indivi-
dualisée ne peut étre pratiquée, surtout pour les espéces allogames. Le
maintien en autofécondation ou en croisement «Frere x Sceur» des intro-
ductions de mais ou de mil entraine une perte de vigueur et de génes,
incompatible avec 'objet de la conservation du complexe d’espece. D'ou
l'idée de créer une ou plusieurs populations regroupant la variabiliteé d'un
ensemble d'origines différentes pollinisées artificiellement ou naturelte-
ment. Ce réservoir massal difféere des populations panmictiques et se
rapporte aux populations composites. Sa valeur initiale dépend de la repré-
sentativité des origines par rapport a la variabilité globale du complexe
d’espéces.

Dans ce systéme, la dérive génétique joue un réle moins important que
précédemment et la variabilité n'est pas libérée. Méme si certains alléles
atteignent des fréequences faibles, ils sont rarement perdus, d'autant que,
leur valeur sélective s'accroit souvent dans ce cas. Mais il y aura une
réorganisation de cette variabilité suivant les pressions sélectives nouvelles
vers une nouvelle cohérence des génomes. L'élimination des génes désa-
vantageux dans un milieu donné n'est pas inéluctable. On peut réduire le
risque de perte d’alleles en placant e méme réservoir massatl dans diffé-
rents environnements ou en le transférant successivement dans des milieux
différents. Pour en juger, on estimera la diversité réelle par I'étude d'un
échantillon prélevé dans le réservoir.

La conservation du matériel végétal en réservoir massal s'’accompagne
d'une adaptation a I'environnement conduisant a un complexe d’especes
coadaptées. Il apparait plus homogene qu’en réalité ; le passage par 'auto-
fécondation est nécessaire pour libérer les génes récessifs.

Beaucoup d'autres facteurs influent la perte de génes et la recombinai-
son au sein d'un réservoir massal. Citons:

— les fréquences geéniques,

— les dates de floraison,

— le pourcentage d'autofécondation naturelle,

— le systéme d'incompatibilite,

— la taille du réservoir,

— la direction du vent,

— les méthodes d’échantillonnage a chaque génération,
— le potentiel individuel de production grainiere.

BURTON (1976) a étudié T'évolution de la structure génétique de 6
réservoirs isolés de mil (Pennisetum typhoides) pendant 3 a 5 générations.
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Il constate une réduction de la variabilité phénotypique, la perte de génes,
la dérive du caractére maturité. Pour ce matériel, ces inconvénients pour-
raient étre réduits en initiant un groupement des floraisons par une culture
en jours courts a température élevée (proche de 40°), en associant un
nombre restreint d'origines, en mélangeant un nombre égal de graines
vivantes des individus sélectionnés a chaque génération.

En conclusion, le systéme de maintien de collections en réservoir massal
assure une meilleure intégrité génétique avec des colts réduits en surface
et en main-d’'ceuvre par rapport au systéme des origines individualisées.
On vy perd en information et ce systéme modifie les combinaisons de départ
pour donner naissance a de nouvelles structures. Cette réorganisation peut
étre orientée dans différentes directions en cultivant le méme réservoir
massal dans des milieux différents (conservation dynamique). Les risques
de pertes géniques peuvent étre aussi limités dans ce systéme en le
combinant avec la conservation a long terme des graines recueillies sur les
premiéres générations de multiplication du réservoir massal, ce qui réduit
le nombre de cycles de multiplications des plantes annuelles surtout.

ALLARD (1970) a proposé un systeme mixte tenant compte des avan-
tages et des inconvénients respectifs de la conservation en «lignée » et en
«réservoir massal» : partir d'un grand nombre de lignées, puis, au fur et a
mesure de l'obtention des informations, regrouper en réservoir massal les
lignées les moins intéressantes ou a diversité restreinte. Par exemple pour
2000 origines d'avoines sauvages, il retient apres les premieres évaluations
200 origines intéressantes individualisées et regroupe le reste en 30 réser-
voirs cultivés dans différents milieux. Quand les etudes sont plus avancées,
il garde moins de 100 origines individuelles et 15 populations. Cette
conduite de la conservation associe «préservation — évaluation — utilisa-
tion».

2. Les collections maintenues par multiplication
asexuée

La conservation en collection de souches individualisées reproduites par
multiplication végétative ou par graines apomictiques permet théorique-
ment de maintenir ia représentation des génotypes introduits initialement.
Dans ce type de collections statiques, on atteint le plus haut degré d’inté-
grité génétique. Comme dans les collections d’origine individualisées main-
tenues par voie sexuée, il est possible d’acquérir sur chaque souche une
information compléte qui est directement exploitable par le sélectionneur.

Ce type de collections vivantes concerne des espéces végétales fort
diverses appartenant aux arbres forestiers et fruitiers, aux agrumes, aux
plantes industrielles comme 'hévéa, les caféiers, le cacaovyer, la canne a
sucre, aux plantes florales, aux plantes reproduites par buibes, tubercules
ou rhizomes, etc... De méme, les modes de multiplication asexuée
concernés sont variés: bouturage, greffage, éclats de souches, bulbes,
tubercules, rhizomes, graines apomictiques. Vu la diversité des situations
rencontrées, nous considérons les probiémes posés par les collections a
l'aide de guelques exemples significatifs.

a. Les collections d’espéeces arbustives. On recourt a la conservation ex
situ des populations d'especes économiquement importantes chaque fois
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gu'elles appartiennent a des écosystemes menacés. La constitution de
telles collections d'arbres vivants rencontre des obstacles pratiques et
techniques de taille.

Elles sont généralement établies avec des semences provenant d'une
prospection ou des semences prélevées dans des collections existantes.
Les fréquences géniques des échantillons originaux de semences sont
presque intégralement conservées en combinant un ensemble de facteurs
externes propres a assurer la survie de la plupart des individus comme le
choix des stations écologigues favorables, des soins agronomiques appro-
priés en pépiniere et en plantation, des techniques adéquates de germina-
tion, de greffage, etc...

La variabilité génétique ainsi stockée en collection est fortement mar-
quée par I'échantillonnage et la structure de la population d’'origine. Fai-
sons remarquer que le mode d’installation d’'une collection par semences
est basé sur la collecte exclusive des seuls génotypes fructiferes. Cette
technique d’échantillonnage peut se révéler insuffisante quand elle ne
concerne qu'une minorité d'individus. C'est une situation couramment ren-
contrée chez les arbres (mise a fruit cyclique) surtout dans leur habitat
naturel forestier. Il est alors nécessaire d'associer a la récolte des fruits
mars la collecte sur les plantes stériles d’axes caulinaires a greffer et
bouturer (cf. 'exemple des caféiers, Tome [, chap. 2), sans perdre de vue
les problémes phytosanitaires liés a I'emploi de matériel végétatif.

Le passage par la multiplication végétative ne doit pas entrainer une
restriction notable de la variabilité introduite. Il existe certe des souches
plus ou moins récalcitrantes au bouturage et des phenomenes d'incompati-
bilité de greffe; mais il est souvent possible de réussir la multiplication
végétative par un choix judicieux du stade et de la nature du fragment
prélevé comme du porte-greffe d'une part, par la mise en ceuvre de
moyens techniques variés, d'autre part. En outre, comme nous le verrons
plus loin, la reproduction des plantes par multiplication végétative est
parfois génératrice de modifications persistantes du type de développe-
ment de la plante (NOZERAN, 1978).

La taille des plantes arbustives est une contrainte importante de leur
installation en collection. Comme il est souhaitable de minimiser la compéti-
tion et les interactions défavorables aux génotypes rassemblés, les dis-
tances de plantations s’étagent de 2 x 2 m pour les arbustes (2500 plantes
a I'ha) a 10 x 10 m pour les plus grands arbres (100 plantes & I'ha). La
surface de terrain nécessaire au stockage de différentes origines géogra-
phiques devient alors le facteur limitant. ROCHE (1975) recommande pour
les collections d’arbres forestiers d'affecter de 10 & 30 ha par provenance.
Ceci explique que I'on réserve I'implantation de telles collections aux es-
peces d'une valeur économique certaine et en nombre limité.

La durée de vie des especes arbustives (20 ans, 50 ans parfois plus de
100 ans) est par contre un avantage incontestable pour le maintien de
lintégrité genétique des collections sur une longue période renouvelable
par multiplication végetative. Les risques d'érosion dépendent de I'adapta-
tion des différentes souches rassemblées dans le méme milieu et des soins
apportés a I'entretien des plantes. lls peuvent étre considérablement ré-
duits par différentes pratiques culturales. Rappelons les moyens mis en
ceuvre dans les collections de caféiers de Céte-d'lvoire:
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— Implantation en 2 lieux favorables, I'un aux espéces d’altitude (C. arabi-
ca et C. eugenioides au mont Tonkoui 1100 m), l'autre aux espéces dites
«de basse altitude » (Divo 200m).

— Plantation a Divo dans une forét primaire aménagée par suppression du
sous-bois afin de se rapprocher le mieux possible de 'ambiance écologi-
gue d’origine des caféiers.

— Gretfage des espéces s'adaptant mal (C. congensis) ou peu vigou-
reuses sur le porte-greffe C. canephora bien adapté aux conditions locales.
— Traitement des maladies et arrosage des jeunes plants en période de
sécheresse.

— Reprise par greffe des souches déficientes ou accidentellement endo-
magees.

Toutes ces précautions n'éliminent pas les risques climatiques excep-
tionnels comme cyclones, tornades, sécheresse. La sécurité des collec-
tions vivantes d'arbres n’est donc assurée que par duplication.

Vu fe colt élevé de ces opérations, il parait opportun de s'intéresser a la
constitution de collections de plantes miniaturisées grace a la multiplication
végeétative in vitro.

b. Les collections de plantes a tubercules, a rhizomes et a bulbes. Les
différentes variétés dé pomme de terre, de manioc, d’ignames, de pavots,
de patates douces, de plantes florales a bulbes sont habituellement muiti-
pliées par voie végetative. Ces plantes ont souvent en culture un cycle
annuel. Aussi pour aisée que soit leur multiplication, les souches en collec-
tion doivent étre reprises d'année en année. Outre le colt de telles opéra-
tions, le risque le plus connu est I'accumulation de viroses entrainant la
dégénérescence des souches. Ce risque existe potentiellement pour tous
les types de collections reproduites par voie végétative et a été en partie
résolu grace a la culture de méristémes in vitro (MOREL et MARTIN, 1955)
st a la chimiothérapie de matériel vegétatif.

Les moyens de stockage des racines et des tubercules tropicaux ne
permettent qu'une conservation limitée de 1 ou 2 années entre 2 cam-
pagnes de culture (MARTIN, 1975). Des efforts de recherches devraient
étre déployés pour établir les moyens de conservation a pius long terme de
ce type de matériel végétal.

c. Les collections de graminées fourrageres. Les collections de plantes
fourrageres implantées et stockées par graines issues de reproduction
sexuée se rattachent au premier groupe de collections que nous avons
présenté; l'intégrité geénétique est alors difficile a préserver, surtout avec
les especes allogames.

Il est au contraire aisé d’atteindre cet objectif en maintenant les collec-
tions de graminées fourragéres par la voie végétative en utilisant des éclats
de souches. lis seront plantés a des distances de 1m x 1m ou plus, afin de
bien individualiser les pieds, d'éviter tout mélange et la compétition et de
faciliter I'entretien. Associée a la pérennité de nombreuses espéces fourra-
géres, la multiplication végétative permet de ne reconstituer la collection
que tous les 3, 5, voire méme 10 ans. Cette méthode a surtout le défaut de
transmettre les viroses accumulées au cours du temps.

Un autre procédé de multiplication des graminées fourragéres permet
aussi une reproduction conforme des différents génotypes en collection:
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c'est la reproduction par graines d'origine apomictique. Elle est tres répan-
due dans la plupart des familles d'Angiospermes mono et dicotylédones,
principalement chez les graminées, les composées et les rosacées. VEY-
RET (1965) a dressé une liste tres complete des genres concernés et de
leurs différentes modalités d'apomixie.

Cetle reproduction asexuée par voie de graines comprend soit 'embryo-
nie adventice (citrus), soit le passage par le gamétophyte non réduit. Ce
dernier mode d'apomixie di gamétophytique peut étre obligatoire ou facul-
tatif. Dans le premier cas, la descendance obtenue par graines est du type
parental et parfaitement homogene. Dans le second cas, il subsiste une
sexualité résiduelie qui se traduit dans la descendance par I'apparition de
plantes de phénotypes différents de la plante-mére et appelée «hors-
types». C'est ce mode d'apomixie gamétophytique facultative que I'on
trouve chez le Panicum (cf. Tome |).

Pour des collections de conservation de plantes fourragéres, la repro-
duction par graines apomictiques est donc intéressante a considérer. Les
espéces a reproduction apomictique obligatoire peuvent étre ainsi multi-
pliées par graines de génération en génération, avec une conservation
exacte des génotypes de départ. Ce systeme est encore exploitable chez
les especes apomictiques préférentielles quand le taux de sexualité rési-
duelle reste suffisamment bas; les quelques plantes «hors-types» appa-
rues sont facilement identifiables et eliminées. C'est la méthode retenue
pour régénérer la collection de Panicum du centre ORSTOM d’Adiopo-
doumé (Cote-d'lvoire). L'intérét de ce passage par la graine est d'éliminer
les viroses qui se sont accumulés au cours de la culture et des cycles de
multiplication par éclats de souches.

lll. MOYENS DE CONSERVATION DES
RESSOURCES GENETIQUES

A. STOCKAGE DE LONGUE DUREE DES GRAINES

Chez les espéces végétales, la longévité des graines* dans les condi-
tions naturelles s'étend de quelques jours (au maximum un mois pour
Theobroma cacao et Hevea brasiliensis), a des dizaines d'années (de
l'ordre de 10 ans chez le genre Gossypium), et méme des centaines
d'années (Mimosa glomerata), voire un millier d’'années (Nelumbo). On a
coutume de distinguer les graines microbiotiques dont la longévité
n‘excede pas 3 ans, les graines mésobiotiques, les plus courantes, dont la
durée de vie est au maximum de 15 & 20 années, et enfin les graines
macrobiotiques qui maintiennent leur pouvoir de germination au-dela de
plusieurs dizaines d’années ou de plusieurs siecles (HARRINGTON, 1970;
MANGENOT, 1975).

Sous tous les climats, on connait des especes qui perdent trés tot leur
pouvoir germinatif ou inversement. Cependant, le nombre d'espéces dont

*La longeévité des graines est le temps pendant lequel elles restent en état de vie
ralentie (quiescence) sans cesser de pouvoir germer (MANGENQT, 1975).
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les graines ont une faible longévité est plus élevé sous les tropiques
humides que dans les régions a hivers marqués (MANGENOT, 1975).

Nous allons considérer les moyens de réaliser artificiellement, au meilleur
cout, la conservation des ressources naturelles par le stockage de longue
durée de graines. Celui-ci doit avoir pour objectif d’altérer le moins possible
leur pouvoir germinatif et leur constitution génétique.

On sait empiriguement conserver les graines des especes cultivées pour
un ou plusieurs cycles culturaux. Le maintien de la longévité des graines
est généralement favorisé par une forte déshydratation des semences, par
la présence de téguments imperméables (légumineuses), par le stockage
en atmosphére séche et a basse température.

I! convient tout d'abord de distinguer deux types de comportement des
graines stockées apres avoir subi une déshydratation (ROBERTS, 1972).
Les espéces dites «orthodoxes » présentent un allongement de la durée de
la viabilité des graines d'autant plus important que I'on stocke des graines
contenant moins de 5% d'eau a des températures proches ou inférieures a
zéro°C; c’est la situation la plus répandue chez les plantes cultivées. Par
contre, les especes dites «récalcitrantes » ont un comportement inverse: la
décroissance de la teneur en eau des graines en-dessous d'un seuil
relativement élevé (12 a 31% suivant les espéces) entraine une réduction
de la viabilité. Bien que numériquement moins important, ce groupe
contient beaucoup d'especes a grosses graines parmi les essences fores-
tieres des genres Taxus et Quercus, les arbres fruitiers du genre Citrus et
d'importantes cultures industrielles tropicales comme l'arbre en caout-
chouc (Hevea brasiliensis), le palmier a huile (Elaeis guineensis), le ca-
caoyer (Theobroma cacao), les caféiers (C. arabica et C. canephora) le
colatier (Cola nitida), etc... De méme, THOMPSON (1974} distingue les
graines généralement de petite taille conservées seches, des graines sou-
vent de grande taille conservées humides. Cet auteur considére que tous
les comportements intermediaires existent entre ces deux extrémes.

Du fait du manque d'informations sur les conditions de conservation a
long terme de la viabilité des especes «récalcitrantes », nous allons surtout
considérer les principes de conservation des especes «orthodoxes ». Ce
qui ne signifie pas que I'on se désintéresse des premieres. Un effort de
recherche est au contraire nécessaire pour les especes «récalcitrantes » ;
guelques voies d'étude seront envisagées.

1. Données de base sur les conditions de stockage

Les 3 facteurs environnementaux a considérer sont la température, la
teneur en eau des graines, et, a un moindre degré, la composition de
I'atmosphére. Théoriquement, il serait nécessaire de déterminer les rela-
tions quantitatives de ces parameétres avec la viabilité observée.

a. Courbes de viabilité en fonction de la température et la teneur en eau.
Les courbes de viabilité ont été établies sur la base de I'évolution du taux
de germination suivi pendant deux années, pour les 9 especes suivantes:
Triticum aestivum, Oryza sativa, Vicia faba, Pisum sativum, Hordeum vul-
gare et distichum, Lycopersicon esculentum, Allium cepa, Lactuca sativa
(ROBERTS, 1972 et 1975; ROBERTS et ELLIS, 1977).
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La situation observée chez ces especes «orthodoxes » peut étre décrite

par 3 équations:

— La courbe de viabilité suit la fonction de répartition décroissante de la
ditribution normale. La figure 12 montre te cas de Oryza sativa. La fré-
quence y des mortalités individuelles a un instant donné p, d'une popula-
tion de graines stockées dans des conditions fixées, suit la distribution

normale
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Fig. 12: Courbes de survie des graines d’Oryza sativa a dittérentes températures et
teneurs en eau {d’aprés ROBERTS, 1975)
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La valeur de o est directement proportionnelle & la période de viabilité
moyenne p.

a=Ksp avec K; = constante.

La relation entre la teneur en eau des graines m (en % de la matiére
humide), la température t (en degré centigrade) et la période de viabilité
moyenne p suit la fonction linéaire suivante:

Logp=K, —C;m—Cyt
avec
K., C; et C, = constante.

Pour les especes étudiées, il n'apparait pas d'interaction entre les deux
facteurs du milieu.

Afin de définir les périodes de viabilité pour différentes combinaisons
possibles des conditions de stockage, il suffit en principe de 4 expériences
pour estimer les constantes. Celles-ci ont les significations suivantes:

— K, = viabilite potentielle sous des conditions idéales

— Cy = sensibilité de la viabilité a la variation de la teneur en eau
— C,; = sensibilité de la viabilité a la variation de la température
— Kg = étendue de variation de la période de viabilité des graines

prises individuellement.

Ces informations chiffrées permettent d’'établir les nomographes de via-
bilité des espéces étudiées (ROBERTS, 1972). Nous reproduisons a titre
d'exemple celui d’'Oryza sativa (figure 13): pour un stockage a 10°C de
graines contenant 12,5% d'eau, on peut escompter conserver un pourcen-
tage de germination supérieur a 90% pendant 14 ans. Ainsi I'on peut
preévoir aussi bien la durée moyenne de viabilité pour des conditions don-
nées, ou, inversement, les conditions de stockage a utiliser pour atteindre
une durée de viabilité fixée a l'avance.

Cette méthodologie idéale appelle quelques remarques:

— Les courbes de viabilité ont été établies a des températures supérieures
a zéro, sur un laps de temps court (1 a 2 ans). Leur extrapolation aux
températures inférieures a zéro est-elle acceptable? D’aprés ROBERTS et
ELLIS (1977), la réduction réelle de la viabilité a -20°C est plus importante
gue la valeur attendue chez Hordeum distichum. Ces auteurs proposent de
ramener la viabilité de I'échantillon a 50% par un vieillissement prématuré,
puis de la stocker a -20° afin de mesurer régulierement le taux de germina-
tion pendant 2 années et d'établir la courbe de viabilité sur cette période.

— Les courbes de viabilité présentées prédisent une durée de viabilité
restreinte pour les graines a teneur en eau élevée conservées a tempéra-
ture moyenne. Ce résultat est en contradiction avec la situation rencontrée
dans la nature: certaines especes, comme les plantes adventices, conser-
vent pendant plusieurs années leur pouvoir germinatif dans le sol avec des
graines imbibées.

VILLIERS (1975) a démontré que le pouvoir germinatif des graines imbi-
bées de Lactaca sativa se maintenant au-dessus de 90% pendant 18 mois,
c'est-a-dire I'équivalent d'un stockage a 30°C de graines de laitue conte-
nant 50% d'eau.
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Fig. 13: Nomographe de viabilité d'Oryza sativa (d’apres ROBERTS, 1972).

Pour les especes dites «récalcitrantes» comme les caféiers, des résul-
tats encourageants ont été obtenus avec des graines imbibées conservées
entre 15° et 19°C: |a viabilité est maintenue a son niveau initial pendant 1
a 2 ans sujvant les espéces (VAN DER VOSSEN, 1978; COUTURON,
1979). Les courbes de viabilité pour différentes combinaisons des facteurs
du milieu ont été établies. La durée de viabilité est encore insuffisante.
D'autres expérimentations sont nécessaires a la mise au point de la conser-
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vation pendant une dizaine d'années de graines des especes «récalci-
trantes ».

— La survie des graines a faible teneur en eau de Medicago sativa, Oryza
sativa, Triticurm aestivurn peut méme étre assurée a trés basse température
dans 'azote liquide (SAKAI et NOSHIRO, 1975). Toutefois, des effets méca-
niques sont a redouter et le maintien de la viabilité dépend surtout de la
teneur en eau des graines. Le principal facteur responsable des lésions
observées dans les tissus de la graine congelée est la taille des cristaux de
glace formés. Les graines totalement hydratées (teneur en eau de I'ordre
de 40%) ne survivent pas au réfigérateur a -5°C, a I'exception de quelques
especes adventices originaires des climats froids (Hieracium spp., Lepi-
dium spp.). Mais, les graines des espéces «récalcitrantes », de méme que
les cellules animales, ne peuvent survivre a la dessication. Les techniques
cryogéniques n'ont pas encore été appliquées aux premieres alors qu'elles
le sont avec succes chez les secondes (conservation du sperme).

b. Autres facteurs de variation de la viabilité des graines.

Apres I'analyse détaillée de l'action des deux facteurs principaux de la
conservation des graines (température et teneur en eau), intéressons-nous
a l'influence de quelques autres facteurs.

— L'action des génotypes.

L'importance de la variation génotypique a été démontrée pour des
espéces variées: Oryza sativa (GHORAI, 1976), Raphanus brassica (WIL-
LIAMS et HANSON, 1974), Cucumis melo (BASS, 1974), Zea mays (YAR-
CHUCK, 1974). Les diftérences de longévité des graines stockées de 5
cultivars d'orge (Hordeum distichum) se traduisent par des valeurs diffé-
rentes a la constante K, qui caractérise donc bien des différences relatives
de viabilité quelles que soient les conditions de conservation (ROBERTS et
ELLIS, 1977).

En conséquence, les courbes de viabilité établies ont une valeur indica-
tive pour les variétés étudiées. Vu la diversité et le nombre de génotypes
stockés dans un centre de ressources génétiques, il parait opportun de se
ménager une marge de sécurité par rapport aux prédictions des nomo-
graphes et de proceder a de larges controles du taux de germination.

— Les conditions environnementales avant la récolte. :

Les conditions de milieu prévalant pendant la formation et la maturation
des graines agissent sur leur viabilité intrinséque; on parle souvent de
linfluence des provenances pour une méme variété, ROBERTS a passé en
revue l'action de différents facteurs comme la pluviométrie, la température
et la nutrition minérale sur la maturation, la taille, la structure et la composi-
tion des graines. Par exemple, la mauvaise maturation chez l'orge affecte
significativement la longévité des graines stockées, par réduction de la
valeur de la constante K, (ROBERTS et ELLIS, 1977).

— Les conditions de récolte et de conditionnement des graines.

Les conditions de récolte et de préparation des graines moditient aussi la
viabilité au stockage. Les traumatismes mécaniques des graines affectent
leur teneur en eau; ils sont la porte ouverte aux infections et provoquent des
lésions des embryons réduisant largement leur viabilite (MOORE, 1972).

De méme, les méthodes de triage des graines et de séchage (en particu-
lier les températures élevées) peuvent affecter qualitativement ia viabilité.
— L'environnement gazeux des graines stockees.
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Les courbes de viabilité sont calculées pour des graines conservées en
boites hermétiques. A l'air libre, la durée de viabilité est Iégerement réduite;
cet effet est peu important dans la pratique. Cette détérioration limitée du
pouvoir germinatit des graines en présence d'oxygene peut étre évitée en
stockant sous atmosphére d'azote ou sous vide.

— La dormance.

Quoique souvent invoquée, 'existence d'une relation fonctionnelle entre
la dormance primaire et la viabilité n'a guere recu de démonstration.
L'expérimentation réalisée par ROBERTS (1963) pour le riz (O. sativa et
glaberrima) suggére une indépendance des deux caractéres: malgré des
différences de dormance des cultivars étudies, la décroissance de leur
viabilité est identique.

Par contre, on remarque généralement des dormances moins impor-
tantes et des périodes de viabilité plus courtes chez les espéces cultivées
de céréales, graminées et légumineuses comparativement aux espéces
sauvages et adventices (LEWIS, 1964 cité par ROBERTS, 1972). Cette
situation trouve une explication dans les pressions de sélection appliquées
a ces deux caractéres chez les plantes cultivées.

2. Stabilité génétique des graines stockees

Le stockage des graines s'accompagne, outre la diminution progressive
du taux de germination, de I'accroissement de la fréquence des aberra-
tions génétiques des graines viables. Ces modifications se rattachent a
deux types, les accidents chromosomiques et les mutations.

a. Les accidents chromosomiques. Leur estimation consiste dans le
dénombrement des aberrations chromosomiques observées au début de
la germination dans les premieres divisions mitotiques (ponts, délétions,
fragments a I'anaphase). Ces altérations structurales ne sont que 'aspect
visible des accidents génétiques variés susceptibles de se produire.

Pour différentes combinaisons des facteurs environnementaux, la perte
de viabilité et la quantité d’aberrations chromosomiques ont été établies
chez Vicia faba (ROBERTS et al., 1967), Pisum sativum et Hordeum disti-
chum (ABDALLA et ROBERTS, 1969), Lactuca sativa (VILLIERS, 1975), les
céréales (SOLDATOV, 19786). La relation entre le pourcentage de viabilité et
le pourcentage de cellules aberrantes suit la méme courbe pour différentes
conditions de stockage; la proportion de celiules présentant des accidents
chromosomiques s'accroit guand la viabilité diminue.

Notons une diminution importante du taux d’aberrations chromosomi-
ques quand il s'agit du stockage de graines imbibées. Chez Lactuca
sativa, aprés un an de conservation, on dénombre 13% d’aberrations
chromosomiques chez les graines contenant 5% d'eau et 2% seulement
chez les graines imbibées (VILLIERS, 1975; VILLIERS et EDGCUMBE,
1975).

Les accidents chromosomiques dus au vieillissement des graines
stockées avec une faible teneur en eau peuvent étre maintenus a leur
niveau ou méme légérement réduits en poursuivant la conservation apres
imbibition des graines (VILLIERS, 1975). Cette réversion, bien que démon-
trée chez Lactuca sativa, n'a pas toujours été observée et semble inopé-
rante quand le taux des modifications génétiques et cellulaires dépasse
15%.
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b. Les mutations. A la germination des graines conservées, on dénom-
bre les modifications génétiques visibles chez les jeunes plantes (forme et
taille des organes, coloration...). Aprés une perte de viabilit¢ des graines
stockées de 50%, ABDALLA et ROBERTS (1969) observent 1 a 4% de
mutations chez les trois espéces étudiées. Ce taux parait trés élevé et
équivaudrait a un traitement des graines fraiches par les rayons X & la dose
de 10.000 r.

Des graines de laitue contenant 7% d’eau, conservées pendant 3 mois a
30°C puis mises en germination conduisent & de nombreuses anomalies
et & une grande diversité des plantules pour la croissance, la pigmentation,
I'enracinement... Au contraire, les graines imbibées conservées plus d'un
an produisent des jeunes plantes wgoureuses et homogenes (VILLIERS,
1975).

En conclusion, il y a une bonne corrélation entre la quantité de modifica-
tions génétiques et la décroissance de la viabilité d'un lot de semences
stockées. On doit donc rechercher les conditions de conservation assurant
les pertes minimales de viabilité et une multiplication des lots dés que le
taux de germination tombe de 5 & 10% par rapport au taux initial.

La perte de viabilité est due aux modifications du génome, des systémes
enzymatiques et des membranes. L'existence de ces modifications nu-
cléaires et cytoplasmiques dans les graines conservées a sec a été prou-
vée par observation en microscopie électronique. En I'absence de division
cellulaire dans les graines conservées a sec, il y a vieilissement des
macromolécules et des structures cellulaires; les accidents ne peuvent que
s’'accumuler. Les dommages dus au vieillissement résultent des réactions
peroxydasiques causant la détérioration des lipides et des protéines des
membranes. Par contre, le maintien de la division cellulaire et 1a sélection
de nouvelles lignées cellulaires assurent le raJeunlssement des graines
conservées imbibées (VILLIERS, 1975).

3. Aspects pratiques du stockage des graines a long
terme

Les objectifs a atteindre par un stockage a long terme des graines sont
les suivants:

— réduire les pertes et les modifications genehques dues a la multiplica-
tion sexuée, surtout chez les espéces a cycle de génération court,

— minimiser les altérations génétiques consécutives au stockage,

— utiliser des conditions techniques et du matériel assurant une conserva-
tion aux plus faibles codlts.

Afin de concilier «sécurité — intégrité génétique — meilleur codt», le
stockage d'espéces «orthodoxes» est réalisé avec des graines a faible
teneur en eau (5% environ), a des températures proches de zéro degré
(conservation & moyen terme au frigidaire a 4° C) ou inférieures a zéro
(conservation a long terme au congélateur a -18°C). Le seuil de viabilité
recherché (supérieur a 85 - 90%) permet de déterminer en moyenne, pour
les espéces dont le nomographe est connu, les différentes combinaisons
possibles des facteurs assurant une durée de conservation determinge. |l
ne faut pas pour autant perdre de vue les divers facteurs de variation du
taux de viabilité (variation génotypique, facteurs extrinseques comme la
maturité, la récolte et la préparation des semences).
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Outre le but recherché (conservation a court, moyen ou long terme, le
cadre dans lequel se place ce stockage peut revétir des formes variées:
— conservation soit d'une seule espéce, soit de plusieurs espéces appar-
tenant & une méme famille de plantes ou a différentes familles, soit diffé-
rents groupes de plantes originaires de la méme zone écologique,

— structure d’accueil d’un centre de recherche a vocation locale, natio-
nale ou internationale.

Passons en revue les problémes techniques essentiels du stockage de
longue durée des graines.

a. Lateneur en eau des graines. Elle peut étre ajustée a un niveau fixé a
'avance soit par séchage préalable a des températures non létales et
conservation dans des containers hermétiques, soit par I'équilibre hygros-
copique qui s'établit dans une graine placée dans une atmosphere d’humi-
dité relative contrblée.

Cette relation d'équilibre varie avec les especes considérées. Par exem-
ple, pour une humidité relative de 40%, la teneur en eau a I'équilibre des
graines de céréales et de légumineuses est de l'ordre de 9 a 12%; celles
des graines oléagineuses comme le soja ou 'arachide n'est que de 6 a 7%.

Il faut aussi noter que I'équilibre hygroscopique de la graine avec I'humi-
dité de I'air ambiant n'est pas le méme a la désorption (phénomeéne d'hysté-
résis). La teneur en eau des graines en désorption est de 1 a 1,5% plus
élevé qu'a I'absorption, en moyenne.

LLes méthodes de détermination de la teneur en eau des graines ainsi que
I'équilibre hygroscopique a différentes humidités relatives d’un grand nom-
bre d'espéces végétales ont été récapitulées par ROBERTS et ROBERTS
(1972).

b. Les modes de conservations utilisés. La solution adoptée par le
laboratoire national japonais pour la conservation des ressources géneéti-
ques par stockage de graines est la suivante: séchage pour atteindre une
teneur en eau de 4 a 6% et ensachage sous vide; stockage en chambre
froide a -10° et -1°C (ITO, 1972; WOLD, 1975). La constitution de petits
échantillons au départ permet leur utilisation indépendante; tout sachet
ouvert est utilisé & bref délai. Cette méthode est grandement facilitée par
'emploi des sachets plastiques recouverts intérieurement par une couche
de papier aluminium; cette sacherie s’est beaucoup developpée dans le
commerce des semences potageres et florales.

Le laboratoire national de stockage de graines de Fort Collins aux Etats-
Unis utilise des chambres a air conditionné: stockage a 4° C avec une
humidité relative de l'air de 32% et aussi a -12°C (JAMES, 1972). Les
containers ne sont pas scellés ce qui facilite les prises d’échantillons
successives; il n'y a pas de risque de réhumidification dans cette atmos-
phere séche. La sécurité de ce stockage réside dans la maintenance et la
réparation immédiate en cas de panne des systémes de climatisation.

Le jardin botanique royal de Kew (Angleterre) conserve les graines
séchées a 35°C pendant 24 heures, puis dans des piluliers stockés en
chambre froide a -10°C ou 2° a 5°C (THOMPSON, 1974).

Ces différents exemples de centres de conservation des graines a long
terme nous fournissent les bases techniques d’un tel stockage. Le méme
résultat est atteint & un niveau plus modeste par différents pays et centres
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de recherches en utilisant une saile climatisée, une chambre froide ou des
congelateurs organisés suivant les mémes principes.

Un groupe de travail de 'lBPGR a établi un rapport sur les systemes de
stockage des graines a utiliser et leur prix de revient (IBPGR, 1976).
L'investissement de base est constitué par le batiment et les systéemes de
contrle de I'environnement (température et humidité). Il ne faut pas oublier
que le froid colte cher et requiert pour la maintenance du personnel
qualifié.

Rappelons que la survie des graines peut aussi étre assurée a trés basse
température, dans 'azote liquide. SAKAI et NOSHIRO (1975) conseillent de
procéder comme suit:

— ramener la teneur en eau des graines entre 8 a 15%,

— conditionner les graines dans des sacs en aluminium ou dans des tubes
plastiques bouches,

— immerger les containers dans I'azote liquide directement en partant de
la température ambiante,

— aprés le stockage, I'échantillon de graines est replacé & une tempéra-
ture de Fair comprise entre 0 a 20°C pour un réchauffement lent.

c. Contrdle du taux de germination. Un contréle & intervalles réguliers du
taux de germination est indispensable. Par exemple, on effectuera un
sondage tous les 5 ans pour des graines dont la période de conservation
théorique est de plusieurs dizaines d’années. Les conditions de germina-
tion ne sont pas toujours bien définies pour chague espéce. L'emploi
d'étuves de germination permettant le contréle de la température, de I'hu-
midité et de I'éclairement s'avére indispensable. Cependant le taux de
germination estimé en boite de Pétri est différent de celui obtenu en terre
(Panicum).

Rappelons aussi que les graines conservées doivent donner naissance a
des jeunes plantes normales. Le simple jugement de la germination sur
I'émission d’'une radicule est insuffisant. Il est nécessaire d’observer l'inté-
grité des plantules dans les premiers stades de leur développement.

d. La régénération des lots. Dés que la viabilité des graines tombe en-
dessous de 85%, une multiplication de I'échantillon doit étre décidée. Les
problémes posés par la régénération par voie sexuée ont été abordés
précédemment; il s'agit d’assurer la plus grande intégrité génétique pos-
sible.

La distribution du matériel d'une banque de graines aux utilisateurs est
aussi un facteur d'épuisement des lots nécessitant leur multiplication. Il y
aura d’ailleurs intérét a réaliser une multiplication des échantillons initiaux
de faible auantité avant toute distribution. '

De fagon a réduire le nombre de régénérations des graines conservées,
ITO (1972) rapporte le systéme de stockage a 2 voies utilisé au Japon. Le
iot de semences regu initialement est divisé en 2 échantillons. L'un servira a
la conservation et a la multiplication; il est stocké dans les meilleures
conditions (-10°C). L’autre sera distribué au fur et a mesure des demandes
et conservé & moyen terme a -1°C. Le stock de graines a distribuer est
renouvelé grace au lot en conservation long terme. Ce systéme est résumé
au schéma 13.
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Schéma 13: mode de stockage des grains utilisé au Japon (ITO, 1972).

B. LE STOCKAGE DE LONGUE DUREE DU POLLEN

La durée de survie du pollen dans les conditions naturelles varie de
quelques heures a plus d'une année. Le pollen reste viable 4 heures chez
le goyavier, 12 heures chez le cacaoyer, jusqu'a 24 heures chez la plupart
des graminées (mais, riz, blé...). Au contraire, cette viabilité naturelle du
pollen atteint 1 année chez les arbres a pollinisation anémophile comme les
prunus et le dattier.

Une classification des familles botaniques en rapport avec la longévité
naturelle du pollen a été établie par HOLMAN et BRUBAKER (1922) et
rapportée par HARRINGTON (1970): durée de vie longue (rosacées, légu-
mineuses, pinacée...), intermédiaire (renonculacées...), courte (grami-
nées...).
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Nous allons considérer dans quelle mesure il est possible de maintenir
artificiellement le pouvoir germinatif du pollen sur une longue période et
donc de le stocker en vue de la conservation de ressources génétiques.
Nous nous référerons pour I'essentiel aux revues bibliographiques sur la
physiologie du pollen publiées par VISSER (1955), JOHRI et VASIL (1960),
LINSKENS (1964), HARRINGTON (1970), STANLEY et LINSKENS (1974).

1. Les facteurs de la conservation du pollen

Les facteurs du milieu modifiant la longévité du pollen sont les mémes
gue pour les graines: une faible teneur en eau du pollen, une réduction de
la pression d'oxygéne, un abaissement de la température de stockage. |l
s'y ajoute les facteurs externes tels que la nutrition minérale et les maladies
qui affectent les plantes meres et la vigueur de leur pollen.

Pour beaucoup d'espéces, la teneur en eau favorable a la conservation
correspond a I'équilibre atteint par le pollen placé dans une atmosphere a
humidité relative faible (0 a 40%). Au contraire, certains pollens de viabilité
naturelle courte ne supportent pas la moindre dessication; ils meurent dés
qgue 'humidité relative de I'air tombe en dessous de 50%. Par analogie avec
le comportement des graines en conservation, ROBERTS (1975) dénomme
les premiers pollens d’espéeces «orthodoxes». Ce ne sont pas forcément
les mémes familles qui sont concernées (exemple des graminées).

Cette distinction de 2 catégories de comportement du pollen en rapport
avec sa teneur en eau est a rapprocher de sa constitution binucléé ou
trinucléé. BREWBAKER (1967) a fait remarquer que le pollen binucléé a
une viabilité généralement plus longue que le polien trinucléé. Ce dernier a
subi prématurément sa 2éme division mitotique qui le priverait d'une partie
de ses réserves nécessaires a une bonne conservation. Il existe des es-
peces cultivées a pollen trinucléé dans les familles suivantes (FRANKEL et
GALUN, 1877): graminées, (riz, mais, etc...), caricacées, (papayer), ca-
ryophyllacées (dianthus), chénopodiacées (betterave, épinard), cruciféra-
cées, linacées, ombelliferacées.

Diverses expérimentations ont mis en évidence les effets de I'abaisse-
ment de la température et de la teneur en eau sur la viabilité pollinique en
fonction du temps. Par exemple, la durée de conservation a 3°C du pollen
de Pyrus communis avec un taux de germination in vitro supérieur a 60%
varie dans de larges proportions avec sa teneur en eau (VISSER, 1955):

— humidité relative (%): 0 10 25 40 55 70 100
— conservation (jours): 42 345 345 207 149 22 0

La combinaison des 2 facteurs est déterminante chez Vitis vinifera
comme le suggerent les résultats suivants (MOTI, 1972):

— température ambiante + HR ambiante viabilité de 10 a 25 jours
— température ambiante + HR 0 & 25% viabilité de 7 a 8 mois

— température -23°C + HR 0% - = viabilité de 11 a 14 mois.
Les données sur la conservation du pollen de I'hybride rose-thé sont du
méme ordre (VISSER et al., 1977).

Aux températures tres basses de -180°C a -271°C obtenues avec les
gaz liquéfiés I'aptitude du pollen a germer peut étre prolongée. Ainsi, la
viabilité du pollen de mais qui décroit en quelques jours aux températures
proches de 0°C, a pu étre maintenue une année par un stockage a -
196°C avec une teneur en eau de 22% (BARNABAS et RAJKI, 1976).
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La température et la teneur en eau avant la déhiscence des anthéres
peuvent aussi affecter la viabilité du pollen. Ainsi, le pollen de Corylus sp.
meurt en moins de 24 heures si la température de 'air dépasse 23°C avant
son émission. Au contraire, des branches placées a 18°C produisent du
pollen qui a été conservé a 92% HR, a une température de -18°C, pendant
1 an (ZIELENSKI, 1968).

La durée de viabilité du poilen est aussi accrue par conservation dans
une atmosphére de gaz carbonique et d'azote ou par réduction de la
pression d'oxygéne (vide partiel en ampoule scellée).

I n'y a pas eu a proprement parler d'expérimentation systématique
mutlifactorielle permettant d’établir 1a relation liant la viabilité a différentes
combinaisons des facteurs environnementaux, comme dans le cas des
graines. STANLEY et LINSKENS (1974) donnent un tableau récapitulatif de
la durée de stockage en fonction de la température, de la teneur en eau du
pollen et de I'environnement gazeux pour un grand nombre d’espéces. Les
viabilités les plus longues sont de 3 années environ (Prunus cerasus et P.
communis, Betula verrucosa, Pyrus malus, Vitis vinifera, Prunus nigra). Les
records absolus ont été atteints avec les poliens de Pyrus communis
(9 ans a -17°C et 5% HR) et Medicago sativa (11 ans a -21°C sous vide).

2. La réalisation pratique de la conservation du polien

La collecte de pollen en grande quantité peut étre facilitée par différents
types d'appareillage: systémes vibrants portatifs ou non, systémes d’'aspi-
ration (FRANKEL et GALUN, 1977). Ensuite, le pollen récolté est tamisé
puis conditionné aprés déshydratation. Celles-ci sera plus ou moins pous-
sée suivant les espéces et obtenue par différentes techniques: chambre a
air conditionné, dessicateur contenant du silicagel, du chlorure de calcium
ou différents produits chimiques maintenant une HR définie de I'air, lyophili-
sation.

La conservation du pollen de nombreuses espéces est assurée apres
desséchement, par conditionnement en tube scellé (vide partiel) et
stockage au refrigérateur (4° a 5°C) ou mieux au congélateur (-10° a -
35°C). Cette méthodologie est couramment utilisée par les sélectionneurs
qui doivent hybrider des géniteurs a floraisons séparées dans le temps et
dans I'espace au cours de I'année comme les caféiers (WALYARO et VAN
DER VOSSEN, 1977).

Le pollen desséché par lyophilisation, conditionné en tube scellé, permet
une conservation de longue durée a la température ambiante (KING, 1965).
Chez le cocotier, BENARD (1973) a maintenu la viabilité 6 mois par cette
méthode. Pour retrouver sa faculté germinative, le pollen lyophilisé doit
nécessairement étre rehydraté avant 'emploi.

Le pollen sec conservé aux trés basses tempeératures obtenues avec les
gaz liquéfiés n'est pas endommagé. Avec ce procedé, le pollen de noyer a
conservé sa viahilité et son pouvoir fécondant 2 ans (FARMER et BARNETT,
1974). Les conditions de la décongélation sont aussi & prendre en compte.

Le stockage du pollen dans les solvants organiques aurait 'avantage de
maintenir une HR spécifique et de permettre le transport sans assujettisse-
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ment aux appareils de réfrigération. Cette technique donne des résultats
trés variables avec les solvants et les especes étudiées (IWANAMI, 1972).
A notre connaissance aucun essai de longue conservation n'a été entrepris
avec des solvants peu chers comme l'acétone, le benzéne ou I'éther de
pétrole.

Il est necessaire de contréler régulierement la viabilité du pollen en
conservation de longue durée. On s'intéressera suivant les tests utilisés soit
au pouvoir germinatif du pollen, soit a son pouvoir fécondant. Habituelle-
ment on se contentera de déterminer le premier bien que du pollen capable
de germer in vitro puisse dans dans certains cas s'avérer incapable de
conduire a une fécondation naturelle (STANLEY et LINSKENS, 1974).

Les tests de germination in vitro revétent différentes modalités, goutte
pendante, spot, milieu gélosé... La composition du liquide ou du milieu de
germination du pollen influe sur le taux et la croissance des tubes pollini-
ques. Certains sucres (sucrose, raffinose, lactose, maltose), I'adjonction
d'acide borique et de chlorure de calcium favorisent la germination du
pollen du chou (CHIANG, 1974).

On se contente parfois de tests de viabilité pollinique sans germination. i
s'agit soit de colorations spécifiques des composants du pollen (iodure de
potassium, carmin acétique, acridine orange en fluorescence), soit des
réactions enzymatiques d’oxydo-réduction avec des sels de tétrazolium, ou
le diacétate de fluorescine (HESLOP-HARRISON, 1970).

Idéalement, la germination in vivo est estimée par la formation de zygotes
et de graines issues d'une pollinisation controlée. Cette manipulation lon-
gue et complexe peut étre avantageusement remplacée par une observa-
tion en fluorescence de la croissance des tubes polliniques dans le style et
jusqu’a sa pénétration dans I'ovule. Cette technique d'étude de l'incompati-
bilité repose sur la coloration au bleu d'aniline des amas de callose de la
paroi du tube qui se colorent spécifiqguement en jaune en éclairage UV
(MARTIN, 1958).

3. Conclusion

La conservation a long terme du pollen présente l'avantage sur les
graines d'occuper un moindre volume. Les equipements de stockage et de
controle des facteurs physiques environnementaux sont de méme nature
(conditionnement sous vide, appareils de réfrigération ou congélation,
etc...). Le colt de la conservation du pollen serait donc avantageux par
rapport aux graines.

Les durées de conservation atteintes avec le pollen sont insuffisantes et
tres inférieures a celles des graines. Nous avons trouvé dans la littérature
des viabilités polliniques de 3-4 années, exceptionnellement 9 ans (poirier)
et 11 ans (luzerne). La solution de banques de pollen n'est donc pas
encore au point. Un important travail expérimental reste a effectuer pour
déterminer par espeéce, les combinaisons de facteurs permettant d'attein-
dre des viabilités de plusieurs dizaines d’années.

Néanmoins, les techniques de conservation du pollen rendent de grands
services aux généticiens dans la conduite de leurs hybridations contrblées.
Elles sont aussi exploitables par les centres de ressources génétiques pour
distribuer, sous un faible volume, du pollen viable destiné aux programmes
d'évaluation en croisement ou d’amélioration génétique. Cette utilisation
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s'apparente aux techniques-classiguement employées pour le sperme des
animaux domestigques. L'échange du pollen viable entre stations permet-
trait de gagner plusieurs années dans le déroulement de recherches
concernant des plantes a cycle long transférées par graines ou fragments
et d'assurer un transfert sans risque phytosanitaire.

C. LES TECHNIQUES CLASSIQUES DE LA
MULTIPLICATION VEGETATIVE

Point n'est besoin de s'étendre sur les techniques traditionnelles de
multiplication végétative largement utilisées en horticulture et en agricul-
ture. Cependant, il nous parait utile de porter notre attention d'une part sur
les progrés recents réalisés dans ce domaine, et d'autre part sur la variabi-
lité du matériel végétal reproduit.

1. Les progres techniques

Nous entendons par la les moyens qui ont permis la muiltiplication végé-
tative de nouvelles espéces ou de souches récalcitrantes. L'évolution des
matériaux est une source importante de progres: 'emploi de serres, films
plastique et de nébulisateurs variés...

Les recherches dans le domaine de la morphogenése et de la physiolo-
gie du développement (substances de croissance, induction de la rhizoge-
nése, etc...) sont également responsables des succes par greffage ou
bouturage.

— Le greffage: les progrés concernant le greffage ont eu lieu dans deux
directions, d'une part vers une meilleure compréhension des relations
génétiques entre le porte-greffe et le greffon (de I'incompatibilité de greffe
jusqu’a des interactions positives), ainsi un bon choix de porte-greffe
confere une vigueur et un développement rapide du greffon. D'autre part,
en diversifiant et en analysant mieux la nature et I'état des greffons. Ainsj
sur I'hévéa la reprise est plus rapide quand on greffe un bourgeon issu
d'une aisselle de feuille que d'une aisselle d’écaille. En déterminant bien
chez les arbres fruitiers européens la nature du bois (bois vieux ou bien
bois de lI'année) sur lequel le bourgeon est préleveé et I'état de repos ou
d'activite du donneur de greffon (particulierement dans le cas de plantes a
croissance rythmique). Il est devenu possible, sur les caféiers (COUTU-
RON et BERTHAUD, 1981) de greffer directement des embryons; cette
technique a permis de sauver des génotypes hybrides interspécifiques
pour lesquels les plantes ne pouvaient se développer du fait d'incompatibi-
lité entre le tissu diploide de l'albumen et le tissu diploide de I'embryon.
— le bouturage: des analyses de morphogenése (stade de développe-
ment, nature des éléments a bouturer) ont de la méme maniere permis
d'ameliorer les techniques de bouturage, I'emploi judicieux de substances
de croissance et la réalisation de microenvironnements favorables (boutu-
rage sous brouillard) ont rendu possible des multiplications veégétatives de
plantes (pins) ou d’'organes (feuilles de luzerne ou d'ignames) particuliere-
ment récalcitrants au clonage.
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2. La reproduction conforme

Quoique la multiplication végétative assure en principe une reproduction
fidéle du génome, on n'est pas assuré d'obtenir une plante possédant le
méme type de déveioppement.

La notion de clone est maintenant beaucoup moins assurée qu'il y a
quelques années. Il faut d'abord distinguer le clonage de plantes dont la
multiplication végeétative était déja spontanément un moyen de dissémina-
tion important de celles pour lesquelles, avant les progres du greffage ou
du bouturage on ne connaissait que des multiplications a partir de graines.
Il était difficile de mettre en doute la fidélité du clonage tant qu'on ne
pouvait disposer de clones d'origines morphogénétiques variees ou de
références a une multiplication par graines qui serait équivalente a un
clonage.

Sur l'igname (HAOUSSOU et TOURE , 1982), il est possible d'assurer une
multiplication végeétative a partir d'organes variés, soit classiquement
consacrés a cette multiplication (fragments de tubercules, bulbilles) soit
nouvellement mis au service du clonage (bouture d'axes et de feuilles).
L’experimentation démontre que le choix de I'organe utilisé pour le clonage
a une incidence remarguable sur la variabilité des plantes obtenues ; théori-
quement elles ont toutes le méme génotype mais les réalisations du déve-
loppement sont tres variées; les fragments de tubercules ont des potentia-
lités differentes et on peut homogeénéiser une culture en choisissant conve-
nablement les fragments par référence a leur position dans le tubercule.
Les bulbilles conduisent a des reprises plus homogénes.

Sur le Panicum maximum (PERNES et al., 1970), grace au mode de
~ reproduction apomictique (cf. chapitre Panicum, Tome I} il était possible de
.comparer des multiplications clonales par graines et par boutures {(qui
pouvaient également étre classées et repérées selon la morphogenése de
leurs touffes). L'analyse comparée des clones obtenus par les deux voies
(graines, boutures) a partir de génotypes variés conduisait a des lectures
différentes de leurs différenciation: certaines variations entre clones d'ori-
gine génotypique différente s'effacaient apres passage par graines apo-
mictiques alors qu'elles étaient indéfiniment entretenues par bouturage.

Ces résultats quantitatifs peuvent étre rapprochés des observations de
BANCILLHON (1972) et ROUX (1970) qui démontraient que des boutures
prélevees sur des rameaux plagiotropes de Phyllanthus créaient des
clones de plantes qui ne retrouvaient pas un port dressé et ne construi-
saient pas aisément d'axes plagiotropes par contre les boutures prélevées
sur un rameau orthotrope permettent I'acquisition d’'un clone de plantes a
I'architecture normale (plagiotrope, orthotrope). Des observations compa-
rables ont été faites sur le caféier, sur une légumineuse fourragere du géne
Hedysarum (FIGIER, 1982), et ces différenciations d’axes, non parfaitement
reconverties au cours des clonages, se transposent aussi au niveau du
systeme racinaire comme l'indiquent des travaux sur le cacaoyer (VOGEL,
1975).

On peut penser que ces variations clonales résultent de I'entretien par
multiplication végétative d'un certain état de fonctionnement (ou différen-
ciation) du génome et qu'elles ne mettent pas en cause lintégrité du
patrimoine génétique ainsi conservé. Certaines réversions {(ou différentia-
tions, ou rajeunissements) a force de bouturage ou en repassant par des
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multiplications végétatives in vitro en témoignent en partie. Cependant les
données les plus récentes de la génétique et les études moléculaires
montrent qu'au cours de la différenciation somatique de nombreuses réor-
ganisations de I'ADN nucléaire et des populations d’ADN d'organites font
gue des cellules de lignées somatiques ne sont pas rigoureusement identi-
ques par leur génome aux cellules aboutissant a la méiose. Dans ce cas les
clones obtenus par voie asexuée ne conservent pas lidentité des sélec-
tions génétiques habituellement véhiculées par graines. L'ampleur et l'inci-
dence de ces différenciations génomiques au cours du développement ne
sont pas encore précisément connues, ce sont des résultats de recherches
en cours dont il faudra savoir soigneusement tirer les conséguences pour
I'appréciation de la validité des conservations par multiplication végétative
des plantes dont ce n'est pas la voie habituellement utilisée pour la multipli-
cation et 'usage agronomique.

D. LA MULTIPLICATION VEGETATIVE IN VITRO
COMME TECHNIQUE DE CONSERVATION DES
RESSOURCES GENETIQUES

Comme nous venons de le voir, la multiplication vegétative des plantes
supérieures est réalisée traditionnellement avec des fragments d'organes
végétaux portant un ou plusieurs bourgeons, ces fragments étant placés
dans un environnement contrélé.

Plus récemment, la multiplication végétative a aussi été réalisée par
culture in vitro suivant différentes modalités:

— un simple bouturage faisant démarrer des bourgeons existants,

— des régénérations sur cals produits par une bouture ou une culture de
fragments de tissus ou d'organes mis en culture,

— des régénérations a partir de cellules isolées ou de protoplastes mis en
culture,

— la prolifération de cellules haploides par la mise en culture du gaméto-
phyte male ou femelle.

Ces modes de multiplication vegétative in vitro, tres en vogue depuis une
vingtaine d’années, ont été appliqués a un grand nombre d'espéces vége-
tales™. Les techniques utilisées sont diverses et en rapide évolution. Il suffit
pour s'en convaincre de relever le nombre de titres bibliographiques trai-
tant de ce sujet d'actualité. Cette méthode est maintenant appliquée a la
multiplication veégeétative industrielle de quelques especes horticoies bien
gue demandant un éguipement colteux et une bonne technicité.

Dans le cadre de ce chapitre, nous n’évoguerons que les problémes
généraux poses par la multiplication végeétative in vitro pour porter plus
spécialement notre attention sur l'intérét de cette technique dans la conser-
vation des ressources génétiques.

*VASIL et al., 1979 en fait une revue exhaustive.
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1. Probiémes généraux de la muitiplication végétative
in vitro

Le développement in vitro d'un méristéme excisé, la néoformation de
bourgeons ou d'embryons a partir d'un fragment d’organe ou d'un cal,
I'organogenése d’une plante a partir de cellules isolées, de protoplastes ou
de grains de pollen sont des événements dépendants de conditions fort
complexes d'origine interne (génotypes, organes ou tissus concernés,
corrélations internes) et externes (milieu de culture, environnement, équili-
bres des régulateurs). Envisageons quelques-uns de ces facteurs.

a. La nature des implants. Les premiéres cultures de tissu in vitro ont été
obtenues en 1939 & partir des tumeurs de I'hybride Nicotiana glauca x N.
langsdorfii (WHITE, 1939) et des tissus racinaires de carotte (GAUTHERET,
1939; NOBECOURT, 1939). Un nouvel essor a été donné aux cultures in
vitro par I'emploi des méristémes apicaux. Utilisés dans un premier temps
pour guérir des plantes atteintes de maladies a virus (MOREL et MARTIN,
1952 et 1955), ils ont été ensuite repris dans la multiplication végétative in
vitro (MOREL, 1964 et 1975). Ce sont des structures dans lesquelles
quelques cellules restées dans un état indifférencié gardent la faculté de se
diviser. De ce point de vue, les méristemes s'identifient & des embryons
permanents.

Depuis, beaucoup d'autres types tissulaires provenant d'organes variés
ont été muitipliés in vitro avec des fortunes diverses; l'intensité et la préco-
cité des néoformations dépendent des tissus considérés. Pour BIGOT
(1977), il existe des zones-cibles tissulaires, comme les tissus superficiels,
qui conservent une grande aptitude au bourgeonnement. NOZERAN et
BANCILHON (1972) conseillent de choisir des portions vegétatives les plus
proches de |'état de la jeune plante issue de graine, soit des zones proches
des racines, soit des zones proches des organes reproducteurs.

Quel gue soit le tissu mis en culture, il s'agit toujours d’'un fragment
d'organe qui faisait partie d'un ensemble intégré et dont I'état physiologi-
que et les corrélations internes influent sur les possibilités de stimulation du
fragment considéré. Certaines plantes inférieures comme la fougere Adian-
fum régeénerent des plantes a partir des méristemes mis en culture sur un
milieu simple (knop additionné de sucre). Par contre la différenciation de
plantes nouvelles a partir d'apex de végétaux supeérieurs nécessite certains
facteurs et certains équilibres d'acide gibbérellique, d’ions K+, de cytoki-
nines et d'auxines.

Les connaissances acquises a ce jour permettent aussi d'envisager la
multiplication végétative par la culture de cellules isolées et de proto-
plastes. Soustraites aux contraintes généralement inhibitrices de leur envi-
ronnement naturel, certaines cellules sont capables, dans certaines condi-
tions artificielles de milieu, de développer un embryon, de structure sem-
blable a celui d’'une graine, qui évoluera en une plante conforme a la
plante-mere. On assiste a une véritable «régénération» cellulaire condui-
sant a une embryogenese somatique. Cette méthode de multiplication in
vitro est souvent illustrée par la prolifération des cellules isolées, issues de
cals de Daucus carota (HALPERIN et WETHERELL, 1964). La production
de plantes haploides par culture in vitro du gamétophyte male ou femelle
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des angiospermes releve du méme phénomeéne; toutefois elle ne fait pas
partie de notre propos.

b. Les milieux de culture. On utilise les milieux de composition connue et
déja employés avec succes pour d’autres plantes. Nous conseillons aux
utilisateurs de se reporter aux ouvrages et articles généraux de MOREL
(1965), ABBOTT (1978), REINERT et BAJAJ (1978), GAUTHERET (1959),
HUSSEY (1978), STOKES (1974), STREET (1976), TURNER (1971), MU-
RASHIGUE et SKOOG (1962), HELLER (1953), MARGARA (1978), WHITE
(1963).

Comme les effets des composants sont différents avec les espéces et les
souches étudiées, aucun choix n'est possible & priori; il faut essayer des
milieux de formules minérales variées avec différents équilibres d’oligoélé-
ments, de vitamines, d'acides aminés et de substances de croissance
(auxines, cytokinines).

En outre, it est souvent nécessaire de changer de milieu de culture
plusieurs fois pour réaliser un cycle complet de régénération d’'une plante:
milieu inducteur de la callogenése ou de la morphogenése, milieu de
croissance des apex... MURASHIGUE (1974) donne une vue synthétique
sur les problemes rencontrés au cours de la régénération de plantes
entiéres par la culture de tissus in vitro.

D’autres facteurs sont & prendre en considération en rapport avec la
stimulation des cultures comme les conditions de croissance de la plante-
. meére (éclairement et nutrition minérale), la vernalisation préalable a la mise
‘en culture des apex des arbes ligneux des régions tempérées (6 mois a
4°C pour le prunus), la composition spectrale et V'énergie de la lumiére
utilisée dans la salle de culture in vitro...

c. Quelques résultats significatifs. La multiplication végétative du chry-
santheme in vitro a été prise comme modéle par BIGOT (1977) pour
présenter les avantages et les problémes posés par les différentes
méthodes utilisées qui se résument selon le tableau 26.

TABLEAU 26: Differentes méthodes de culture in vitro.

Nature de Nature des Taux de
I'implant productions muitiplication variation
in vitro annuel
apex axillaires 9 x 108 conforme
préformés
apex cal 9x 10 non conforme
pédoncules cal 1,5 x 108 conforme
floraux
fragments de axillaires 10 - 15 —
capitule preformés




Ces résultats permettent d'attirer 'attention sur les taux de multiplication
atteints suivant la nature de I'implant et sur la conformité des plantes
obtenues.

L'application de la multiplication végétative in vitro concerne beaucoup
d’autres espéces horticoles florales (CARLSON, 1975; HUSSEY, 1978).

Les plantes a bulbes et les orchidées exploitées en horticulture sont
réputées difficiles a reproduire. Leur multiplication végétative in vitro ap-
porte une solution satisfaisante pour une exploitation industrielle (STOKES,
1974, CHAMPAGNAT, 1977). Par exemple, les apex des bourgeons dor-
mants d'orchidées donnent en culture in vitro des protocormes de regéné-
ration qui, par fragmentation, permettent leur multiplication en grand nom-
bre. De méme, la culture in vitro de fragments d'écailles des bulbes de
Lilium produit un cal qui, par stimulation, donne naissance a des bulbilles,
avec un taux de multiplication de 6 x 102,

La mise en culture in vitro des fragments de tiges de vigne est parfaite-
ment au point (GALZY, 1969; FAVRE, 1973; NOZERAN et BANCILHON,
1972). Souvent le premier implant s'enracine difficilement; par contre, les
portions d’axes caulinaires a une feuille produits par les implants primaires
donnent tres facilement des racines. Ce simple bouturage en tube a été
réussi méme pour des souches de vigne considérées comme récalci-
trantes au bouturage traditionnel; il a suffi dans ce cas de rechercher la
température optimale. Le taux de multiplication annuel atteint par la vigne
est de 12% boutures. Les jeunes plantes obtenues par culture in vitro
possedent les mémes caractéristiques que les plantes issues de graines
(phyllotaxie rayonnante, absence de vrilles).

Les agrumes comme beaucoup d’especes fruitieres et forestiéres sont
propagés par bouturage et greffage. Leur multiplication in vitro quoique
relativement plus difficile a réaliser, donne maintenant des résultats encou-
rageants. Le bouturage des citrus mis au point par BOUZID et LASRAM
(1971) consiste a cultiver in vitro des fragments d’entre-nceuds de jeunes
tiges d'arbres agés de 2 ans au moins donnant un cal porteur de bour-
geons néo-formés; ceux-ci donnent des axes qui s'enracinent trés facile-
ment. La multiplication in vitro des orangers est aussi réalisée par la culture
de cellules séparées (BUTTON et BOTHA, 1975): a partir d'ovules non
fécondés on obtient des cals qui sont dissociés par une enzyme pectolyti-
que; les cellules isolées et étalées sur un milieu approprié donnent nais-
sance directement a de nombreux embryons.

On peut se faire une idée des travaux concernant la multiplication végé-
tative in vitro des plantes ligneuses fruitieres forestieres et industrielles
dans les mises au point récentes de ABBOTT (1978), BONGA (1977),
PIERIK (1975), SECKINGER et Mc COWN (1978), TSAI-YING CHENG
(1978).

2. Problémes relatifs a la conservation des ressources
génétiques
L'intérét de la multiplication végétative in vitro comparativement aux
autres techniques appliquées a la conservation des ressources génétiques
est & considérer du point de vue de la durée et de la capacité de stockage,

des pertes et des modifications génétiques dues a la culture in vitro, de la
sécurité et du colt de cette technique, etc...
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a. Capacités de stockage et de multiplication. La culture in vitro de
méristémes, de tissus et de cellules produit une nouvelle plante de petite
taille, a faible développement, contenue dans un tube a essai. Ainsi est-il
possible de rassembler sur guelgues metres carrés de paillasse piusieurs
milliers de génotypes. Il suffit de comparer aux surfaces de terrain néces-
saires pour entretenir le méme nombre de souches, surtout s'il s'agit de
plantes arbustives, pour apprécier la capacité de stockage offerte par la
culture in vitro. Par exemple, GALZY (1969) a maintenu une collection de
800 cultivars de vigne sur 2 m? de paillasse, pendant 15 ans, & raison d'un
repiquage annuel de boutures d'axes caulinaires portant une feuille.

La capacité de stockage des collections in vitro dépend aussi de la
durée de survie des plantes et des cals en tube. La croissance d'abord
rapide, décroit jusqu'a s'annuler avec I'épuisement du milieu de culture. Le
maintien de la plante en vie ralentie est ainsi possible pendant un temps
plus ou moins important. On admet en général que la viabilité des souches
est conservée en pratiquant 1 ou 2 repiquages par an.

Quelques rares résultats expérimentaux permettent d'envisager l'allon-
gement de la survie d’'une culture et, par voie de conséquence, la réduction
du nombre de transferts nécessaires. Par exemple, le développement des
cultures de tissus de chrysanthéme a été bloqué a 6°C pendant 6 mois
avant de reprendre la multiplication; le potentiel morphogene de la souche
a été conservé pendant 4 années (EARLE et LANGHANS, 1974). Les
premiers essais de conservation de souches cellulaires végétales dans
I'azote liquide ont été un succes: apres 10 mois a -196°C pour la carotte, il
subsistait 70% de cellules vivantes qui retrouvaient un rythme normal de
division aprés queiques repiquages (WITHERS et STREET, 1975; BAJAJ,
1976).

Les facteurs favorables a la conservation de cellules vivantes dans
I'azote liquide se résument a (HENSHAW, 1975): un rythme de refroidisse-
ment lent (2°C par minute), des cellules en phase de multiplication expo-
nentielle, 'emploi d'un agent protecteur du froid (5% de glycérol ou 10% de
diméthylsulfoxyde), un retour rapide a la température ambiante. Un appa-
reil de congeélation programmeé a été mis au point par HENSHAW (1975).
Les resultats de la congélation de cultures cellulaires c’est-a-dire le pour-
centage de celiules viables aprés traitement varient avec les espéces
étudiées: Acer pseudoplatanus (HENSHAW, 1975), soja, lin. L'estimation
de cette viabilité cellulaire peut étre établie par coloration vitale.

b. La stabilité génétique des cultures de tissu in vitro. La reproduction
des plantes par la multiplication végétative est conforme si le clone issu de
culture in vitro posséde le méme stock héréditaire que la plante-mére et le
méme type de developpement intégré que la plante issue de graine (NO-
ZERAN et BANCILHON, 1972). On connait beaucoup d'exemples de modi-
fications persistantes conservées lors de la multiplication végétative bien
que les plantes portent le méme stock génétique. Citons le cas de la
différenciation orthotrope et plagiotrope des axes caulinaires de Phy/-
lanthus (BANCILHON et al., 1963), de Coffea arabica (CARVALHO et al,,
1950), du cacaoyer (CHARRIER, 1969)... Ces variants stabilisés et multi-
pliés par voie végetative sont souvent exploités en horticulture.

Aprés ce rappel des cas de modification persistante du fonctionnement
de l'information héréditaire, envisageons la stabilité génétique des cultures
in vitro au niveau nucléaire.
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Chez la plupart des espéces végétales étudiées, on sait que le degré de
poidie des différents tissus et cellules différenciées varie dans de larges
proportions: c'est le phénomene d’endopolyploidie. De ce fait, le niveau de
pioidie des exptants d’'un individu donné peut varier. De plus, il est courant
d'observer aussi une ou plusieurs réplications de I'ADN au cours de la
premiére phase de développement du cal. Seules les lignées cellulaires
meéristématiques restent diploides.

A cette exception pres, peu d'especes végeétales conservent en culture
n vitro leur niveau diploide au cours de la différenciation cellulaire. On peut
citer le cas de Crepis capillaris dont le cal de tissu foliaire est resté au
niveau diploide pendant une année; puis la polyploidisation s'est installée
avec une fréquence croissante au cours du temps (D'AMOTO, 1975).

L'instabilité chromosomique constatée ne se limite pas a des variations
du stock complet des chrcmosomes (nombre euploide). Elle porte aussi
sur les nombres chromosomiques a raison d'un ou plusieurs chromosomes
(nombre aneuploide). Cette situation a été bien étudiée chez Nicotiana
tabacum par MURASHIGUE et NAKANO (1967).

Pour cette espece, les explants d'extrémités de tige a 2n: 4x = 48 chromo-
somes donnent naissance a des cals présentant les nombres chromosomi-
gues indiqués dans le tableau 27.

TABLEAU 27: Evolution du nombre chromosomigue des cellules d'un cal.

Durée de culture | Nombre de mitoses Nombre de cellules du cal
(années) dénombrées
a 48 a 96 a192 aneu-
ploide
0 53 25 28 — —
1 15 — 4 3 8
6 12 — — — ‘ 12

Ce tableau indique clairement I'accroissement du degré et de la fré-
guence des polyploides et des aneuploides avec I'age de la culture in vitro.
D'autres exemples de méme nature ont été développés chez les hybrides
de Saccharum.

De méme, des changements chromosomiques structuraux, comme les
translocations, sont a noter dans les cultures in vitro. Dans les cals de
Crepis capillaris, SACRISTAN (1971) a décrit plusieurs types de modifica-
tions. L'induction et le maintien de ces différentes manifestations de l'insta-
bilité chromosomique dans les cellules en mitose sont souvent liés a la
composition du milieu de culture. Par exemple, la culture sur le milieu de
STRIGEMURA d'un fragment de pericycle diploide des racines de pois
conduit a la prolifération de cellules diploides. La simple adjonction de
kinétine a ce milieu entraine la prolifération de cellules tétraploides. Cette
situation pourrait donc étre exploitée comme moyen de sélection artificielle
de lignées cellulaires possédant un stock chromosomigue défini.

C'est le méme principe de sélection des types cellulaires sur un milieu de
culture de composition choisie qui est appliqué aux problemes de phyto-
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pathologie (AUBERTIE et al., 1976). C'est ainsi que BEHNKE (1979) a
obtenu des plantes résistantes par régénération de cals de jeunes feuilles
de Solanum tuberosum cultivés sur le milieu de LINSMAIER et SKOOG
modifié et additionné de filtrats des cultures de 4 pathotypes de Phytoph-
thora infestans.

Outre la nature de Iimplant initial et la composition du milieu de culture,
on constate que la fréquence de cellules aneuploides et polypioides s'ac-
croit avec I'age de la culture in vitro. D'ailleurs, la perte de I'aptitude a
l'organogenése au cours de l'entretien des cultures est en partie liée a
l'accroissement du degré de ploidie.

Malgré I'existence de cellules polyploides et aneuploides en culture in
vitro on constate que les plantes régénérées peuvent étre dans certains
cas toutes diploides (exemple: carotte, blé, riz) et posséder dans d'autres
cas des nombres chromosomiques variés (tabac, chou, canne a sucre). On
peut d'ailleurs recontrer ces deux compaortements pour une méme espece.
Ainsi pour deux genotypes différents de Nicotiana tabacum placés dans
les mémes conditions de culture in vitro, I'un donne exclusivement des
plantes néoformées diploides, I'autre des plantes néoformées polyploides.

c. Sécurité et protection phytosanitaire. Les techniques de culture in
vitro offrent des solutions intéressantes aux probléemes de protection phyto-
sanitaire en général, et a ceux qui se posent dans le cas des ressources
génétiques en particulier.

Rappelons que c'est grace aux cultures de méristémes in vitro que
MOREL et MARTIN ont recréé des souches sans virus de dalhia en 1952 et
de pomme de terre en 1955 & partir de clones virosés. Depuis, cette
méthode a été largement appliquée a de nombreuses espéces ainsi débar-
rassées des viroses accumulées au cours de la multiplication végétative
classique (MARTIN, 1977): oelllet, fraisier, framboisier, lys, iris, orchidée,
chrysanthéme, canne a sucre, bananier, caladium, colocasia, manioc,
etc... Cette solution élégante a pu étre associée de fagon efficace aux
traitements par la thermotérapie de certaines viroses (GALZY, 1969) et des
maladies a mycoplasmes (MARCHOUX et al., 1970).

De plus, pendant la culture in vitro en conditions stériles, les problémes
de contamination par les maladies et les parasites sont écartés. La perte de
souches par des attaques parasitaires sont tout a fait minimes.

La multiplication végétative in vitro procure donc une grande sécurité du
point de vue phytosanitaire et permet d’envisager maintenant le transfert de
matériel végétatif qui était généralement prohibé des échanges internatio-
naux.

3. Conclusion

La technique des cultures de tissus in vitro parait bien adaptée a la
conservation des ressources génétiques. Les principaux avantages sont:
— des besoins en surface de laboratoire trés réduits par rapport aux
cultures en champs,

— une méthode de maintien simple par repiquage quand le milieu de
culture est épuisé,

— le faible risque de perte des génotypes stockés en laboratoire par
rapport aux aléas rencontrés en culture,
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— l'absence de contamination par l'insecte, les champignons, les bacté-
ries et les virus,

— la possibilité de multipjier végétativement a un grand nombre d’exem-
plaires les souches stockées.

Malgré les progres énormes des dix derniéres années, il ne faut pourtant
pas éluder les difficultés rencontrées dans la culture in vitro. Pour toute
nouvelle espéce, I'experimentation des conditions de culture et le choix de
implant sont a reprendre. Méme cette étape franchie, on sait que les
conditions d'organogenése in vitro différent aussi avec les souches. De ce
fait, il est techniquement fort difficile de maitriser la multiplication in vitro de
'ensemble des espéces et génotypes représentant un complexe d'es-
péces en collection. En outre, il faut étre assuré de la stabilité génétique
des cultures in vitro dans le cadre de la conservation des ressources
génétiques. C'est le cas de la culture de méristéemes et de microboutures.
MOREL (1975) propose d'utiliser le terme «mériclones » pour désigner les
clones dérivés de la culture in vitro des méristemes. Par contre, les cultures
in vitro réalisées avec les autres tissus ou cellules non méristématiques
conduisent a une grande variation de leur contenu nucléaire (polyploidie,
aneuploidie, aberrations chromosomiques variées). Cette importante varia-
bilité génétique des cultures est certe un réservoir de variation pour la
recherche et I'amélioration, mais elle est incompatible avec la stabilité
génétique recherchée pour conserver les collections.

En conclusion, la conservation la plus aisée des ressources génétiques
pour le long terme reste le stockage des graines. Mais pour les plantes qui
ne peuvent étre propagées aisément par graines pour des raisons variées,
la multiplication végétative in vitro des méristémes et des microboutures est
une technique d’'avenir qui offre 'avantage d'une grande sécurité sur le
plan phytosanitaire.

E. LES TRANSFERTS DE RESSOURCES GENETIQUES
ET LA MISE EN QUARANTAINE

1. Généralités

Les programmes de conservation de ressources génétiques et d'amélio-
ration des plantes cultivées comportent toujours des échanges de matériel
végétal collecté dans la nature ou provenant d'autres stations de recher-
ches.

Toute introduction dans un pays de matériel vivant entraine un risque de
transfert et de dissémination de parasites et ravageurs susceptibles, dans
certaines conditions, de créer une épidémie aux conséquences économi-
ques graves. Rappelons I'apparition du Phylloxera en Europe due a l'intro-
duction des vignes américaines vers 1860 ou de la bactériose en Afrique
Centrale consécutive au transfert du manioc brésilien vers 1970, ou encore
la rouille américaine du mais due a Puccinia polysora introduite vers 1845
en Afrique. Le risque encouru par le pays d'accuell ne se limite pas a
Pintroduction primaire du parasite par une voie connue ou fortuite. i est
aussi dans l'introduction de nouvelles races de parasites entrainant déja
des dommages aux cultures.
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On distingue habituellement 4 catégories de matériel végétal en regard
du contrdle exercé vis-a-vis des parasites et ravageurs susceptibles d'étre
hébergés par le mateériel transféré.

— Le matériel végétal prohibé: le risque d'introduire une maladie d'un
pays étranger est si évident que limportation est interdite, méme aux
services officiels. C’est surtout le cas des pays qui ne disposent pas de
stations d'isolement efficaces pour protéger leurs principales productions
agricoles. Le transit du matériel végétal par un pays tiers d’'un autre conti-
nent ol cette culture n'est pas pratiquée, est alors la seule condition
satisfaisante.

— Le matériel végétal introduit en station de quarantaine : le pays d’accueil
tient & se protéger des maladies sévissant dans le pays d'origine du
matériel. Cette admission en quarantaine est le plus souvent réservée aux
services publics. Les stations de quarantaine sont pourvues d'infrastruc-
tures d'isolement et d’'un personnel spécialisé. Nous reviendrons plus en
détail sur ces différents aspects de la quarantaine.

— Le mateériel végétal soumis a une surveillance phytosanitaire: quand le
matériel végeétal provient d'une région ou les maladies et parasites consti-
tuant un rique n'existent pas, la protection du pays d’accueil se limite & une
inspection du matériel introduit et a une surveillance des premiéres cultures
par les services de la protection des cultures. Les services publics et les
institutions privées peuvent procéder a de telles introductions.

— Le matériel végétal soumis a une entrée contrdlée: toutes les especes
non concernées par les 3 catégories précedentes peuvent étre importées
sans restriction aprés une inspection et un traitement éventuel du matériel a
son entrée. Ce matériel est accessible au grand public et peut entrer dans
le circuit commercial.

Dans le cadre de la constitution de centres de ressources génétiques, du
matériel végétal est couramment transféré de son lieu de collecte vers un
pays différent pour mise en collection et étude. Les stations de quarantaine
‘permettent donc de se protéger du risque d'introduire de nouveaux para-
sites ou de nouvelles souches de parasites. Ce risque apparait d'autant
plus important qu'il peut s’agir de matériel végétal d'origine spontanée ou
adventice mal connu, provenant de régions et d’écosystemes peu ex-
plorés. Dans de nombreux cas, les régions prospectées correspondent
aussi aux aires d'origine probables des parasites spécifiques et recélent de
ce fait une diversité extréme des génotypes pathogenes*.

Considérons maintenant l'organisation et le fonctionnement des services
de quarantaine.

2. Organisation et fonctionnement de la quarantaine

a. Bases légales. La réglementation des échanges internationaux de
plantes repose sur la convention internationale pour la protection des
végétaux approuvée a la sixieme conférence de la FAO par 44 pays
adhérents du monde entier (Rome 1951). Souvent, elle est complétée par

*Cette situation accroit certes le risgue d'introduction de nouvelles races du parasite
mais elle permet aussi de collecter un matériel végétal intéressant car il a déja subi
la pression de sélection de ce pathogéne (Voir chapitre [).
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des accords intergouvernementaux au niveau régional et par les décrets
du Ministere de I'Agriculture de chaque Etat.

Les services officiels de la protection des végétaux de chaque Etat sont
en mesure de communiquer aux intéressés les conditions et la réglementa-
tion régissant I'introduction de matériel végétal. Dans le cas de collectes de
plantes sauvages dans un but scientifique, les dérogations aux restrictions
ou interdictions d'importation peuvent étre accordées dans la mesure ou le
matériel demeure en quarantaine sous le strict contréle de spécialistes et
en dehors des circuits commerciaux.

b. Localisation des quarantaines. |déalement, ces stations devraient se
situer hors des zones de culture des espéces concernées afin d'éviter tout
risque de contamination. Par exemple, pour les plantes d'origine tropicale,
il peut étre envisagé d'installer la quarantaine dans un pays tempéré ou
méditérranéen en dehors de toute culture de la plante. Les conditions
d'environnement ont peu de chance de permettre le développement des
parasites pour le cas peu probable ou ils seraient accidentellement pro-
pagés. De méme, dans ce nouveau milieu, les espéces tropicales ne
peuvent se développer normalement qu'en serre.

Dans certains pays ou groupes de pays, les services de quarantaine sont
centralisés en un méme lieu comme la station d’introduction de 'USDA
dans le Maryland ou celle de Muguga au Kenya qui fonctionnait pour le
groupe régional Ouganda-Tanzanie-Kenya ou celle d’Antananarivo a Ma-
dagascar... De telles stations de quarantaine accueillent des espéces
variées nécessitant des conditions de cultures trés différentes. Il faut donc
disposer d’infrastructures importantes et de personnel trés polyvalent.

Ces inconvénients sont limités par la création de petites unités d’isole-
ment décentralisées, avec une spécialisation par groupe de plantes,
comme en Grande-Bretagne. Dans ce cadre, le matériel végétal peut
méme étre confié directement aux Instituts spécialisés.

c. Principes généraux. Dans tous les cas, les principes fondamentaux
de la surveillance en quarantaine demeurent les mémes: isolement total,
surveillance permanente, maintien et multiplication du matériel dans des
conditions optimales de milieu. La réalisation pratique et les infrastructures
nécessaires dépendent pour I'essentiel du type de plantes (encombre-
ment, durée du cycle), de leurs exigences climatiques, de la nature du
matériel végétal introduit (graines, jeunes plants, matériel végétatif), de
leurs parasites et ravageurs spécifiques.

Dans le pays d'origine, la collecte du matériel doit étre faite sur des
individus sains, avec observation de I'état sanitaire d’ensemble. Ce maté-
riel végétal, aprés désinfection supericielle, est expédié en container
fermé, accompagné d'un certificat phytosanitaire. Dans le pays d'accueil,
le permis d'importation du matériel aura été obtenu préalablement au
transfert et les services de quarantaine auront prévu et se seront dotés des
moyens matériels nécessaires a la réception immédiate du colis. De tels
échanges internationaux demandent en effet une coordination parfaite des
actions et des services de sorte que le matériel végétal vivant ne rique pas
de perdre sa capacité a régénérer de nouvelles plantes. On se reportera a
'exemple du transfert des ressources génétiques du genre Coffea (Cf.
Tome |, chap. I1).
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La serre de quarantaine doit présenter le maximum de garanties dans sa
conception pour éviter tout échange avec l'extérieur. D'une maniére géné-
rale, la serre doit étre étanche aux insectes, alimentée par de Il'air condi-
tionné, filtré, et congue de telle sorte que les eaux d’arrosage ne soient pas
évacuées a l'extérieur. L'acces a la serre ne doit pas étre direct, mais se
faire par l'intermédiaire d’un sas ou d'une piece indépendante dans laquel-
le peuvent étre disposés des bacs pour la stérilisation de I'outillage et un
incinérateur. A ces conditions propres a la quarantaine, doivent s’ajouter
les caractéristigues techniques permettant la régulation des facteurs d’'en-
vironnement: température, hygromeétrie, éclairage selon les besoins du
type de plantes récoltées.

Un personnel hautement spécialisé dans les domaines de la phytopatho-
logie, la virologie, la nématologie, la bactériologie et la génétique assure le
contréle de la quarantaine. |l doit &étre secondé par un important personnel
technique assurant les observations de routine, la multiplication et la culture
du matériel végétal. A ce stade on ne peut pas se permettre de perdre des
échantillons souvent représentés par un nombre restreint de plantes du fait
des surfaces limitées de serre d'isolement. 1l est aussi nécessaire que les
services de quarantaine possedent des laboratoires de recherche ou
soient reliés & de tels laboratoires orientés vers I'étude des agents des
maladies.

Le role de ces spécialistes n'est pas seulement de diagnostiquer les
maladies mais d’examiner les problémes particuliers présentés par un
matériel nouveau, de suggérer tout ce qui doit étre fait pour déterminer le
plus précisément possible les risques potentiels. lls doivent s’'assurer en
outre que toutes les précautions nécessaires sont prises pour éviter I'éva-
sion de germes pathogénes. Une bonne pratique culturale est tout aussi
importante pour assurer le développement convenable des plantes pen-
dant toute la durée de l'isolement. Cette condition est primordiale pour la
sauvegarde et la multiplication d'un matériel précieux, mais aussi pour
I'établissement de diagnostics srs. Si les plantes souffrent de mauvaises
conditions physiologiques, la mise en évidence de maladies d'origine para-
sitaire peut devenir aléatoire.

d. Surveillance phytosanitaire. Les régles de surveillance en quarantaine
sont fonction de la nature du matériel végétal introduit d'une part, des
maladies et parasites concernés d’autre part.

L'introduction de graines est toujours préférée a celle de matériel végéta-
tif. Les semences sont facilement manipulées, leur désinfection externe
étant relativement aisée. Cependant, il faut redouter les parasites internes
transmis par la semence — champignon, virus —. Seule I'observation
constante du semis a la reproduction, pendant 1 ou 2 cycles, permettra de
mettre en évidence !'existence de ces parasites internes.

L’introduction de jeunes plantes pose le probleme des parasites de
racines qu'une stérilisation superficielle n'élimine pas comme les néma-
todes, les champignons du systéme vasculaire. Lorsqu'elle est possible, la
greffe sur des porte-greffes sélectionnés au préalable permet alors de
supprimer et de détruire les systémes racinaires. On manipulera essentiel-
lement des axes végétatifs & bouturer ou a greffer apres désinfection
superficielle. L'observation permettra ensuite de déceler les infections d'o-
rigine interne et les infections latentes si la durée de la quarantaine est
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suffisamment longue. Le matériel est conservé pendant cette période sous
forme de clones individualisés. La méme méthodologie est a utiliser pour
les plantes a tubercules, a racines, a bulbes.

Parmi tous les parasites et ravageurs susceptibles d'étre hébergés par le
matériel végétal, les plus difficiles a detecter sont sans doute les virus. La
simple observation est le plus souvent insuffisante car apparition de symp-
tdmes de maladie virale n‘est pas une indication suffisante de la présence
de virus. Aussi il est nécessaire de procéder a des tests de transmission et
d'inoculation sur des plantes témoins pour déterminer la présence de
pathogenes d’origine virale.

La durée de la quarantaine est bien entendu fonction du type de plante et
de sa vitesse de croissance. Dans tous les cas elle doit étre suffisamment
longue pour permettre la multiplication du materiel originel et si possible
pour assurer une surveillance sur la totalité du cycle végétatif de la plante.

Enfin, tout individu montrant des symptdmes quelconques d'infection doit
étre analysé afin d'effectuer un diagnostic précis de I'agent infectieux avant
traitement approprié ou destruction par incinération si aucun traitement
n'est possible, la sauvegarde du matériel étant un objectif prioritaire.

3. Conclusion

D'un point de vue phytosanitaire, I'introduction de matériel végétal sous
forme de graines est considérée comme la méthode idéale. Nous avons vu
gu'elle n'est pas sans risques, mais, surtout, elle n’est pas universelle. En
effet, si 'on se place du point de vue des ressources génétiques, la
multiplication végétative est dans certains cas le seul moyen de transtérer
le matériel végétal. 1l en est ainsi de nombre d'especes cultivées intéres-
santes multipliées par voie végétative mais aussi des especes se reprodui-
sant par graines quand on tient a reprendre le méme génotype ou a
collecter des plantes stériles au cours de la prospection de formes sau-
vages. |l faut donc considérer que le transfert de matériel végétatit est
absolument nécessaire au déroulement des programmes des centres de
ressources génetiques.

[l est maintenant aisé de combattre la tendance originelle des stations de
quarantaine qui consistait a proscrire impérativement le matériel végetatit
jugé plus dangereux que les graines, essentiellement a cause des viroses
accumulées et transmises au cours de la multiplication végétative. En effet,
les progrés technigues réalisés au cours des 10 derniéres années dans le
domaine de la multiplication végétative in vitro en font un outil de choix
dans fa protection phytosanitaire des échanges. Rappelons les avantages
de cette technique développée précédemment: multiplication en milieu
stérile & 'abri des parasites; récupération des genotypes atteints par une
virose ou toute affection interne par la régénération de nouvelles plantes a
partir d'une cellule ou d’'une portion d'organes indemne — les méristemes
et les extrémités d'axes végétatifs; stockage sous un tres faible volume
d'un grand nombre d'individus; pouvoir multiplicateur de la méthode trés
important. I est donc temps de changer d'attitude vis-a-vis du matériel
végétal transféré sous sa forme végétative et de doter les stations de
quarantaine des moyens techniques modernes nécessaires a la multiplica-
tion végétative in vitro.
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Il semble enfin nécessaire de se demander si les systémes de protection
phytosanitaire mis en ceuvre ne sont pas d'une efficacité limitée du fait de
I'accroissement des échanges internationaux du monde moderne ? Répon-
dre a cette évolution par un renforcement du protectionnisme et des régle-
mentations ne parait pas étre une attitude constructive. Une réflexion sur ce
theme doit considérer les conditions de développement des épidémies
catastrophiques. Celles-ci sont déclenchées en présence du parasite par
la conjonction de facteurs écologiques favorables et d'un matériel végétal
réceptif peu diversifié. De ce point de vue, I'agriculture moderne et indus-
trielle accrolt le risque de telles épidémies par la culture sur de grandes
surfaces de quelques variétés a base génétique restreinte. Cette situation
favorise la propagation d'une nouvelle maladie ou fa sélection de nouvelles
races du parasite. Est-il besoin de rappeler I'explosion de 'helmintospo-
riose du mais aux USA en 1970 ou toutes les variétes possedent te méme
cytoplasme «Texas», ou encore le développement spectaculaire de la
rouille orangée du caféier en Amérique depuis 1970 sur des cultivars de C.
arabica dont la pauvreté génétique est bien connue.

De telles épidemies constituent un drame économique et social lors de
leur apparition. Mais il est clair qu'il résulte pour une part de I'imprévoyance
et de l'inconséquence des services de l'agriculture et de la recherche.
Nous sommes en mesure d’apporter une solution partielle a ce probléme
par une meilleure exploitation de la diversité genétigue du matériel végétal.
On sait en particulier qu'il existe un eguilibre entre I'hdte et ses parasites
stricts dans les zones d'origine et de diversification. La collecte de la
diversité genétique et la conservation de ces ressources génétiques appor-
tent donc a moyen terme une réponse adaptée a l'accroissement de la
dissémination des parasites du fait du développement des déplacements
et des échanges internationaux. La stricte observation des régles de pro-
tection sanitaires lors des introductions du matériel végétal ne doit pas pour
autant étre abandonnée.
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CHAPITREV
LES BASES DE DONNEES
ET LEUR EXPLOITATION

STATISTIQUE

E. Nguyen Van et J. Pernés






L'étude de l'organisation des bases de données des ressources géneti-
ques renvoie a tous les aspects de la gestion des banques de génes. Ce
chapitre pourrait étre un abrégé de 'ensemble du manuel. C'est piutot le
vade mecum des connaissances biologiques nécessaires aux informati-
ciens désireux d'adapter les bases de données générales aux problemes
particuliers propres aux ressources génétiques; ce n'est surtout pas un
document informatique car son objectif principal est de permettre au lec-
teur du manuel et aux spécialistes des ressources génétiques de bien
saisir en quoi et comrnent I'ordinateur et ses servitudes sont indispensables
a acquérir et a accepter. Cette compréhension devrait assurer une bonne
sérénité face aux labeurs répétitifs, fastidieux du recueil des données,
sérénité nécessaire a l'obtention d'informations rigoureuses et répétables,
qui vaillent d'étre interprétées et transmises!
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I. PRINCIPES
A. L'IMPORTANCE DES EFFECTIFS

Les collections de conservation des ressources génétiques concernent
des dizaines de milliers d'échantillons (ou entrées) pour chaque complexe
d'especes. Lorsque ces collections sont dispersées sur le terrain d’expéri-
mentation soit pour I'évaluation soit pour la multiplication ou le rajeunisse-
ment des semences ce sont des dizaines d'individus par entrée qui sont
observés ou récoltés. Les collections de riz de I'IRRI affichent 70.000
entrées conservées, le CYMMIT posséde plus de 15.000 poputations de
mais en chambres froides, les collectes de mil réalisées en Afrique par les
équipes ORSTOM ont réuni plus de 5.000 variétés-populations (cf. vol. ).

Pour chaque entrée plusieurs dizaines de caractéristiques doivent étre
notées ou mesurées, puis répertoriées. Cet ensemble de données doit étre
enregistré et stocké avec fiabilité, de fagon utilisable et aisément communi-
cable. Des informations nouvelles ou des modifications doivent pouvoir étre
apportées sans remettre'en cause I'ensemble des informations acquises.

Ainsi, avec 100 caractéres observés pour chacune des 70.000 entrées
c'est 7 millions de données qu'il faut stocker dans des fichiers, étiqueter (ou
numéroter) correctement de fagon que chacune puisse étre connue (et
éventuellement modifiée si des renseignements nouveaux doivent étre
consignés), et rendue accessible dans des délais compatibles avec une
utilisation fréquente et diverse. Les nombres deviennent encore plus im-
pressionnants lorsqu’on sait que l'on recherche simultanément des infor-
mations sur plusieurs caractéres. Cette «combinatoire » conduit trés vite a
des opérations tellement nombreuses (bien que chacune tres simple: re-
chercher une donnée dans un fichier constitué de tableaux a double
entrées bien indexés et coordonnés) que méme les ordinateurs les plus
puissants imposeraient des délais de recherche impraticables. Face a
cette situation il faut le concours de deux stratégies:

— D'une part des recherches en informatique mettent au point des
méthodes et des programmes de gestion des bases de données les
meilleurs possibles compte-tenu des systemes informatiques (ordinateurs
disponibles) et de la nature des fichiers a gérer. Nous n'analyserons pas ici
les différentes approches retenues par les informaticiens sauf si elles
imposent une présentation particuliere des données (fichiers en réseaux
hiérarchisés ou non, en liste inverse, systémes relationnels, etc...).

— Drautre part, et c'est surtout ce que nous présenterons dans ce chapi-
tre, il faut que le gestionnaire des ressources geénétiques organise ses
priorités parmi les informations dont il a besoin, qu'il choisisse certaines
utilisations privilégiées pour que l'organisation informatique des fichiers
leur soit adaptée, qu'il accepte certains compromis entre les colts de
stockage et de recherche de linformation, les risques de perte ou de
dégradation (colt des systémes de protection) et le colt de la mise a la
disposition des données a des utilisateurs non informaticiens (langages les
plus immédiatement clairs).

La clarté maximale nécessaire pour placer correctement les problemes
informatiques doit donc étre acquise sur:
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— la nature des données,
— leur utilisation,
— les types d'utilisateurs de ces données.

La nature des données sera étudiée de fagon détaillée dans le para-
graphe «les listes de descripteurs », qu'il suffise ici de noter qu’il s’agit pour
chaque échantillon (variété, population, lignée, clone, etc...) de la collection
de I'ensemble des valeurs prises par les différents caractéres observés
{accompagné dlinformations sur les conditions de I'observation) et de
renseignements concernant l'origine de I'échantillon lui-méme (numérota-
tions, provenance, pédigree, etc...).

B. UTILISATIONS DES DONNEES

1. Simple recensement

Il est bon de posséder pour chague entrée de la collection une fiche
signalétique la décrivant le plus complétement possible. Cette utilisation ne
conduit qu'au deux exigences suivantes:

— un stockage des fichiers peu encombrant, économique et sdr,
— une consultation rapide.

2. Gestion rationnelie de la collection

Le probléeme des nombres initialement posé est encore plus dramatique
lorsqu'il s’agit de la conservation des échantillons eux-mémes (colt des
chambres froides, risque d’erreur et modification des structures génétiques
‘dus aux renouvellements — rajeunissement des semences par exemple).
Aussi cherche-t-on a réduire le plus possible le nombre d'échantillons a
conserver sans perdre la diversité génétique, c'est-a-dire a faire la chasse
a toutes les duplications qui conduisent & stocker sous des numéros
différents ou des noms différents la méme varieté. Cette identification des
duplications sera efficace et saine si le nombre d'observations effectué est
important (liste longue des descripteurs) et si l'outil informatique permet
d'analyser correctement le fichier pour regrouper toutes les entrées identi-
ques pour I'état des caractéeres enregistrés dans la liste des descripteurs.

Mais une bonne gestion des collections demandera souvent plus d'au-
dace et de pertinence que le simple repérage des duplications. Quand il
s'agit de gérer des populations de plantes allogames annuelles il faut
constituer des populations reservoirs pas trés nombreuses et d'effectifs
importants (cf. chapitre conservation). Ces populations réservoirs doivent
présenter une certaine homogenéité qui permet d'assurer la pérennité d'un
type variétal bien défini avec des caractéristiques phénologiques données
tout en protégeant un polymorphisme sous-jacent important, ce que les
cultures traditionnelles ont su nous transmettre a travers tous les cultivars
analogues (cf. par exemple les cultivars du mil, vol. 1). Les méthodes
statistiques et informatiques doivent permettre la constitution de ces popu-
lations réservoirs dés qu’une analyse génétique sérieuse des échantillons a
été systématiquement réalisée (évaluation des collections en champ, et
études biochimiques fines).
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L'analyse des états des caractéres consignés dans les listes de descrip-
teurs de chaque entrée conduira a des classifications de degrés de finesse
varies a la fois pour obtenir une vue d'ensemble de I'organisation du
complexe et établir des stratégies de regroupement pour les conservations
dynamiques de populations ou la protection de sites naturels typiques.

3. Recherches de caractéristiques utiles

a. Recherche directe. L'organisation de bases de données devra permet-
tre de donner des informations telles que (exemple pour le riz): quelles sont
toutes les variétés naines a grains rouges et longs résistantes au Pericularia
oryzae disponibles dans la collection. La possibilité d’obtenir rapidement et
économiquement des réponses a un tel questionnaire est tres attractive
pour le questionneur. Cette recherche directe a été en général I'objectif
prioritaire des conceptions de bases de données de ressources geénéti-
ques, elle sera d'autant plus économique et efficace que la collaboration
entre les sélectionneurs et le responsable de la base de données aura
permis de degager parmi la liste des descripteurs les caracteres dont la
recherche immediate est la plus fréquente et la plus importante.

b. Recherche par un processus d'évaluation hiérarchisée. Nous avons vu
(cf. chapitre évaluation génétique) que les caractéristiques agronomiques
les plus importantes (par exemple les délais de floraison, la résistance a
une (ou des) race(s) locale(s) d'un parasite) ne peuvent étre nullement
obtenues a partir d'évaluations centralisées acquises dans un nombre
restreint de situations écologiques. Chaque sélectionneur, dans la zone et
en fonction des besoins pour lesquels il travaille, doit organiser ses propres
évaluations agronomiques. Celles-ci ne sont compatibles avec ses moyens
de recherche que si, a chaque cycle de culture, elles ne concernent gu’un
nombre limité d’entrées (disons de I'ordre des centaines pour une céréale).
Il faut donc que le sélectionneur soit guidé dans son choix pour établir les
échantillons qu'il introduira dans sa collection d'évaluation. Une tache
prioritaire des gestionnaires des banques de génes centralisées est donc
de fournir non pas un catalogue peu structuré mais des descriptions aussi
synthétiques que possible des collections (sous forme de classifications,
distances génétiques, organisation écologique et génétique des grands
groupes variétaux) pour que l'agronome puisse organiser rationnellement
son échantillonnage et apprécier progressivement la composition de la
banque de genes. Le dernier paragraphe présentera le type de travai
taxonomique que la base de données doit rendre possible, cela suppose
que la liste des descripteurs comprenne beaucoup de caractéres dont
l'analyse génétique a déterminé la clarté héréditaire (faible ambiguité de
lecture phénotypique du génotype, marqueurs precis du génome).

c. Recherches dans le cadre d’'un réseau décentralisé d’évaluation. Nous
venons de voir cette primaute de P'évaluation agronomique locale; cette
observation a deux conséquences: 1. des banques de données locales
doivent étre facilement constituées et posséder un grand degré d’autono-
mie dans la lecture, I'entrée et la modification des informations; 2. le profil
agronomique d’'une variété (d’'un cultivar) naitra de la réunion des informa-
tions décrivant ses comportements dans des conditions écologiques ou
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agronomiques variées, il faut pouvoir développer facilement les échanges
d’'information, ou de bases de données, compléte entre «banques lo-
cales». La constitution de tels réseaux conduit a une informatique dévelop-
pant les petits systémes (micro informatique) avec des stockages de don-
nees trés aisément échangeables et lisibles (on trouvera avec les bases
G.D.M. une illustration de ce type d'organisation). Plus que d'un principe
informatique lié aux dimensions des ordinateurs utilisables, il s'agit d’une
conception de I'organisation des banques de genes: banques de genes
centrales aux gros moyens de stockages des échantillons et de traitement
de données contrblant intégralement tous les aspects des ressources
génétiques ou réseaux de conservations et d'évaluation décentralisés des
ressources génétiques, le bureau central dans un tel réseau veillant seule-
ment a ce que les responsabilités déléguées localement soient correcte-
ment assumeées (cf. chapitre organisation des centres de ressources géné-
tiques). En fait ces deux types de conceptions ne sont pas exclusifs I'un de
l'autre et doivent étre complémentaires et compatibles et donc par voie de
conséquences les bases de données centrales et locales doivent étre
informatiquement compatibles également.

4. Evolution des collections

a. Décisions pour la gestion des collections. Deux types d’informations
doivent étre tres aisément accessibles et régulierement affichés:
— L’un concerne la gestion des stocks, et ce sont des indications trés
simples concernant les quantités et semences conservées a court, moyen
et long terme, leur age et leur taux de germination. L’évolution de ces
guantités permet d’établir les dates des actions de rajeunissement («réju-
vénation » c’est-a-dire des mises en culture pour refabriquer des graines de
meilleur taux de germination ou en quantité plus importante, ou pour des
conservations en culture in vitro et remises de plants en conditions et
cultures normales avant de refabriquer des clones). Les problemes infor-
matiques ne concernent que des enregistrements et des lectures périodi-
ques et des étiquetages d’avertissements.
— L’autre concerne la création des populations de conservation, le regrou-
pement des éléments dupliqués, le repérage de l'identité génétique ap-
proximative de toutes les descendances issues par séries d’'autoféconda-
tions de mémes lignées pures initiales. La réalisation de ces groupes
d’'identité génétique approximative repose sur la conjonction des rensei-
gnements ayant conduit aux calcuis de distances génétiques entre les
diverses entrées, comme nous avons vu précédemment, et des enregistre-
ments généalogiques consignant toute I'histoire des multiplications (autofé-
condations, croisements frere x sceur, endogamie, etc...). Ces enregistre-
ments généalogiques posent des probleémes aux informaticiens qui doivent
connecter des fichiers concernant des individus (parents) et des familles
(leurs descendants) compte-tenu que certains individus, mais pas tous, se
retrouvent en tant que parents d'autres familles qu'ils ont produites. Il faut
pouvoir sans ambiguité vérifier les caractéristiques des individus-parents
de fagon a garantir que 'enchainement généalogique des campagnes de
multiplication n'a pas entrainé de changements génétiques profonds dus a
des erreurs d'étiquetage, des mélanges, des pollinisations illégitimes, des
mutations importantes, etc... Cette tache évidente est loin d'étre organisée
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de facon efficace et sare dans les banques de génes a responsabilité
mondiale les plus importantes!

b. Appréciation de I'évolution génétique des collections. Chaque cycle
de multiplication de graines est l'occasion de transformation des polymor-
phismes des populations conservées. Toutes les variétés traditionnelles,
que le mode de reproduction soit allogame, autogame ou apomictique sont
polymorphes. Les multiplications modifient la structure reproductive de la
population (endogamie avec des effectifs différents, consaguinité systéma-
tiquement contrblée), les pressions de sélection (conditions de milieu géné-
ralement trés soigneusement contrlées, choix différents des géniteurs)
sont différentes. Le gestionnaire de la collection doit pouvoir enregistrer et
consulter toutes les informations qui de cycle en cycle de multiplications
permettent de prévoir théoriguement 'ampleur des transformations des
populations conservées. Les évaluations génétiques successives de ces
mémes populations permettront d'apprécier la réalité des dérives et les
éventuelles anomalies par rapport aux dérives attendues théoriqguement
acceptables. C'est une tache importante des bases de données de res-
sources génétiques que d'étre accompagnées de programmes d’analyses
statistiques nécessaires pour apprécier lucidement les situations de
conservation. Des études de polymorphisme enzymatique de populations
de mais ou de mil conservés en endogamie nous ont montré que la
raréfaction des polymorphismes était beaucoup plus intense qu'on ne s'y
était attendu!

La préparation des données et la définition des caracteres des listes de
descripteurs en termes de population sont ainsi indispensables. La plupart
des listes normalisées actuellement publiées n'entrent pas dans le détail
des parameétres propres a la génétique des populations, or ce sont des
populations que nous leguent les collecteurs de variétés traditionnelles ou
d’écotypes spontanés, ce sont des populations et non des individus qui
possédent les propriétés d’'adaptation, c'est toute la richesse des popula-
tions que les conservations doivent préserver. Bien évidemment les bases
de données accompagnant les conservations dynamiques in situ devraient
comporter tout cet arsenal de parametres propres aux populations.

C. LES UTILISATEURS DES DONNEES

De nombreux problémes informatiques a résoudre ont pour origine la
pratique des utilisateurs eux-mémes.

1. Nature et forme de I'information

L’¢conomie et la simplicité apparente plaident en faveur d'un codage
systématique de la plupart des données. Dans certains cas, et apres
consultations soigneuses des spécialistes du complexe d'espéces étudié,
certains caractéres peuvent étre transmis ou exprimés sous forme de
codes universellement acceptables. Dans de nombreux cas cependant,
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malgré des définitions apparemment précises des conditions d'observa-
tions, des désaccords pratiques finiront par mettre en cause le sens méme
des caractéres codés. D'autre part la consultation des fichiers exigera
souvent une clarté immédiate de l'information. Beaucoup d’observations
importantes ne pourront étre consignées que sous formes de commen-
taires. La valeur de ces commentaires est souvent grande, particulierement
aux yeux des spécialistes mais leur colt d’enregistrement et de stockage
est élevé, leur consultation systématique et leur exploitation globale ne sont
pas simples. Les mesures directes n'ont de sens qui si les conditions
d'observation et les données statistiques générales de I'expérimentation
les accompagnent ainsi que des références a des témoins stables accessi-
bles a tous. Il faut organiser les espaces disponibles dans les fichiers en
sachant que pour une entrée donnée beaucoup d’'états des caractéres de
la liste proposée n'auront pu étre décrits. L'absence d’information est trés
fréquente et ne doit pas étre source d'erreur. If ne faut pas pousser l'obser-
vateur a rapporter une information erronée pour ne pas laisser un blanc!
D’autant plus que certains logiciels de bases de données organisent la
gestion des «blancs » dans les fichiers pour diminuer le co(t de stockage.
C'est la nécessité d'accéder a beaucoup d’informations a la fois en peu de
temps et surtout le fait d'obtenir des informations partielles et d'avoir a
réajuster en permanence les fichiers qui obligent a certain type d'organisa-
tion et de gestion des données, et donc a un certain type de support, en
I'occurence des disques magnétiques (accés direct a I'information, rapidité
d'acces). Par contre I'échange d'information peut et doit se faire sur un
support compatible a la fois avec la banque centrale et les banques locales
d'ou t'utilisation de disquettes, cartes perforées, etc...

En dehors des corrections qu'il faut pouvoir réaliser partiellement et sans
risque, I'organisation des bases de données de ressources génétiques doit
étre congue pour permettre la plus grande facilité de mise a jour des listes
de caractéres. Les outils de I'évaluation évoluent sans cesse: des tests de
sensibilité in vitro sur des races bien définies de parasites remplaceront les
notes de résistance approximatives établies sur une collection cultivée en
un milieu plus ou moins infesté; les méthodes biochimiques apporteront
des lectures nouvelles (caractéristiques génétiques, criteres d'appréciation
de sensibilité a la photopériode), des propriétés nouvelles impartantes
seront indispensables a consigner (compositions nutritives, relations sym-
biotiques avec des fixateurs d'azote atmosphérique, etc...). Les spécia-
listes trouveront de nouveaux accords pour mieux définir un caractere dont
l'appreciation était initialement par trop empirique. D'autres notations consi-
dérées d'abord d'un grand intérét se verront reléguées au second plan.

Des pages entieres d'information doivent pouvoir étre supprimées, modi-
fiées, ajoutées sans que le bel ordonancement ou I'exploitation de la base
de données soit a reprendre.

Cependant il ne faut pas oublier I'objectif de gestion des données réelles
et ne pas tenter de suivre les progrés de linformatique qui sans cesse
créent de nouveaux algorithmes au risque de n’en utiliser aucun car le
suivant sera plus performant! Il faut savoir accepter un systéme de base de
données fonctionnel et que l'on exploite régulierement en sachant que
d'autres seront ultérieurement mieux agencés. It vaut mieux une base de
données ouverte aux progrés biologiques mais un peu désuete dans son
économie et son fonctionnement gu'une future base informatiquement
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supérieure mais dont I'organisation remettra en cause tout I'enregistrement
du travail biologique déja effectué!

2. Protections, duplications, distribution de
Pinformation

Ce sous-titre en lui-méme suffit au rappel élémentaire évident des pro-
priétés de toute base de données. La distribution totale de linformation
n'est plus réalisable sous forme d'impressions de «listing » et il faut échap-
per a limpérialisme d'une banque centrale seule capable d’accéder a
'ensemble des données. I faut organiser un découpage de I'information de
fagon que des blocs entiers puissent étre distribués et que ces blocs aient
un sens relativement a 'ensemble des données parce qu'ils seront situés
par rapport a des ensembles interprétés (positions dans des généalogies,
caracteristigue d'un groupe situé dans une ou des classifications). Ces
consignes de protections, duplications, distributions ont aussi une inci-
dence sur le choix des matériaux supports de linformation (disques,
bandes, disquettes, fiches perforées, etc...).

Il. LES LISTES DE DESCRIPTEURS

Toutes les informations relatives a un échantillon de la collection seront
consignées sur une fiche dont nous allons étudier les différentes rubriques.
La liste de ces rubriques et le détail de chaque définition des informations
consignables constitue la liste des descripteurs. Pour un échantillon donné
chaque descripteur de la liste est représenté par un état particulier, que cet
état soit une valeur d'un code, un numéro, une mesure directe ou un
commentaire ou l'indication que l'information manque.

Structure génétique de I’échantillon

Le terme d'échantillon recouvre des réalités biologiques variées, ce peut
étre un individu, un clone, un lot de graines représentatif d’'une variété,
d’une lignée pure, d'une population, ou encore une population définie dans
un écosystéme donné. Pour un méme matériel biologique, par exemple des
caféiers. les rubriques de la liste des descripteurs peuvent étre différentes
suivant la nature de I'échantillon: dans un verger ou chaque arbre est
identifié et suivi les notations concernent précisément l'individu; dans une
population naturelle (ou tous les arbres ne sont pas repérés, ou la popula-
tion en tant que telle survit malgré la disparition de certains arbres, I'appari-
tion aux stades adultes de plantes qui n'était jusque la pas en production),
des paramétres trés statistiques tenteront d'apprécier globalement la po-
pulation (age moyen, hétérogénéite, disposition, densité, dates moyennes
de floraison et sa dispersion, distance approximative des populations voi-
sines, etc...): derriere des intitulés comparables des descripteurs ce ne
seront pas exactement les mémes notations qui seront réalisées pour un
individu ou une population. Ces remarques soulignent cependant une
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difficulté, ou une nécessité de clarification, car les collections de conserva-
tion contiennent des entités biologiques trés variées. Une collection de mil
contient des «lignées» (qui ont été extraites de populations définies ou
non, avec une histoire de leur obtention précisée ou non), des populations
spontanées, des variétés traditionnelles, des formes hybrides intermé-
diaires entre les variétés cultivées et les formes sauvages, des populations
réservoir créées spécialement pour la conservation et dont divers sous-
ensemble ont été distribués et entretenus dans des écologies différentes. ..
De nombreux descripteurs seront communs a ces différentes catégories
mais d'autres demanderont des lectures particulieres propres a chaque
type d'échantillon. Ainsi ne faudrait-il pas parler ou établir des listes de
descripteurs du mil mais des listes propres aux lignées de mil stabilisées et
d’autres listes propres aux cultivars, efc...

Aprés ces remargues soulignant I'importance de la structure génétique
de l'échantillon qui sera décrit étudions les diverses rubriques que cette
liste des descripteurs tente de clarifier et de formaliser.

A. CARACTERISATION, NUMEROTATION DE
L’ECHANTILLON*

Ces numérotations doivent étre aussi complétes que possible, certaines
doivent étre des clés d'accés direct (voir ce mot dans le paragraphe
gestion informatique des données) particulierement le numeéro d'inscription
dans le catalogue de base; il faut pouvoir reconstituer le mieux possible
I'historique de V'échantilion avant son entrée dans la banque centrale, ces
éléments étant des moyens importants de vérification de la conformité de
I'échantillon avec la structure geénétique originale qu'il représente. Les
autres numérotations d'enregistrements doivent étre agencées pour que
I'évolution génétique des ressources génétiques conservées puisse étre
correctement décrite et analysable: toutes les informations concernant les
processus de multiplication et de rajeunissement des semences («rejuvé-
nation »), toutes les connexions entre les fichiers — individus et les fi-
chiers — familles doivent étre assurées pour que de proche en proche le
pédigree complet de tout individu puisse étre extrait automatiquement (sur
demande) depuis le premier échantillon, introduit dans la banque, dont il
dérive. (voir annexe).

*Les remarques contenues dans tous les paragraphes suivants ne constituent qu'un
accompagnement succinct des extraits de la liste de descripteurs du mil de I''lBPGR
que nous avons pris comme exemple. La liste compléete comprend plus de 100
rubriques non comprises les rubriques définissant les conditions de I'observation.
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B. INFORMATIONS ACQUISES LORS DES COLLECTES

Ces données sont souvent difficilement codifiables mais il ne faut pas
hésiter a consacrer une part importante des places dans les fichiers pour
rapporter des commentaires entiers. Ce sont des observations uniques
qu'it ne faut pas risquer d'appauvrir. Nous donnons a la fois Vintitulé des
rubriques et la presentation des fiches de préenregistrement. (voir annexe).

C. INFORMATIONS GENETIQUES, BASES
D’ELABORATION DE TAXONOMIES,
OBSERVATIONS QUALITATIVES A HEREDITE
BIEN PRECISEE, CARACTERISATIONS
MORPHOLOGIQUES TRES REPETABLES
DANS DES MILIEUX VARIES

Nous avons vu dans le chapitre consacré aux méthodes d’évaluation
comment des informations doivent faciliter les choix des échantillons des-
tinés aux évaluations agronomiques locales faites par les observateurs. Les
enregistrements sont le plus souvent réalisés sous forme de codes arbi-
traires non ordonnés, les stades de développement des plantes au moment
de I'observation sont rigoureusement précises. (voir annexe).

La liste des descripteurs qui nous sert d’exemple manque actuellement
de deux types d'informations:

— les rubriques détaillées (gene a géne) concernant les données enzyma-
tiques de l'analyse par électrophorese,

— une appréciation précise de I'hétérogénéité des populations mises en
observation (sauf, comme nous le verrons pour le paragraphe suivant
évaluation agronomique, en ce qui concerne la floraison).

Cette appréciation précise peut étre obtenue en introduisant:

— pour les caractéres mesurés, sans déterminisme génétique simple ou
élucidé, les notations importantes: variances résiduelles pour I'ensemble
de la collection dans I'expérimentation d'évaluation et variance propre a
I'échantillon (ou un code définissant son degré de supériorité par rapport
aux variances résiduelles environnementales de référence),

— pour les caractéres a déterminisme géneétique lisible, les indices classi-
ques de la génétique des populations: fréquences géniques, indices de
diversité pour résumer une série de polymorphismes, taux d’hétérozygotie
moyens, etc... (cf. chapitre 1).

D. INFORMATIONS DE L’EVALUATION
AGRONOMIQUE

Les exemples tirés de la liste des descripteurs du mil de I'IBPGR sont
assez clairs (voir annexe). Remarguons (en prolongement des commen-
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taires du paragraphe precédent) que les données statistiques du plan
d'experience effectivement réalisé manquent, d'ou la faiblesse des infor-
mations concernant les données numériques observées sur {'échantilion
(telles le tallage, la précocité, les hauteurs, les longueurs, les largeurs, le
poids et volume des grains, etc...).

Les descripteurs des sensibilités aux parasites sont de maniements trés
délicats soit parce qu’aucune inoculation controlée n'est encore mise au
point (il faut se référer alors a des témoins de sensibilité qui permettront
d'évaluer I'importance de linfestation naturelle au moment de I'expérimen-
tation), soit parce que les inoculations controlées (quand elles sont possi-
bles a grande échelle dans un milieu hors zone de culture) ne représentent
encore que tres partiellement les conditions d'une infestation réelle (popu-
lation de races ou d'éléments polymorphes pour I'agressivité, situations
ecologiques particulieres, multiplicité d'attaques). Les sensibilités aux atta-
ques d'insectes sont encore plus difficiles a noter (voir annexe).

Ces extraits démontrent assez nettement comment une évaluation agro-
nomique initiale est illusoire et ces descripteurs doivent surtout servir de
point de repére pour chaque utilisateur réalisant son propre schéma d'éva-
luation agronomique locale.

L'utilisation de ces notations est aussi trés difficile du fait de I'hétérogé-
néité des enregistrements: notations qualitatives, codes ordonnés, me-
sures. Certaines données tant quantitatives que qualitatives doivent étre
cependant intégrées dans les études taxonomiques sinon les groupements
que constituent les classifications auront un niveau d'abstraction par trop
décourageant.

lIl. GESTION INFORMATIQUE DES DONNEES

L'organisation du stockage des données dans le domaine des res-
sources génétiques pose de nombreux problémes du fait de la trés grande
diversité des informations a collecter, et aussi de la difficulté a les réutiliser.
Suivant le type de plantes, le mode de conservation, de multiplication, les
caracteres observables seront différents. Le choix du codage des carac-
teres dépend de lutilisation que l'on voudra en faire, ce qui n'est pas
toujours possible de définir parfaitement au moment de la création du
systeme informatique. Pourtant pour une meilleure utilisation des informa-
tions collectées il est indispensable d'avoir défini au départ ce que l'on
attend d'un tel systéme parce que toute sa logique va dépendre du but que
l'on veut atteindre. Ce n'est que lorsque ces buts seront parfaitement
déterminés que I'on pourra espérer réutiliser au mieux les informations
acquises. Actueliement il n'y a pas de systéme satisfaisant pour la gestion
des données en ressources génétiques, ni de mode de stockage uniforme.
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A. DONNEES DE BASE

1. Problémes généraux

Parmi les probiémes que pose la création d'une banque de données en
ressources géneétiques, certains ont été largement étudiés et résolus. D'au-
tres sont par contre a peine abordés ou traités de fagon incompléte du fait
de leur complexité et surtout parce que les banques de données ont été
congues comme des systémes de stockage d'informations mais pas du
tout en vue de leur utilisation dynamique.

a. Nature des données. 3 types d'informations sur les plantes collectées
ou en collections sont nécessaires pour exploiter les données. Le sous-
chapitre précédent a commenté ce propos et I'exemple concret de la liste
des descripteurs du mil n'est que repris plus systématiquement ici.

— Un systéme d’indexation pour le repérage des plantes. Ce peut étre un
numéro d'accés qui doit étre unique permettant le repérage immédiat de
Findividu recherché, ou un code donnant aussi un certain nombre d'infor-
mations par exemple: type de plante, année de récolte ou d'obtention,
ordre d’obtention.

— Les caractéristiques et propriétés des plantes indexées, appelées gé-
néralement descripteurs. |ls sont de deux sortes: les descripteurs de ter-
rain et ceux résultant d’études ultérieures.

Les descripteurs de terrain sont les plus faciles a définir mais pas
forcément les plus faciles & collecter. Ce sont par exemple:

Les références de la prospection,
I'année de prospection,
le nom des prospecteurs,
le ou les pays prospectés.
Les noms d'espéce,
de sous-espece,
vernaculaire,
La localisation le nom du village,
la distance par rapport a une ville sur un
grand axe, l'ethnie cultivant cette plante
(si c'est une plante cultivée).
La position géographique la longitude,
la latitude,
['altitude.

La topographie montagne,
plaine,
colline, etc...

Mode de prospection
en grenier,
au marché,
en champ...

Mode de prélévement
en grain,
en bouture. ..

Phénoclogie stade du développement des plantes a la
recolte.
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Etat sanitaire présence de maladies au moment de la récolte.
Lieu du stockage
Ceci n’est pas une liste exhaustive mais un exemple.

Les descripteurs «Résullat d'études ultérieures ».lls peuvent étre tres
divers en fonction de la plante étudiée, de ses caractéristiques et des
problemes qu'elle pose. Il est trés difficile de définir a priori une liste de
caractéres a observer, certains peuvent étre communs a tous les types de
plantes, par exemple: le nombre chromosomique, les résultats d'analyse
enzymatique, la précocite; d'autres ne pourront étre que spécifiques a un
type de plantes donne, par exemple: étude du systéme d'incompatibilité,
étude de la sensibilité a la longueur du jour, mode de multiplication.

En plus de la difficulte a définir les descripteurs a noter, se pose le
probleme de leur codage. Il y a eu piusieurs essais de standardisation, par
exemple: a la conférence d'lzmir en Turquie en avrit 1972, KONZAK (USA)
a proposé un modele sur les descripteurs de terrain. L'IRRI donne un autre
exemple pour les descripteurs de type agronomique pour le riz, nous
venons de vair celui couvrant le mil, I''BPGR utilise un ensemble de des-
cripteurs tres complet pour la pomme de terre comportant des descripteurs
de type terrain, morphologique, taxonomique, agronomique mais ils restent
tres spécifiques de la plante observée.

Les relations de parenté ou les processus de multiplications.Lorsque les
plantes entrent dans un processus de multiplication ou de croisement, il
faut repérer les liens de parenté existant entre les plantes par un systeme
d'indexation qui différencie les croisements des autres modes de multipli-
cation (vegétative, culture de protoplastes, d’anthéres...) et qui permettent
de reconstituer les génealogies.

b. Volume des données. Le volume des données, dans le cas de la
constitution d'une banque centrale de ressources génétiques, ne peut que
s’accroitre continuellement. A chaque retour de prospection et de collecte
ou aprés chaque introduction il y aura de nouvelles informations a traiter, de
méme qu'apres les résultats d’évaluation. La nature des supports physi-
ques dépend de leur fréquence d'utilisation. Pour les données peu utilisées
il faut les stocker sur des bandes magnétiques (en vue d'archivage), pour
les autres le stockage doit étre de type permanent a acces direct (disques).
Différents modeéles de fichiers sont & constituer en fonction du type de
plantes recensées et des problemes 4 traiter. |l faut prévoir le découpage
des fichiers principaux en sous-fichiers en vue d’échange d’informations
entre la banque centrale et les banques locales.

¢. Programmation: Ulilisation des informations. Trois problémes se po-
sent pour réutiliser les informations contenues dans la base de données.
— Recherche des éléments de la collection répondant aux propriétés
récherchées. C’est la fonction la plus généralement réalisée dans les diffé-
rents centres de ressources génétiques a I'aide de TAXIR/EXIR par exem-
ple (cf. description plus loin) ou par des programmes écrits dans ces
centres. Exemple: rechercher toutes les plantes possédant un caractére
donné.
— Reconstitution des généalogies. Lorsque la conservation des res-
sources génetiques est dynamique il est indispensable de mesurer I'évolu-
tion du matériel a travers les différents procédés de multiplication. Cette
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reconstitution est assez facile a programmer lorsqu'il s'agit de la généalo-
gie acquise par I'enchainement d'autofécondations.

Le probleme le plus difficile & résoudre résulte de I'utilisation de modes

de conservation qui échappent aux autofécondations ou hybridations sim-
ples, soit parce qu'elles sont impossibles (ex: auto-incompatibilité), soit
parce qu'elles sont destructrices des structures génétiques (cas des va-
riétés traditionnelles de plantes), soit parce qu’il ne s'agit plus a proprement
parler de généalogie (ex.: androgenese, multiplication végétative).
— L'exploitation des donnéges. Il s’agit généralement d'analyse des dis-
tances et d'établissement de classification. L'étude des variabilités se fait
par des analyses en composantes principales ou en correspondances, on
peut chercher aussi a établir des corrélations entre composants du milieu
et les propriétés des plantes. Les données doivent étre rendues directe-
ment accessibles a ces programmes par I'écriture d’une interface d'extrac-
tion compatible avec les bibliotheques statistiques.

2. Vocabulaire général

Définissons quelques termes souvent utilisés en gestion de bases de
données.

a. Vocabulaire de base

— Base.de donnees: (BD) ensemble des données proprement dites.
— Systeme de gestion de bases de données (SGBD): ensemble de logi-
ciels permettant de décrire, mémoriser, manipuler, traiter les données (voir
CODASYL, ADABAS).
— Banque de données: base de données avec son systeme de gestion de
base de données.
— Logiciels: ensemble de programmes permettant de gérer un systéeme
informatique ou ses applications. Il existe 2 sortes de logiciels:

Logiciels de base: ce sont des systemes d’exploitations, des traducteurs
"de langage qui servent a gérer la machine (ordinateur),

Logiciels d'applications: ce sont des ensembles de programmes qui
permettent la gestion et le traitement des données.
— Programmes d'application: programmes permettant la manipulation
et/ou le traitement de données.
— Systeme intégré de gestion: base de données plus SGDB, plus pro-
grammes d'application.

b. Les fonctions

— Description des données: mise au point de la structure logique du/ou
des fichiers de la base.

— Mémorisation des données: mise sur support physique des données
dans le format et le mode d'acces choisis.

— Manipulation des données: fonction introduisant de nouvelles données,
établissant de nouveaux liens, supprimant ou modifiant des données ou
des liens. :

— Mise a disposition des données: fonction permettant de présenter les
données auxquelles on a eu acces sous une forme directement exploitable
soit par I'utilisateur (résultat direct d'une consultation d’un fichier) soit en
vue d'un traitement.
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n° ISN* T T parent
donné par Parent Parent Hauteur Précocité
ADABAS L ? | ]
— 1 Famille 1 M1 M3 1,80 42
= 2 Famille 2 M2 M2 1,50 50
— 3 Famille 3 M5 11 [ 2,10 80
g 4 Famille 4 M2 { M3 2,20 60

Sion déclare Parent @ et Parent & «Descripteur »** (= clé d'acceés) alors on
a 6 listes inverses de créées (qui doivent étre enregistrées en mémoire
et sont communicables individuellement et complétement sur simple

demande).
)]
vaTleur -
des gtlimero
attributs TSN
pour le parent ?
1
pour le parent ¢

Schéma 14: Exemple de modéle en liste inverse: ADABAS
*ISN: Identification logique de I'enregistrement

*Descripteur: a deux sens suivant que I'on est dans le contexte ADABAS ou non-
— sens large: tout attribut d'une entité
— sens strict ADABAS: clé d'acceés au fichier

3. Modeéles de SGBD

(Dans I'ordre historique d’évolution des méthodologies informatiques).

a. Modéle en listes inverses. Tous les attributs* peuvent étre définis
comme clé** d'acces dans le fichier. Ce systéme est géré par un trés grand
nombre d'index, un pour chaque valeur de chaque cié. Chaque valeur
permet ainsi d’établir une liste «inverse» contenant tous les numéros des
enregistrements qui la possede.

*Attributs = propriétés ou caractéristiques d'une ou plusieurs entités (valeur du
descripteur).

**Clé d’accés = attribut particulier permettant de faire des recherches directes sans
faire appel a la totalité des informations.
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En fait la gestion des index est beaucoup plus complexe, le schéma 14
est donné pour faciliter,la compréhension. ADABAS (Adaptable Data Base)
est un systeme de gestion de base de données basé sur les listes inverses
utlisant 2 techniques pour réduire la place mémaire accupée et compenser
celle occupée par les listes inverses. 1) les descripteurs n‘'occupent pas
une place fixe (ils sont délimités par des séparateurs), les descripteurs
vides n'occupent pas de place. 2) les données sont comprimées (suppres-
sion des zéros et des blancs non significatifs) d’ou un gain de place
pouvant aller jusqu'a 50%. Il possede deux autres avantages: rapidité
d’exécution, possibilité d'adapter le logiciel a son probléme. On peut accé-
der a n’importe quelle information sans hiérarchie entre elles.

b. Modele hierarchique. La structure logique des fichiers est une arbo-
rescence hierarchisée. Tout acces aux données ne peut se faire que par le
sommet de la hiérarchie (Schéma 15).

Dans ce modéle on ne peut entrer dans l|'arborescence que par le
numéro de famille. Si on veut rechercher une famille dont les parents ont
certaines caractéristiques on ne peut le faire directement. 1l faut consulter
chaque famiile puis chaque parent. D’autre part il y aura une redondance
d'informations, plusieurs familles peuvent avoir un parent en commun, et
méme dans le cas d'une autofécondation on aura céte a cote la méme
description pour les deux parents.

FAMILLE i
B CARACTERISTIQUES
N° FAMILLE PARENTS FAMILLES
PARENT ? PARENT ¢
Référence x Référence y
CARACTERISTINUES CARACTERISTIQUES
PARENT PARENT &

Schéma 15: Modele hiérarchique: famille
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PARENT

. CARACTERISTIQUE
N° FAHILLE PARENT
CARACTERISTIQUES N° INDIVIDU
FAMILLES FAMILLE

Schéma 16 : Modéle hiérarchique sommet: parent

On peut penser alors prendre comme sommet de la hiérarchie le
«concept PARENT » (schéma 16). Pour ce cas on entrera par le code
famille et individu, ce sont les caractéristiques de description des familles
qui seront dupliquees autant de fois qu'il y a d'individus de cette famille
participant a un croisement.

c. Modéle en réseau. LLa structure logique est aussi basée sur une
arborescence, mais on peut creer des liens logiques entre les caracteres.
De plus I'acces aux données peut se faire de fagon ascendante ou descen-
dante. Les modeles en réseau ont été mis au point pour éviter d'une part les
duplications des systémes hiérarchiques et d'autre part pour pouvoir entrer
a n'importe quel niveau de la hiérarchie (Schéma 17).

Il n'y a plus duplication des informations pour un parent participant a
plusieurs croisements puisque le fichier famille ne contient que l'information
qui permet de retrouver les parents et leur description dans un autre fichier.
D'autre part on peut faire des recherches directes dans le fichier-parents
sans passer nécessairement par le fichier-famille, et retourner du fichier-
parent vers le fichier-famille. D'ou un gain d'espace (pas de duplications) et
de temps de recherche (il n'est pas nécessaire d'entrer par le sommet de la
hiérarchie).

d. Modéle relationnel. Il a pour objectif d'étudier et de normaliser les
transformations de tableaux (calcul relationnel) et repose sur la théorie
élémentaire des relations. Ainsi toutes les données seront considérées
comme des ensembles de tables quil convient de transformer pour en
exploiter l'information. CODASYL est un systéme de gestion de bases de
données en réseau ayant la particularité d’'accepter plusieurs relations
logiques pour un méme réseau. Ceci rend la programmation trés complexe
car on doit préciser sur quelle relation logique on travaille. DML utilise un
langage informatique particulier le Data Manipulation Language. Ce n'est
pas un langage en soi, mais une extension du Fortran (langage hote).
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FAMILLE i

_—/

N° FAMILLE PARENT ¢ PARENT o CARACTERISTINUES
Référence x Référence y FAMILLES
\ /
\ /
\ /
\ /

\ /
\ /
PARENT

N° FAMILLE N°  INDIVIDUS CARACTERISTIQUES

Schéma 17: Modele en réseau

4, Définition succincte d’un ordinateur

Un systeme informatique (ordinateur) est composé:
— d'une mémoire centrale (contenant programmes et données),
— d'une unité centrale de traitement (exécutant les programmes),
— et plusieurs unités d'entrées-sorties (exécutant les échanges avec
I'extérieur).

a. L'unite centrale. Elle est composée de 'unité de contrble et de i'unité
arithmétique et logique qui exploitent respectivement les deux types d’in-
formations contenues dans la mémoire centrale, les instructions du pro-
gramme (informations traitantes) et les données (informations traitées).

— L'unité de contréle extrait de la mémoire centrale I'instruction suivante a
traiter. Elle analyse cette instruction et établit les connexions correspon-
dantes dans l'unité arithmetique et logique. Elle extrait de la mémoire
centrale les données sur lesquelles porte l'instruction, déclenche leur traite-
ment dans l'unité arithmetique et logique et éventuellement range les résul-
tats dans la mémoire centrale.

— L'unité arithmétique et logique effectue sur les données qu'elle recoit les
traitements commandés par 'unité de contrdle.
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b. Unités d'échange et unités périphériques. 1| existe deux sortes d’unités
périphériques ;
— les unités de communication: il s'agit de lecteurs de cartes, impri-
mantes, unités de visualisation... qui permettent le dialogue avec I'extérieur,
— les mémoires auxiliaires: disques, bandes magnétiques... dont les ca-
pacités sont trés supérieures a celles de la mémoire centrale. Elles sont
reliées soit a l'unité centrale soit directement a la mémoire centrale par des
unités spécialisées dans la gestion des transferts d'informations: les unités
d'échange. C'est l'unité de contrdle qui commande les unités d'échange.
Un ordinateur apparait donc comme un assemblage d’unités distinctes
dont le fonctionnement est dicté par le programme contenu en mémoire
centrale. L'unité de contréle commande et contrdle I'exécution des opéra-
tions demandées par le programme. Celles-ci sont effectuées soit par
Funité arithmeétique et logique s'il s’agit d'un traitement, soit par une unité
d’échange s'il s'agit d'un transfert d’informations avec I'extérieur.

5. Notion de langage

{Quelgues définitions complémentaires)

— Un langage de programmation est un langage utilisé pour décrire un
programme a l'ordinateur. Ce terme ne s'applique gu’aux langages autres
gue le langage machine ou le langage assembleur.

— Langage évolué: langage de programmation proche de la formulation
logique ou mathématique. Il doit étre traduit dans le langage machine par
un programme appelé compilateur. A une instruction du langage corres-
pondent plusieurs instructions-machine.

— Langage assembleur (ou langage symbolique): c'est un langage formé
par les instructions propres a un ordinateur, écrites sous forme symbolique,
c'est-a-dire facilement lisible par 'lhomme. A une instruction ou langage
assembleur correspond une instruction en langage machine et une seule.
Cette transformation se fait grace a un programme appelé assembleur,
avant d'étre exécutée en machine.

— Langage machine: langage défini par Ia liste des instructions propres a
un ordinateur et leur représentation interne, sous forme binaire. C'est le
langage directement exécutable par I'ordinateur. v
— Langage hoéte: langage évolué qui sert de support a un autre langage
non autonome.

— Compilateur: programme traduisant en langage machine, un pro-
gramme écrit en langage évolué.

— Assembleur: programme traduisant en langage machine un pro-
gramme écrit en langage symbolique (ou langage assembleur).

6. Structure logique et physique

— Structure logique: inter-relation des données dans une base telles
gu'elles sont pergues par les utilisateurs.

— Structure physique: inter-relation des données dans une base telles
qu'elles sont effectivement stockées.

255



UNITE OE INSTRUICTION
CONTROLE

HEMOTRE
UNITE l l l CENTRALE

DOMNSLLS

CENTRALE
OF

TRATTEMENT LEITE ARTTHMETIQUE
ET LOCIAUE RESULTAT

UNTTH
DECIANNL

UMNITE  D'ECHANGE

D00 e G100

Schéma 18: Fonctionnement d'un ordinateur

B. PROBLEMES A RESOUDRE POUR INSTALLER UNE
BANQUE DE DONNEES EN RESSOURCES
GENETIQUES

Pour constituer une banque de données dans le cadre des ressources
génétiques quatre points principaux doivent étre traités:
— choix des descritpeurs et de leurs états possibles,
— types de traitements désirés sur ces données,
— choix du systéme de gestion de bases de données (SGBD) en fonction
des deux critéres précédents,
— diversité des utilisateurs {novice ou expert en informatique, isolé ou en
groupe, diversité des problemes due aux plantes différentes).

1. Choix du SGBD

Il n'existe pas actuellement de systemes parfaitement au point et directe-
ment transposable pour constituer une banque de données dans le cadre
des ressources génétiques. La constitution d’'une solide base centrale
exige la connexion a un gros ordinateur et 'existence d'une équipe de
spécialistes se consacrant aux problemes de bases de données, ainsi
qu'une équipe de statisticiens.

Dans ce cas on peut utiliser par exemple le SGBD (ADABAS) c’est un
modéle en listes inverses permettant la création de réseaux (qui en particu-
lier peut étre utilisé pour les reconstitutions généalogiques). Il semble assez
bien adapté aux problemes de ressources génétiques. Le systéme anglais
est Codasyl, leur projet d'utilisation d’'un modeéle relationnel est orienté
d’'une maniére radicalement différente de celui exploité par ADABAS. Les
programmes seront absolument inutilisables directement d'un systéme &
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lautre. Les systémes TAXIR/EXIR constituent un type de base de res-
sources génétiques déja en fonction. Si la connexion a un gros ordinateur
n'est pas possible, ou si I'on veut organiser un réseau d'utilisateurs plus ou
moins interdépendants, on peut opter pour un SGBD du type GDM.

2. Choix des descripteurs

Certaines sources d'informations sont trés utiles et méme quelquefois
directement transposables. C'est le cas du choix des descripteurs et de
leur codage (telles les listes du BIRP ou du CSIRO).

3. Traitement des données — Programmation

a. Entrée. L'entrée des données doit étre aussi souple que possible et
pourra utiliser les différents supports disponibles: consoles, cartes, rubans,
bandes, disques, cassettes...

b. Stockage. Le mode de stockage doit correspondre a 'utilisation qu’on
veut faire des données. On peut proposer les principes suivants:
— Mode archive: stockage a long terme des données qu'on n'a pas
I'intention d'utiliser dans I'immeédiat mais dont on prévoit I'utilisation dans un
futur lointain: stockage sur bandes (le moins onéreux).
— Stockage permanent: ce sont les fichiers permanents sur disques sur
lesquels sont stockés les données d'utilisation fréquentes.
— «Espace travail »: ou espace utilisé au cours du fonctionnement de la
base, ce sont les données en exploitation, plus les fichiers temporaires
nécessaires aux traitements en cours. Ces fichiers sont détruits en fin
d’exploitation. :

C'est a I'utilisateur de faire passer ses données d'un type de fichier a un
autre suivant I'évolution de son probléme.

c. Validité des données. (programmes ou ensemble des programmes
analysant la qualité des données). Ces programmes qui sont évidemment
indispensables n'ont pas encore été établis sur une base générale. Chacun
a mis au point sa propre procédure pour les opérations suivantes:

— Détection des données erronées,
— Détection des données redondantes,
— Correction des erreurs.

La mise au point de programmes cohérents de ce genre exige des actions
spécifiques.

d. Procédure d’acces et dutilisation des données stockées dans la
base. Ces acceés peuvent étre selon les types suivants:
— Recherches conditionnelles: Ce sont les recherches destinées a fournir
la liste des numéros d'enregistrements ayant des propriétés définies a
priori. Le systeme doit prévoir des recherches sur une clé simple ou sur des
clés multiples avec une relation logique entre elles. Les clés peuvent étre
numériques, alphabétiques ou les deux a la fois. Seuls les SGBD compor-
tent cette possibilité. Tous les autres modes de gestion de fichiers classi-
qgues ne peuvent faire des recherches que sur un seul critére.
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— Recherches séquentielles: Quand les données sont rangées selon un
ordre logique, les recherches séquentielles ont pour but de retrouver les
enregistrements entre deux valeurs d’un attribut.

Par exemple: retrouver tous les croisements obtenus entre deux dates
données.

— Recherches itératives: (cas de la généalogie). Recherche d'une don-
née dont un ou plusieurs des attributs va servir de clé d'accés pour la
recherche suivante.

Une procédure trés importante concerne I'adaptation des données aux
analyses multivariées (taxonomie numérique décrite en particulier dans le
sous-chapitre suivant). Il faut que les données soient le plus directement
accessibles aux bibliotheques statistiques. Ceci suppose les opérations
suivantes:

— Transfert des données: De la banque centrale vers la banque locale ou
vice versa a partir des fichiers existants en créant des sous-fichiers.

— Destruction des données: en cas d'erreur ou de redondance, sans
risque pour les autres données.

— Couplage des donnges aux bibliothéques de programmes. Ces pro-
bléemes n'ont pas été résolus de fagon directe en général, il entraine des
manipulations de sous-fichiers.

4. Diversité des utilisateurs

La plupart des utilisateurs ne seront pas des informaticiens de formation.
Certains n'auront aucune connaissance de l'informatique, d'autres quel-
ques notions mais probablement tres peu seront des informaticiens
confirmés. Il est donc indispensable que I'entrée des donnees soit simple,
de méme que l'exploitation de la base par les programmes utilisateurs.
Pour cela ie gestionnaire de la banque centrale aura un gros probléme de
simplification des appels a la base.

Un gros effort de vulgarisation du systéme de gestion adopté et de son
mode d'utilisation s'impose pour gu'il soit facilement exploitabie par n'im-
porte quel utilisateur, son mode d’emploi devra étre trés simple et souple
pour I'entrée des données. Des séminaires d'information pour vulgariser la
base de données et des démonstrations seront a prévoir. Pour le choix des
descripteurs et de leur codage il est trés important de travailler en relations
avec des équipes parfaitement rodées d’'un point de vue pratique et scienti-
fique sur les problemes de collections et d'évaluations.

C. ETUDE DE CERTAINS SYSTEMES
1. Etude d’EXIR

a. Présentation. EXIR est un systéme de gestion de base de données
s'approchant des modeles relationnels, basé sur la théorie des ensembles.
EXIR range les données sous une forme compactee, le systéme les re-
trouve rapidement par calcul. La théorie des ensembles donne un outil
simple, puissant et pratique pour manipuler des informations. Un ensemble
est une collection d’éléments (ou membres) (par exemple: un genre de 50
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especes est un ensemble de 50 éléments (ou membres)). La structure des
éléments d'un ensemble et les ensembles eux-mémes sont hiérarchisés
entre eux. Les premiers travaux d’algébre logique ont été publiés vers le
milieu du XiXé siécle par Georges BOOLE. Ces concepts ont été étendus a
d'autres contextes et sont connus sous les noms d'algébre de BOOLE,
théorie des ensembiles, calcul proportionnel, arithmétique logique, etc...
Dans le contexte de la manipulation des données |'algébre de BOOLE est
utilisée pour combiner ou modifier des ensembles, pour en former de
nouveaux. Ces manipulations peuvent se faire sur les variables de son
propre choix et non pas sur la totalité. C'est une propriété fondamentale
d’EXIR. Le stockage des données est basé sur I'appartenance ou non a un
ensemble donné. Par exemple si on s'intéresse a la couleur des fleurs on
pourra poser la question «cette fleur appartient-elle a la classe des fleurs a
couleur rose?» si oui EXIR code 1, si non 0. Ceci pour toute la liste des
caractéres collectés ou étudiés. Il existe un moyen de réduire le nombre de
0 ou de 1 a stocker en mémoire (forme compactée) mais les informations
de n’importe quel membre d'un ensemble pour n'importe quel état de
descripteur donné seront toujours restitués sous une forme claire.

Le langage d'interrogation des fichiers est un langage Booléen. Le résul-
tat d’'une interrogation donne un sous-ensemble. On peut rechercher des
éléments d'un ensemble possédant des caracteres donnés, ou au contraire
ne les ayant pas, ou bien a la fois sur la présence de certains caractéres et
sur 'absence d'autres. Ceci est exécuté tres facilement et rapidement par
la machine car il s'agit en fait d'opération sur des chaines de bits*. Par
exemple la fonction négation (absence) consiste simplement a transformer
tous les zéros en uns et vice versa.

Une nouvelle version (3.0) d'EXIR vient d’étre mise au point. C'est celle
que nous présenterons mais auparavant nous allons exposer les pro-
blémes que posaient les anciennes versions 2.4 et 2.5 pour illustrer des
problémes pratiques que les informaticiens ont dd résoudre et comment
certains sont résolus dans la derniére version 3.0.

b. Problémes non résolus par les versions 2.4 et 2.5. Les versions 2.4. et
2.5 étaient spécifiques d'un ordinateur, respectivement CDC et IBM, c’est
la seule différence entre elles. La liste des problémes s'exprimera par
'enchainement de leurs définitions.

— Recherche récursive (ou itérative) : c’est la recherche d'un élément d'un
ensemble dont un (ou plusieurs) attribut doit servir de clé d’accés pour la
recherche suivante (cas de la généalogie).

— Création de plusieurs fichiers dans une méme base: dans le cas de
I'étude de la généalogie il est nécessaire de créer 2 fichiers I'un décrivant
«les familles » résultant des croisements, I'autre décrivant les parents ayant
participé a ces croisements afin de pouvoir rechercher des familles dont les
parents avaient certaines caractéristiques.

— Souplesse d’entrées/sorties, compatibilité avec dautres systemes:
dans 'ancienne version les entrées étaient assez simples mais les sorties
étaient propres au systeme EXIR et obligeaient & écrire une interface pour

*bit = abréviation de «Binary digit». C'est la plus petite unité d'information d'un
ordinateur qui n'a que 2 valeurs possibles O ou 1. .
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les rendre compatibles avec les bibliothéques d'analyses statistiques multi-
variates.
— «Place mémoire »: ce genre de systéme exige une place en mémoire
trés importante pour les raisons suivantes:
® | es programmes eux-mémes sont trés grands, ils occupent donc déja
une grande place mémoire,
® Des dictionnaires décrivant les descripteurs sont créés afin de vérifier
toute nouvelle entrée de données,
® Des tables de codage/décodage sont créées. En effet, pour que les
résultats soient sous forme codées a l'entrée des données il faut que le
systeme enregistre les correspondances entre codes et états de descrip-
teurs. Les mémes tables sont réutilisées pour la sortie en clair des résultats.
e Enfin, plus les résultats d'une recherche contiennent d’éléments plus ils
occupent de place mémoire. li faut donc faire attention lors d’'une interroga-
tion que I'on ne sélectionne pas la totalité d'un fichier ou les 3/4!

La description du systeme nous dit «La seule limite dans la gestion de
vos données est la taille mémoire de votre ordinateur » ce qui veut bien dire
qu'il est impossible de I'utiliser sur un systéme méme moyen.

— Compression des données. Place occupée par le stockage: Les ver-
sions 2.4 et 2.5 stockaient les données telles gqu'on les entrait sans aucune
compression en cas d'absence d'un descripteur. Si on réservait 100 carac-
téres pour une zone commentaire, par exemple, et que pour un élément
donné il n'y avait pas de commentaire particulier cette zone restait a blanc
et on perdait donc 100 caractéres. La place occupée par le fichier occupait
la place réelle réservée au niveau de sa description.

— Descripteurs a zones multiples variables: pour un caractére donné |l
peut y avoir, par exemple, un changement entre I'age juvénile et l'age
adulte (cas de certaines enzymes). Si nous savons que ce changement est
rare il est préférable, au lieu de créer deux descripteurs, 'un décrivant I'age
juvénile et l'autre I'age adulte, de déclarer ce descripteur a «zones multi-
ples variables » c'est-a-dire que, au cas ou ce changement existe on aurait
un descripteur a 2 états, sinon 1 descripteur a 1 seul état. Ceci est parfaite-
ment réalisé par ADABAS et permet de gagner dans certains cas la place
de stockage. EXIR ne le réalise pas.

— Colts d'une base de données EXIR: les 3 derniers problémes exposés
augmentent considérablement le colt d'une base. L'absence de compres-
sion des données fait croitre le colt de stockage, le colt d'une manipula-
tion d’'une base étant fonction du temps de manipulation et de la place
mémoire réservée. Si le systeme de gestion est important le colt d'utilisa-
tion est éleveé rien que par I'appel du logiciel. Il est trés important d'essayer
de diminuer ces colts en réduisant les fichiers et les logiciels et en rendant
ces derniers le plus performant possible pour réduire les temps de manipu-
lations. Malheureusement le systéme devient alors hermétique a des non
informaticiens et I'on sera conduit a accepter un compromis entre perfor-
mance et acces a tout utilisateur.

c. Présentation de la nouvelle version 3.0. Exemple d'utilisation. Amélio-
ration qu'elle apporte par rapport a 2.4 et 2.5. La nouvelle version est
unique et ne dépend plus du type dordinateur. Elle se compose de 3
parties (selon le diagramme ci-dessous):
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Module de chargement  _, choisit un systéeme (CDC, IBM...)
EXIR: crée ou gere la base
Données: N la base elle-méme

dans le systeme choisi.

!

Le LOAD MODULE (ou module de chargement) permet de sélectionner
le systéme choisi (IBM, CDC...). Une fois la sélection faite il appelle EXIR
dans la version désirée et celui-ci crée ou gere les données dans ce
systéeme.

L'inconvénient de cette nouvelle version est son exigence en taille mé-

moire: 96 a 135 k" suivant le systéme utilisé (il faut savoir que certains
microordinateurs n'ont que 64 k de mémoire centrale). C'est un probléme
genéral: plus on veut faciliter la tAche des utilisateurs plus le logiciel
devient grand.
— Entrées des données: I'entrée des données est assez simple. il reste
une difficulté au niveau de la définition des données qui est en fait liée a la
nécessité de connaitre parfaitement au départ I'utilisation que I'on veut faire
de la base (si on pense par exemple qu'il y aura des calculs statistiques a
exécuter). Une fois que I'on a bien défini les zones de type «NUMERI-
QUE», «CODE », ou « NOM» |'entrée des données devient trés simple. Il
existe une série de commandes permettant de créer et de contrdler la
création de la base ainsi que d'en faire la mise a jour. L'utilisateur n'a plus a
gérer les positions. |i suffit de mettre des virgules aprés chaque descrip-
teur.

d. Création et contrdle de la banque. Décrivons I'enchainement des
opérations prévues.
— DEFINE DESCRIPTORS™*: cette commande informe EXIR du nombre,
des noms, et du type des descripteurs qui caractérisent les données. Cette
définition permet a EXIR de contréler chaque nouvelle entrée de données. Il
existe 6 options possibles de descriptions qui concernent 3 catégories de
descripteurs:

® ceux dont tous les états possibles sont connus a la création de la base, ou
qui sont manipulables davantages sous forme de code que de noms.

e ceux dont les états sont strictement numériques et ont une valeur finie.
e ceux dont tous les états ne sont pas connus a la création de la base, mais
dont le maximum est un nombre fini donne.

e ceux qui ne peuvent étre traités que comme des chaines de caractéres
(commentaires).

— DEFINE ITEMS***: cette commande permet de déefinir la source d'entrée
des données et leur format. Elle peut étre exécutée aussi souvent que
nécessaire et a n'importe quel moment de la vie d'une base de données.

*k = 1025 octets. Unité de quantité de mémoire d'un ordinateur. octet = élément
d’'information de 8 bits.

**Define descriptors: définition des descripteurs.

***Define items: définition d'un enregistrement.
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La source d'entrée peut étre: des cartes,
une bande,
un disque,
un clavier.
Le format peut étre: fixe,
libre,
ou le méme que celui défini a la création de la base
ou lors de I'utilisation précédente (SAME*)

Si la description est acceptée par EXIR il répond par un point d'interroga-
tion sinon il signale a partir de quel descripteur il y a une erreur. Lorsque
I'entrée des données est terminée, on répond au point d'interrogation par
END OF ITEMS**.

— EDIT ITEMS: cette commande permet de faire éditer toutes les données
afin de les vérifier avant de les écrire dans la banque (car jusqu'a ce stade
de travail les données n'existent que sous forme de fichier temporaire).

— RESEQUENCE DESCRIPTORS™™™: permet de changer l'ordre des
descripteurs défini dans la commande DEFINE DESCRIPTORS. On peut le
faire de deux fagons, soit en donnant I'ancien numéro du descripteur et le
nouveau, soit en donnant son nom et le nouvel ordre qui lui est attribué.
— ORIGINAL DESCRIPTORS****: cette commande est utilisée lorsqu'au
cours d'un travail on doit changer plusieurs fois 'ordre des descripteurs.
ORIGINAL DESCRIPTORS redonne les descripteurs dans I'ordre donné a
la création, et non pas 'ordre courant. Ceci évite les erreurs au moment de
la renumérotation des descripteurs.

— CONTROL VOCABULARY*****: fait imprimer toutes les d*finitions des
descripteurs. On peut ainsi vérifier une derniere fois la banque avant de
I'écrire.

— Compression des données: Elle se fait automatiquement, sans aucune
gestion de la part de I'utilisateur. Dés qu'une zone est vide (blanc pour
I'alphabétique, zéro pour le numérique) la zone est compactée, cela veut
dire qu'au lieu de mettre toute une zone blanche, le systeme compte le
nombre de blancs qu'il devrait y avoir et enregistre simplement ce nombre.
On gagne ainsi une trés grande place. Une fois la banque créee et contrd-
lee on l'écrit par la commande WRITE DATA BANK****** Maintenant la
banque existe réellement sous forme EXIR.

— Correction et mise a jour de la banque: si des erreurs ont été détectées
on peut les corriger par 4 commandes qui permettent soit de modifier I'état
d’un descripteur par un enregistrement donné, soit de détruire des enregis-
trements complets ou des états de descripteurs, soit de rajouter de nou-
veaux descripteurs.

e. Manipulation et interrogation de la base. Une fois la banque créée et
corrigée. 7 commandes permettent de la manipuler ou de linterroger*****.

*Méme définition des enregistrements qu'a la création.

**Fin de définition des enregistrements.

***Changement de séquence des descripteurs.

****Séquence d'origine des descripteurs.

*****Contrdle du vocabulaire.

******Enregistrer la base de données.

rCombien, imprimer, générer, statistiques, déchargement des enregistre-
ments, blocage des enregistrements, déblocage des enregistrements.
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HOW MANY
PRINT
GENERATE
STATISTICS
DUMP ITEMS
DEACTIVE ITEMS
REACTIVE ITEMS

— HOW MANY est la plus simple de ces commandes. Elle compte simple-
ment le nombre d’enregistrements répondant a cette question. On peut
enchainer une série de HOW MANY.

— Pour avoir I'impression du résultat obtenu on intercale PRINT entre
chaque question, ou a la fin de la liste de questions.

- GENERATE exécute le méme travail que PRINT mais au lieu de donner
une liste des enregistrements sur imprimante il crée un fichier sur bande ou
sur disque.

— STATISTICS ressemble 8 GENERATE mais ne crée des fichiers qu'a
partir de descripteurs de type numérique. Ces fichiers pourront étre utilisés
pour des calculs statistiques a partir de bibliothéques telles que SPSS,
BMDP... Ce qui n'était pas possible dans les anciennes versions. Il n'y a
donc plus aucun probléeme de compatibilité entre EXIR et toutes ces bi-
bliothéques.

— DUMP ITEMS. Cette commande crée des fichiers sur cartes, banques
ou disques qui sont les images-cartes des enregistrements. On peut sélec-
tionner les descripteurs et les écrire dans le format que I'on désire.

— DEACTIVATE ITEMS. Cette commande enléve temporairement des en-
registrements de la banque sans les détruire. Quelquefois il peut étre plus
économique d’enlever une partie des données de la banque pour accélérer
une recherche, si I'on sait d’'avance quels enregistrements n‘ont aucune
chance d'étre sélectionnés.

— REACTIVATE ITEMS. Réintroduit dans la banque les enregistrements
enlevés par la commande DEACTIVATE.

f. Problemes encore en suspens. Il y a une trés nette amélioration
d’EXIR. Son emploi est devenu souple et simple. Mais il reste 3 probléemes
non résolus dont deux d'une trés grande importance par rapport aux
problémes que nous avons a résoudre.

— Descripteurs a zones multiples variables. Il faut encore créer un des-
cripteur pour un état que I'on sait étre rarement réalisé. Mais ce probléme
peut étre considéré comme secondaire puisqu’il s’agit d’'un probleme de
stockage et non pas de gestion de base, & condition que la base soit de
taille moyenne.

— Création de deux fichiers dans une méme base et recherche récursive.
Ces deux problemes sont par contre d'une trés grande importance car ils
rendent la gestion de la généalogie extrémement difficile a réaliser, a tel
point que I'équipe EXIR ne pense pas I'aborder tant que EXIR existe sous
cette forme. Si 'IS/GR* n'a pas encore donné de solution pour la généalo-

*(S/GR = Information Sciences/Genetic Resources Program
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gie c'est d'une part parce qulil n'y avait pas ou peu de demande, mais
aussi et surtout parce que le logiciel n'était pas adapté a ce probleme (ce
pourquoi GDM est mieux placé).

2. Gestion de données en ressources génétiques.
(par le systeme GDM)*

a. Présentation. GDM est un systéme congu pour créer et gérer des
données dans le cadre de la gestion des ressources génétiques, lorsque le
volume des données devient trop grand pour étre géré manuellement, mais
gu’'on ne posséde pas de moyens financiers suffisants pour s’équiper d'un
gros ordinateur et des logiciels nécessaires. Sa conception a été rendue
possible du fait de la diminution spectaculaire du prix des micro-ordina-
teurs et simultanément de I'accroissement de leur taille mémoire et de leur
puissance de calcul. Dans le cas de la création d’'une banque centrale et
de banques locales, i| permet a chaque banque locale de créer et gérer
ses propres donnees pour les traitements simples. Lorsque le traitement
demande plus de place mémoire, (cas d'analyses multivariates), il peut étre
effectué au niveau de la banque centrale sur un gros ordinateur, bien que
'on commence a voir apparaitre des programmes d'analyses multivariées
pour micro-ordinateur, ce qui laisse penser que trés bientdt ce probléme
n’existera plus pour des fichiers de taille moyenne.

b. Fichiers GDM. Un fichier GDM est composé d’enregistrements qui
contiennent chacun les données concernant un seul individu, chaque
«champ» ou donnée étant indépendant I'un de lautre. En terme GDM
chague champ est un descripteur (c’est-a-dire une clé d'acces). GDM
associe automatiquement un numéro & chaque enregistrement par ordre
d'entrée. Ce numéro n'est pas un descripteur et l'utilisateur ne peut y avoir
acces. Pour compacter le fichier, les données sont enregistrées sous forme
d'une «chaine de caractéres », la virgule est le marqueur de fin de descrip-
teur. La figure suivante montre un exemple de fichier, tel qu'il est enregistré
sur disquette.

*GDM: gestion des données en ressources génétiques (germplasm data manage-
ment)
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Exemple pour le GDM :

+,FILE,GFILEA.TXTY,DES,?,70,22,TEXT,2
CARACTERISTICAS DE MAZORCA Y GRANO DEL DEPARTMENTO
DE ANAZONAS

9 MUMERQ DE COLECCION

10 LARGO DE KAZORCA

11 ANCHO DE NAZORCA

12 WUNERQ DE HILERAS

13 ANCHO DE PEDUNCULO DE MA20RCA

14 LAKGO DE PELUNCULE DE NA20RCA

1S NUMERO DE NUDBS

- 14 LARGO DE GRAND

17 ANCHO DE GRANO

18 ESPESOR DE GRANG
19 TEXTURA DE GRAND
20 COLOR DE GRANG

21 FORNA DE GRANO

22 DEPKESION DE GRANG

(kEC., 1 ,1001,12,0,5.1,0,11.0,D,0,10.8,8.7,4.8,2.0,1,D,1,0,(REC), 2 ,1002,10.8,4.3,9.6,10,8,19.0,0,11.9,10.5,5.0,1.1,1,8D8,3,(KEC),

3 ,1003,13.5,4.4,10.6,11.9,0,0,10.7,10.2,6.0,1.9,1,4D5,2, (REC), 4 ,1006,12.8,5.0,11,0,11,8,0,D,12.8,10.8,5.4,1.0,5,HD5,2,(REC), 5 ,
1007,13.4,4.2,9.6,10.4,0,0,11,0,10.4,5.6,1.8,MD5,MDS, D, (REC), & ,1008,12.0,4. 2 8. a 9.1,0,0, i2. 1,11.1,5.5,1.0, 5 ,NDS,3, (REC), 7 ,1009,
13.2,4.3, 9 9, \0.9 9,D,10.6,10,3,6.0,1.9,1,5,3,(REC), 8 ,1001,14.4,4.8,)1.4,11.4,D,D, |3 0, IO 3,5.8,1. 5 8, HDS 4,(REC), 9 ,1012,14.4,5,
1,40.8, IS 0 D,D,l .6 IO 5,5.5,1.3,HD5,HD5,7,(REC), 10 ,1013,14.1, 5 2, 12 8, |3 4,0, n,12.9,10.4,5.5,|.6,a,nns,1.4,(nec> 11 ,1014,13.9,
5.2,!2.6,\3.6,D,D,|2.8 10.7,5.8,1.0,5,4D5,1.2,(REC), 12 ,1015,14.9,5.1,11,6,13, a,n,u,lz.s,lo.v.s.a,1.7,nns,nns,9,(REC), 13 ,1014,14,
9,4.8,D0,11.9, D,D,II.S 10.7,6.1,1.9,1, NDS N (REC), 14 ,1017,15,6,4.9,11.8,13.0,D0,D0,12.7,10.7,5.6,2.0,1,1,5,(REC), 15 ,1018,14.6,4.7,!
1.3,12.5,5,5,12.3,10.7,5.46,1.3,14, nns DS (RECY 44 1020,12.2.5.8 12 L13 5,b,D,12,8, H 2.4,3,1.0, 5 D 1 (REC), 17 ,1021,13.4 ,5.2,13
.8,11.8,0,0,12,5,10.4,5.7,1.0,5, nns 1. ;FREC)JAJBAJIOZ2 13.6,3.8,11.1,10.0,0,0,11.1,9.4,5.4,1.7,1 HDSAAJ(REC), 19 ,1023 13. 7,5.0,11,
8,14.2,0,0,12,4,10.3,5.9,1.1, NDS 18,9, (REC), 20 ,1024,14.4,5.3,1,2,13.7,D, D,IZ.?,IO.S,S.?,Y‘O NDS A0S, T.1,(REC), 21 ,1025,11.4,4.4,9
4,12,4,D,0,12,6,10.5,5.9,2.0,1,KD5,0, (REC), 22 ,!026,9.8,4.9,lo.],l2.0,|3.8,l1.0,5.4,1.0,HDS 16, 1 14,1 (REC), 23 ,1027,10.4,4.5,10,
0, 11.2,D0,D,11,1,10,2,6,0,1.7, HDS Y, 3 (REC), 24 ,1028,14.2 24.7,10,4,11.8,0,0,12.5,11,0,5.8,1.8,1, HDS 3, (REC), 25 ,1029,10.3,5.1,10.9,
11.4,0,0,14,4,11.4,5.4,1.0,5,8D5,1.4,(REC), 24 ,1030,12, 3,4.9,|o.¢,|o.9,b,n,|2.a,1o.7,5.6,|,nns 9,1, (REC), 27 ,1031,11.9,4.5,9.5,12.
0,0,0,12.4,10.4,5.4,1.1,2,18, :1s£c>, 28 ,1032,13.1,5.0, 10.6,\2.3,9.7,7.2,12.8,10.7,5.7,1.l,5,nb9,7,(REC), 29 ,1033,8.9,5.3,0,12.4,0
N IJ B,11.4,5,8,1,0,5,0D5,1.2, (REC), 30 ,1034,12.6,4.4 9.4,11.8,0,D0,13.0,10,7,5.,4,1.4,1,KD5,2,(REC), 3I ,1035,10.64,4.7,D,10.1,0,D,1
1.4,10. 5 5.7,1.0,5,KD8,1, (KEC), ,1036,11,4.7,10.0,11.3,0,D,12,8,10.9,5.3,1.0,1,405,1,1, (REC), 33 ,1037,13.6,4.3,10.0,12.2,D,0,11,
7, 10, 2,5.8,1.8,8D5,1,2, (REC), 34 ,1038,10.4,5.0,11.1,12 1,0,0,14.3,10.4,5.0,1.2,1,3,1.4,(REC), 35 ,1039,9.3,4,7,10.9,9.0,0,0,13.5,10
o4, 5.1,1.0,5,8D8,1,1,(REC), 36 ,1040,9.4,4,4,10.3,9.8,D0,0,12,7,10.1,5.3,1,0,HD5,HDS, 6, (REC), 37 ,1041,11.7,4.2, 9 4,10.0,D,0,12. 0,10.
5,5.3,2.0,1,1,5,(REC), 38 ,1042,17,0,5.0,13.3,13,0,0, D 11.2,9,6,5.5,2.0,1,5,1.3,(REC), 39 ,1043, 16 2, 5 2,13.7,0,D, D 10.4, 10 1,4.5,0,
0,D0,0

EOF



— FILE, GFILE4.TXT, DES, 9, TQ, 22, TEXT, 2
. Ensuite GDM imprime la description du fichier GFILE4.TXT sur deux
lignes puis le numéro et le nom des descripteurs.

(REC), 18, 1022
annonce un n° n°
nouvel enregistrement d’accession
enregistrement (inaccessible
par
I'utilisateur)

13.6, 3.8, 11.1, 10,0, DD 11.1, 94, 54, 1.7, 1, MDS, 1, est la liste des
valeurs des descripteurs pour |'enregistrement. EOF indique la fin de fichier
(End of File).

GDM est a ta fois un hardware* et un software**.

— Le hardware se compose de 3 parties:

® 1 mémoire de 48 k (peut varier de 16 k a 64 k),
® 1 écran,

e 1 imprimante de 132 colonnes.

Ce systéme peut marcher de fagon autonome (banques locales) ou étre
connecté a un gros ordinateur par téléphone (banque centrale). L'enregis-
trement des donnees se fait sur disquettes, ce qui facilite I'échange de
données d'une banque a l'autre.

c. Fonctions existantes. Certaines fonctions sont réalisées directement
par le systéme, d'autres par des logiciels. lls sont écrits en langage BA-
SIC*** étendu et peuvent étre utilisés sur un systeme d’exploitation CP/M.
GDM peut étre installé facilement sur n'importe quelle machine avec un S-
100 bus**** supportant le systéme d'exploitation***** CP/M, et avec plus de
difficultés sur d'autres systemes.

*HARDWARE = mot anglais signifiant «quincaillerie » et par analogie définit tout ce
qui est matériel informatique. Il s'oppose a Software.

*SOFTWARE = mot anglais fabriqué par opposition a Hardware pour désigner tout
ce qui est immatériel en informatique. If comprend les programmes et la documenta-
tion permettant de faire fonctionner un ordinateur. On distingue le «software» de
base (traducteur de langage, systéme d'exploitation) et le «software » d’application
(les programmes de gestion, calcul, etc...).

***Basic: langage évolué, ayant la particularité d'occuper peu de place mémoire,
d'étre facile a apprendre et a utiliser. C'est souvent un langage destiné a 'enseigne-
ment.

***Bus: Abréviation de ligne omnibus. Ensemble de fils permettant I'interconnexion
de plusieurs organes digitaux. Organe digital: partie de 'ordinateur permettant e
stockage des informations (ex. les registres de la mémoire centrale).

*xGystéme d’exploitation: ensemble homogéne de programmes congus pour
travailler les uns avec les autres, se répartissant en programmes de traitement et
programmes de contréle. C'est cet ensemble de programmes qui assure la gestion
de l'ordinateur et en donne son type. Ici le type est CP/M (control program for
microprocessor) d'autres peuvent étre DOS, OS/VS, etc... CP/M est essentiellement
l'interface logiciel entre I'utilisateur et le systeme. Ii fournit un ensemble limité de
commandes ainsi que des programmes utilitaires facilitant I'utilisation du systéme. Il
a été réalisé pour occuper une faible quantité de mémoire.
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On peut réaliser les fonctions suivantes:

— Creéation de fichier (DE1)

— Contrdle des données (DE2A)

— Edition des erreurs de donées (DE2B)

— Ajouts de nouveaux descripteurs (JOIN)

— Ajouts de nouveaux enregistrements (PIP)

— Mise a jour des fichiers: correction d'erreurs, retrait d'enregistrements
(Z-tel).

— Interrogation des fichiers (QS). Cette fonction permet la création de
fichiers intermédiaires résultants de l'interrogation (fonction facultative).
Elle permet d’extraire du fichier les enregistrements et les descripteurs
utiles. Le mode d'interrogation ressemble a celui d'EXIR, il est aussi
basé sur l'algebre de BOOLE.

— I existe aussi quelques programmes statlsthues (STAT 1 a STAT 4)
mais cette fonction est encore peu développée.

o STAT1 réalise des fonction de statistiques descriptives (moyenne, va-

riance, régression linéaire, corrélation entre 2 descripteurs).

® STAT2 régression multiple par étape.

e STAT3 analyse de variance a 1 facteur (modele randomisé).

® STAT4 analyse de variance a 2 facteurs (bloc, complétement randomisé).

— Destruction de fichiers (ERASE).

— Editions de fichiers:

e Soit tels qu'ils existent (TYPE)

® Soit sous forme de tableau (RW) sur imprimante ou sur écran.

— |l permet la création de descripteurs & zones multiples variables (par

«MDS » multiple descripor state: lorsqu’on déclare un descripteur «MDS »

le systeme accepte plusieurs états pour un méme descripteur et les range

dans des fichiers secondaires).

— Une autre fonction (SC) permet la gestion des stocks et doit étre préci-

sément définie en fonction des besoins que 'on a.

— PASPORT est une fonction qui transforme les données du systeme

GDM dans un autre modéle spécifié par l'utilisateur, par exemple pour

rendre les données compatibles entre deux microordinateurs de systéme

d’exploitation différents.

d. Extensions a court terme des logiciels. La connexion avec un gros
systéme est réalisée seulement pour CDC (par ce que I'IS/GR est connecté
a un CDC) et IBM, toute base créée de fagon autonome est ainsi connecta-
ble tant sur {1BM que CDC pour des traitements d'analyses multivariées par
exemple.

— Logiciel d’extraction de généalogie. Mr McMILLAN étudie actuellement
des propositions de logiciels adaptables & GDM susceptibles de rendre la
gestion de la généalogie plus facile*. Le probleme d’extraction de généalo-
gie est difficile a résoudre a grande échelle de fagon satisfaisante.

-— Adaptation d'EXIR a GDM. L'IS/GR étudie la possibilité d'étendre EXIR a
GDM et pense pouvoir le réaliser en utilisant le langage BASIC.

*Nos travaux sur le SGBD ADABAS nous permettent I'étude compléte de généalo-
gies sur un 1BM 370/168 (cf. exemple des extractions de généalogies).
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3. Comparaison des deux logiciels EXIR et GDM

EXIR est un logiciel qui semble ne plus pouvoir beaucoup évoluer parce
gue 'équipe qui le travaillait est disséminée et les personnes restantes ne
peuvent pas s'attaquer a un si gros probléme, ou du moins pas dans
Fimmeédiat. C'est un logiciel colteux a I'utilisation et exigeant beaucoup de
place mémoire. Il s'est toutefois nettement amélioré par rapport aux précé-
dentes versions quant a la souplesse d'utilisation.

GDM est peu exigeant en mémoire et d'une trés grande facilité d'emploi
pour non informaticiens. Le stockage ne colte que le prix des disquettes (5
doflars la disquette). Il est limité a ['heure actuelle a 50 descripteurs mais le
logiciel est transformable pour plus de descripteurs. C'est encore un logi-
ciel en pleine évolution. Ce systéeme qui peut marcher de fagon compléte-
ment autonome par rapport a un gros ordinateur laisse penser qu'il est
parfaitement adapté a I'organisation des réseaux de banques locales gé-
rant elles-mémes leurs données. La banque centrale ne serait indispensa-
ble que pour de gros traitements et la création des fichiers centraux (soit
sur systéeme EXIR, ou CODASYL ou ADABAS). L'échange des données
peut se faire par courrier en envoyant les disquettes par poste. L'utilisation
de ce systéme ne demande pas de formation informatique aux utilisateurs.
Seul le gestionnaire de la bangue centrale a besoin de ces connaissances
pour adapter ou créer de nouveaux logiciels en fonction des besoins.

IV. O