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Résumé 

Vue l’importance du blé dur dans l’alimentation humaine dans le monde 

entiers, l’amélioration de cette céréale est un défit continuel  pour les sélectionneurs, 

en raison des contraintes biotique et abiotiques qui limite sa production. 

          Les techniques de marquage moléculaires permettent de rendre plus rapides les 

opérations classiques de sélection. Un certain nombre de techniques de marquage 

moléculaire ont été utilisées dans le domaine de la sélection  végétale dans l’objectif 

est de connaitre le génome grâce  à la réalisation des cartes génétique par l’utilisation 

de différente type de marqueur moléculaire, De telles carte présentent une base pour 

identifier et localiser des gènes et des QTL (Quantitatif Trait Loci) d’intérêt 

agronomique, dans le but d’améliorer les variétés par le biais de la sélection assistés 

par marqueur (SAM). 

Cette étude montre que la sélection assistée par marqueurs (SSR, RFLP, 

AFLP, RAPD)  est très exploités dans le but d’amélioration des blés en condition de 

contraintes biotique et abiotique. Pour le blé dur, cette approche est à son début, le 

séquençage du génome n’est pas encore complet, vue sa grande taille. 

 
 
Mots clés : Blé dur , stress biotique et abiotique, SAM, marqueur moléculaire, la 

tolérance, résistance. 

 
 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

Summrary: 

 

Given the importance of durum wheat in the human diet in the whole world, 

improving this cereal is a continual challenge for breeders, due to biotic and abiotic 

constraints that limit production. 

The molecular marker techniques can make faster the conventional operations 

of selection. A number of molecular marker techniques were used in the field of plant 

breeding in the objective is to know the genome through the realization of genetic 

cards by using different type of molecular marker, Such card has a base to identify 

and locate genes and QTL (Quantitative Trait Loci) of agronomic interest, in order to 

improve varieties through marker assisted selection (MAS). 

This study shows that the marker assisted selection (SSR, RFLP, AFLP, 

RAPD) is operated for the purpose of improvement of wheat in conditions of biotic 

and abiotic stresses. For durum wheat, this approach is at its beginning, genome 

sequencing is not yet complete, for its large size. 
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 :ملخص

 

ّظشا لإَٔيخ اىقَح اىصيت في اىْظبً اىغزائي ىلإّسبُ في اىؼبىٌ مئ، ٗتحسيِ ٕزٓ 

لإخٖبد اىحي٘ي ٗ الاحي٘ي اىَفشٗض ٗ اىزي يحذ اىحج٘ة ٕ٘ اىتحذي اىَستَش ىيَشثي، ثسجت ا

 .ٍِ الإّتبج

يَنِ استؼَبه تقْيبد اىشاسَبد اىدزيئيخ ىتسشيغ في ػَييبد الإّتخبة اىتقييذيخ ٗ خؼيٖب 

أمثش دقخ. ْٕٗبك ػذد ٍِ اىتقْيبد اىدزيئيخ تٌ استخذاٍٖب في ٍدبه تشثيخ اىْجبتبد ثٖذف ٍؼشفخ 

ٕزٓ ’يْيخ ٗرىل ثبستخذاً ّ٘ع ٍختيف ٍِ اىشاسَبد اىدزيئيخ اىديًْ٘ ٍِ خلاه ػَو اىخشائظ اىد

(ٍِ اىفبئذح اىزساػيخ، QTLاىجطبقخ ىذيٖب قبػذح ىتؼشيف ٗتحذيذ اىديْبد اىنَي ٗسَخ ٗ اىَنبُ  )

 . (SAM)ٍِ أخو تحسيِ الأصْبف ٍِ خلاه ػلاٍخ سبػذ اختيبس

( SSR ،RFLP ،AFLP ،RAPDٗتجيِ ٕزٓ اىذساسخ أُ ػلاٍخ ٍسبػذ اختيبس)

يستؼَو ىغشض تحسيِ اىقَح في ظشٗف اىضغ٘ط اىحي٘يخ ٗغيش اىحي٘يخ. ثبىْسجخ ىيقَح اىقبسي، 

 .ٕٗزا اىَْٖح ٕ٘ في ثذايتٔ، تسيسو اىديًْ٘ ىٌ ينتَو ثؼذ، ىحدَٔ اىنجيش

 

 

 كلمات المفتاح:

  ، اى٘اسَبد اىدزيئيخ ٗاىتسبٍح.SAMاىقَح اىقبسي، ٗالإخٖبد اىحي٘يخ ٗغيش اىحي٘يخ، 
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                            Introduction 

 

La culture des céréales est considérée comme l'une des premières 

grandes découvertes ayant exercé une influence majeure sur l'avenir des 

sociétés humaine. Encore aujourd’hui, les céréales constituent la base de 

notre alimentation. Elle assurent la majeure partie des ressources nutritive 

humaine et animale de la planète (jacusGuéguen et al., 2009), selon la FAO, 

(2014)  la production des céréale dans le marché mondiale proche à 2518,8 

Mt. 

Parmi ces céréales, le blé occupe la première place pour la production 

mondiale et la deuxième après le riz, comme source de nutritive pour la 

population humaine, il assure 15% de ses besoins énergétique (Bajji, 1999 in 

Mouellef, 2010). Le blé est une céréale importante en termes de 

consommation intérieure dans de nombreux pays du monde. Il est utilisé dans 

certaines industries primaire, tels que les pains, les pâtes alimentaires, le 

couscous et les pâtisseries. Cependant la production assurée par cette céréale 

est confrontée à plusieurs contraintes biotiques et abiotiques. 

Dans les zones arides et semi-arides du sud de la Méditerranée, la 

faiblesse des précipitations et leurs distribution aléatoire se traduisent souvent 

par une situation des contraintes biotique et abiotique qui sont présentent 

pratiquement tout au long du parcours du rendement du blé dur (Abeledo et 

al., 2008). Ce qui explique le faible rendement de la culture de cette céréale 

en Algérie. L’Algérie est d’ailleurs l’un des plus gros importateurs de blé 

dans le monde, 4 millions de tonalités, pour couvrir la demande de la 

démographie croissante (32 millions de personnes). En effet la 

consommation annuelle des céréales est d’approximativement de 220 

kilogrammes par habitant (Madr, 2011).  

À cause de ce déficit en production de blé qui ne couvre pas les besoins 

des populations, les chercheurs ont mis au point des programmes 



d’amélioration visant en premier lieu, la sélection des génotypes bien adaptés 

aux conditions climatiques. 

L’amélioration génétique du blé dur reste basée sur la recherche d’une 

meilleure variété tolérante et résistante aux contraints abiotiques et  biotiques 

( Fallah et al., 2002). Le sélectionneur doit choisir une stratégie d’action qui 

peut maximiser ses chances de création d’une bonne variété en utilisant, les 

ressources génétiques, les méthodes de sélection classique, les nouvelles 

techniques de biologie moléculaire en intégrant au mieux les outils de la 

biotechnologie tels les marqueurs moléculaire en sélection assistée par 

marqueurs. 

L’amélioration des connaissances au sujet des loci et gène concernés 

par la tolérance aux contraintes biotiques et abiotiques de faire évoluer la 

sélection du phénotype vers le génotype. C'est le principe de la sélection qui 

sera assistée par des marqueurs moléculaire (SAM), elle aura le grand 

avantage de réduire l'effet  masquant de l'environnement sur l'expression 

génique comme elle améliore par la même l'efficience de la sélection pratique 

(Cattivalli et al., 2002, Bousba, 2012, Bousba et al., 2013). 

L’objectif de notre travail est de faire une synthèse bibliographique sur  

l’utilisation de la sélection assisté par marqueurs moléculaires (SAM) pour 

l’amélioration de la production de blé en présence des contraintes biotiques et 

abiotiques. 

Le manuscrit est présenté en trois chapitres dont le premier chapitre présent 

généralité, origine et importance de blé ; Le deuxième chapitre montré les contraintes 

biotique et abiotique et le dernier chapitre dévoile l’utilisation des marqueurs dans la 

sélection de blé en identifiant les différents marqueurs moléculaires utilisés dans  la 

sélection assisté par marqueur. 

Le manuscrit est finalisé, par une conclusion et des perspectives, suivies de la 

liste de références bibliographiques. 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

CHAPITRE I : 

Généralité sur le blé dur 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

1- Botanique et description de la plante de blé dur (TriticumdurumDesf.)   

Le blé est une plante herbacée annuelle, monocotylédone qui appartient 

au genre Triticum de la famille des Poacées. Les deux espèces qui dominant 

aujourd’hui la production sont : le blé tendre et le blé dur.  

Le blé dur (Triticumturgidumssp. durum) est une plante annuelle de la classe de 

Monocotylédones de la famille des Poacées, de la tribu des Triticées et du genre 

Triticum(tableau.01). En termes de production commerciale et d’alimentation 

humaine, cette espèce est la deuxième plus importante du genre Triticumaprès le blé 

tendre. Leur  famille comprend 600 genres et plus de 5000 espèces (Feillet, 2000). 

Tableau. 01 : Classification du blé dur (Debiton, 2010) : 

 

 

Il s’agit d’une graminée annuelle de hauteur moyenne dont la structure 

morphologique générale est la suivante (Figure.01) : 

1-1-La tige : est généralement cylindrique, dressée creuse est 

cloisonnée par des nœuds pleins et renflés ; ce genre de tige a reçu le 

nom de chaume (Auriauet al., 1992). Vers la base, chaque noeud au 

contact du sol porte un faisceau de racines adventives et souvent une 



tige verticale non ramifiée. C’est ainsi qu’un seul grain peut donner 

naissance à plusieurs tiges. Le phénomène favorisé par les roulages de 

printemps a reçu le nom de tallage. Les feuilles qui prennent naissance 

au niveau des noeuds sont disposées en deux rangées opposées autour 

de la tige. C’est une plante annuelle, semée à l’automne (blé d’hiver) ou 

au printemps (blé de printemps) (Clerget, 2011). 

1-2- L’épi : Est composé de petits épis ou épillets. Chaque épillet est 

enveloppé de deuxbractées protectrices appelées glumes. Il est composé 

de trois, quatre, cinq fleurs avecune fleur terminale stérile (Bozzini, 

1988). Chaque fleur est elle-même entourée dedeux petites bractées 

protectrices ou glumelles. 

1-3-La fleur : est verdâtre et dépourvue de corolle ; il n’y a pas de 

pétales colorés. Le caliceest formé de deux minuscules écailles ou 

glumellules jouant le rôle de sépales(Bozzini, 1988). 

1-4-Le grain : Le grain de blé est un fruit sec et indéhiscent, appelé 

caryopse, constitué d’une graineet de téguments (Desclaux, 2005). 

 
Figure. 01 : Morphologie des graminées (exemple du blé) (Soltner, 1998). 



2-Origine  géographique et génétique de blé dur  

2-1-Origine géographique et diffusion de la culture du blé  

La découverte du blé remonte à 15000 ans avant Jésus-Christ dans la 

région du croissant fertile, vaste territoire comprenant, la vallée du Jourdain 

et des zones adjacentes de Palestine, de la Jordanie, de l’Iraq, et la bordure 

Ouest de l’Iran (figure.03)(Feldman et Sears, 1981 in Mouellef, 2010).  

La base de divers éléments botaniques, génétiques et archéologiques, 

que le creuset de notre céréaliculture se situerait en une zone plus limitée du- 

dit Croissant fertile, localisée autour de l’amont du Tigre et de l’Euphrate, 

dans des territoires actuels de la Syrie et de la Turquie. On croit que le blé 

dur provient des territoires actuels de la Turquie, de la Syrie, de l’Iraq et de 

l’Iran (Feldman, 2001; Mouellef, 2010). 

 
Figure. 02: Carte du centre d’origine et la diffusion de la culture de Triticumturgidum 

(Bonjean, 2001). 

2-2-Origine génétique du blé  

L’espèce de cette époque lointaine, le Triticummonococcum L, est un 

des ancêtres des blés actuels. Le genre Triticum, se subdivise, en fonction du 

niveau de ploïdie, en trois groupes: diploïde, tétraploïde et héxaploïde, avec 

respectivement 14, 28 et 42 chromosomes (Sakamura, 1918; Harlan, 1971). 



Ces trois groupes sont représentés, respectivement, par Triticummonococcum 

L., Triticumturgidumsspdurum L. et TriticumaestivumL. Le génome de ces 

espèces est organisé en une sériebasique de 7 chromosomes (x = 7 

chromosomes), qui, au cours de l’évolution, a gardé une certaine homologie 

(synténie), malgré la spéciation chez la famille des Poaceae(Ahnet al.1993).  

Les espèces de blé tirent leur origine génétique de croisements naturels 

entre Triticummonococcum, Triticumurartuet des espèces sauvages 

apparentées appartenant à Aegilops (Aegilops speltoïdes) (Figure.04). 

Triticummonococcumet Triticumurartusont les premières formes des céréales 

cultivées, elles sont de constitution génomique 2n = 14. Ainsi le génome A 

vient de Triticumurartu, alors que le génome B vient de l’Aegilops 

speltoïdes. Ces deux génomes, ensemble, forment la constitution génomique 

du blé dur (TriticumdurumDesf.) (Feldman et Sears, 1981). 

 

 
Figure.03: Phylogénie du blé dur (Debiton, 2010). 

3-  Importance et la production du blé  dur  

Les grains de blé dur donnent de la semoule pendant la mouture, cette 

semoule est valorisée dans la fabrication des pâtes alimentaires (Jeantet et al., 

2006). De plus en Afrique du Nord, on utilise aussi cette céréale pour la 

production de couscous, plat traditionnel  et des pains traditionnels (la 

galette) (Feillet, 2000). Il est utilisé pour préparer les chappattis dans le sous-

continent indien et tortillas en Amérique Central et du Sud (Pena et Pfeiffer, 



2005). La paille est utilisée comme litière et comme aliment pour les 

animaux (Bahlouli et al., 2005)  

3-1- Dans le monde  

Le blé représente 30% de la production mondiale de céréales et 20% 

de la ration alimentaire consommée par la population mondiale. La 

consommation totale  est stable et se maintient à 688 millions de tonnes en 

2014 du fait d'une contraction de 2 % que connaît l'utilisation aux fins de 

l'alimentation animale et  1,4 % de l'utilisation aux fins de l'alimentation 

humaine (Anonyme A, 2014). Les stocks de blé devraient atteindre 180 

millions de tonnes en 2014, soit une hausse de 14 % (22 millions de tonnes) 

par rapport à 2013 (Anonyme A, 2014). 

Tableau 02 : Les récoltes de blé dans le monde par grandes zones et principaux pays 

producteurs (blé tendre  et  blé dur)(Anonyme B, 2014) : 

 2012/2013 (Mt) 2013/2014(Mt) 2014/2015(Mt) 

Europe 

-dont U.E. 
136,0 

131,6 
146,4 

142,2 
150,8 

146,8 

Ex-URSS 

-dont Kazakhstan 

-dont Russie 

dont Ukraine 

77,2 

9,8 

37,7 

15,8 

102,7 

13,9 

52,1 

22,3 

100,3 

15,0 

51,0 

20,0 

Nord et Centre Amérique 

-dont Canada 

-dont Etats-Unis 

 

92,2 

27,2 

61,8 

98,9 

37,5 

58,0 

87,7 

29,0 

55,0 

Sud Amérique 

-dont Argentine 

-dont Brésil 

 

17,1 

8,2 

4,4 

19,9 

10,0 

5,5 

23,9 

12,9 

6,6 

Proche Orient 

-dont Iran 

-dont Turquie 

38,6 

14,0 

17,5 

41,2 

14,5 

18,0 

35,6 

13,3 

16,0 

Extrême Orient 

-dont Chine 

-dont Inde 

247,5 

120,6 

94,9 

 

247,6 

121,9 

93,5 

250,3 

122,0 

95,9 

 

Afrique 

-dont Egypte 

-dont Maroc 

23,4 

8,5 

3,9 

26,1 

8,8 

7,0 

25,0 

9,2 

5,8 

Océanie 

-dont Australie 

 

22,9 

22,5 

 

27,3 

27,0 

 

25,8 

25,5 

TOTAL MONDE 654,9 710,2 699,3 



 

 

3-2- En Algérie  

Le blé est la première céréale cultivée dans le pays. Elle occupe annuellement 

plus d'un millions d'hectares.  

La production des céréales en Algérie présente une caractéristique fondamentale 

depuis l’indépendance à travers l’extrême variabilité du volume des récoltes. Cette 

particularité témoigne d’une maîtrise insuffisante de cette culture et de l’indice des 

aléas climatiques. Cette production est conduite en extensif et à caractère  

essentiellement pluvial (Figure. 04). Il est donc, facile de prédire qu’elle ne pourrait 

satisfaire les demandes d’une population qui, dépassant actuellement 36 millions 

d’habitants, est potentiellement et traditionnellement consommatrice de blé.  

Malgré une amélioration substantielle des volumes de blés collectés, les 

superficies dédiées à la culture des blés ont significativement baissé, alors que les 

rendements et la production en blé ont évolué de manière erratique. Les raisons de 

cette stagnation sont nombreuses : une pluviosité capricieuse, la chute de grêle, les 

inondations et l’apparition de certaines maladies, notamment la rouille que les 

agriculteurs ne savent pas traiter. La conséquence en a été un accroissement des 

importations et une baisse de la production des blés locaux collectés dans 

l’approvisionnement du marché interne. 

 

 



 

Figure. 04 : Evolution de la production des céréales en Algérie 2008-2013. 

La production nationale en blé dur est encore faible, elle ne couvre que 

20 à 25 % des besoins du pays, le reste étant importé (Anonyme, 2008). La 

cause principale de la faiblesse de la production du blé dur en Algérie est le 

faible niveau de productivité (rendement) obtenu, soit 9 à 11 quintaux/hectare 

(Chellali, 2007).  

Cette faible productivité est elle-même due à des contraintes abiotiques 

(pluviométrie surtout, stress salin, thermique…), biotiques (adventices, 

surtout) et humaines (itinéraires techniques appliqués etc...) (Chellali, 2007). 

 

 

 

 

 

 

 



CHAPITRE II : 

                          Les stress biotiques et abiotiques 

 

 

 

 

 

 

 

 

1- Notion du stress   

Tous les organismes subissent des modifications/perturbations de leurs conditions 

de vie, liées par exemple à des changements de leur environnement. Ces stress 

biotiques et abiotiques peuvent induire un dysfonctionnement cellulaire allant jusqu'à 

la mort des cellules. 

Le stress chez les plantes apparaît avec des significations différentes en biologie, 

quiconvergent principalement en attribuant le stress à n'importe quel facteur 

environnementaldéfavorable pour une plante (Levitt, 1980). 

Un stress se définit aussi par son intensité, sa durée, le nombre d’expositions ainsi 

que par son association à d’autres stress (Bray et al., 2000) et son effet dépend de son 

degré, le stade de développement de la plante, le génotype et son interaction avec 

l'environnement (Yokota et al., 2006). 

Selon Jones et al., (1989) un stress désigne à la fois l'action d'un agent agresseur 

et les réactions qu'il entraîne dans l'organisme agressé, une force qui tend à inhiber les 



systèmes normaux. D’autre part, les stress environnementaux nés de la fluctuation des 

facteurs abiotiques (sécheresse, salinité et température) et biotiques affectent les 

conditions de croissance, le développement et le rendement des plantes (Fig.04) 

(Madhava Rao et al., 2006) 

Les facteurs de stress agissent rarement seuls ou de façon constante tout au long 

du développement des végétaux, ce qui complique l’étude physiologique des stress 

chez ces derniers. La complexité de la réponse biologique au stress rend souvent 

difficile à discerner la cause et les effets du stress (Jones et al., 1989). 

2- Différents types de stress   

 Stress physiques : déshydratation (dessiccation), température élevée ou gel, 

choc osmotique, variation de pH, conditions de lumière, rayonnement UV, 

radioactivité, traitements mécaniques 

 Stress chimiques : salinité, métaux lourds, effet de l'ozone, déséquilibre de la 

balance de minéraux nutritifs 

3- Les principales contraintes lie à la production du blé en Algérie  

 La faiblesse de la production céréalière et particulièrement celles des blés et des 

orges est due à plusieurs facteurs dont les plus importants sont considérés être : les 

pratiques culturales, les aléas climatiques et les variétés anciennes à faible rendement 

(Sayoud et Benbelkacem, 1996). Un autre élément parmi les plus contraignant de la 

production céréalière et non des moindres est le parasitisme du essentiellement aux 

maladies et insectes. Les maladies fongiques du blé causent des pertes de rendement 

pouvant atteindre 30% en cas de développement épidermique (Eyal et al., 1987) 

3-1- Contrainte abiotique  

 Les principales contraintes abiotiques des zones céréalières sont : 

 Une succession de périodes sèches de durées et de fréquences variables ; 

 Des gelées hivernales et printanières ; 

 Des températures élevées et siroccos ; 

 Des sols salins ; 



Ces contraintes impliquent la mise au point de variétés suffisamment tardives 

pour éviter les effets de gels tardifs et assez précoces pour échapper aux effets des 

hautes températures. 

En effet le programme de sélection et d’amélioration vise essentiellement à 

développer des variétés précoces avec la perspective d’éviter les gelées tardives et en 

conséquence d’éviter également les sécheresses terminales. 

3-2- Contrainte biotique  

Comme toutes les autres plantes cultivées par l’homme, le blé à paille peut être 

attaqué par un grand nombre des organismes parasites macroscopiques et 

microscopiques.  Les maladies se manifestent successivement au cours de 

développement de la plante. Il existe plusieurs contraintes pour la céréaliculture des 

stress biotiques et abiotiques (Benbelkacem, 2000). 

La forte présence de bios agresseurs peu affecté jusqu’à 30% des rendements. Et 

s’aggravent en raison des changements climatiques que connait notre planète. 

Dépendant des conditions d’humidité, de température ainsi que de la présence des 

pathogènes, plusieurs maladies cryptogamiques attaquent les blés et provoquent ainsi 

différents dégâts (Benbelkacem, 2000). 

Dix années d’enquêtes et de recherche sur les maladies des céréales ont résulté 

en un capital de données fiables. C’est ainsi que sur les blés, les maladies les plus 

importants ont été : la tache helminthosprienne(Pyrenophoratrinci-repentis). La 

septoriose (Mycosphaerellagraminicola). La rouille jaune (Puccinia striiformis), la 

rouille brune (Puccinarecondita) et le virus de la jaunisse nanisante de l’orge (VJNO). 

(Sayoud, 2004)  

3-3- La Réponse de plant  aux stress biotique et abiotique 

Pour lutter contre une contrainte, les plantes développent plusieurs stratégies 

adaptatives qui varient en fonction de l’espèce et des conditions du milieu (Esquive, 

évitement et tolérance) (Turner, 1986). 

Le mécanisme de l’esquive se traduit par une résistance apparente qui résulte 

d’un décalage entre la période du développement de la présence de l’agent du stress. 

La tolérance est la capacité des plantes à supporter l’invasion des agents de 

stress sans conséquences importantes. Les plantes tolérantes sont capables de se 



développer malgré la présence de contrainte. Cette tolérance peut résulter d’effets de 

l’environnement.  

L’hypersensibilité se traduit par une mort brutale des cellules de la plante 

attaquée là où le pathogène a essayé de pénétrer dans le tissu. Une zone nécrotique 

localisé se forme et arrête le développement de la maladie.  

La résistance est le mécanisme par lequel les plantes peuvent s’opposer à (ou 

surmonter) l’attaque des agents pathogènes. Elle est hautement variable et peut aller 

de la sensibilité totale à l’immunité (résistance complète). Une plante peut être plus ou 

moins sensible ou plus ou moins résistance mais jamais plus moins immune (elle est 

soit immune soit non immune). L’origine de la résistance peut être d’ordre 

anatomique (épaisseur des téguments, fermeture des stomates, etc…), ou peut résulter 

de la production par l’hôte de substances inhibitrices empêchant le développement de 

la maladie. 

3-4- La résistance et la tolérance aux stress biotique et abiotique  

La résistance des plantes aux stress biotiques et abiotiques est un caractère 

multigénique qui dépend de la combinaison d'un grand ensemble de gènes, de 

protéines et de voies métaboliques qui agissent de concert. Les changements (tant 

qualitatifs que quantitatifs) au niveau des protéines en réponse aux stress, permettent 

une modulation des voies métaboliques et donc une meilleure protection de 

l'organisme (Figur.06). 

Ces éléments démontrent que les plantes ont développé des mécanismes 

cellulaires de réponse aux stress particulièrement flexibles qui leur permettent de 

s'adapter efficacement à ces stress. La tolérance des plantes aux stress peut être aussi 

acquise par une combinaison de diverses approches expérimentales : 

 l'ingénierie génétique 

 la sélection / reproduction 

 l'utilisation de marqueurs génétiques 

 le répérage de loci de caractères quantitatifs (QTL - "quantitative trait 

loci") 

 accumulation de sprotéines ; HSP : heatschockproteins 



LEA : lateembryogenesisabundant 

Figure .06 : La tolérance des plantes aux stress(Vinocur& Altman, 2005) 

ROS : reactiveoxygenspecies (espèces réactives de l'oxygène) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure .06 : La tolérance des plantes aux stress(Vinocur& Altman, 2005) 

 

 

 

 

 

 

 

CHAPITRE III : 
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 Utilisation de marqueurs moléculaires 

en amélioration de blé dur . 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

          1-La sélection végétale  

La culture sélective des plantes, ou sélection végétale ou amélioration des 

plantes, est le processus par lequel l’homme modifie une espèce végétale. Cette 

sélection peut avoir différents des plantes cultivées (céréales, légumes, plantes 

d’ornement) ou l’élaboration de variétés décoratives. La sélection a joué un rôle 

déterminant dans l’augmentation de la production  agricole au cours du siècle dernier, 

tant dans les pays développés que dans pays en développement. Des variétés de riz et 

de blé à haut  rendement étaient au cœur de la révolution verte qui a donné une 

augmentation  spectaculaire de la production vivrière en Asie dans les années 70. Aux 

États-Unis. 



Plus de la moitié des gains de rendement de toutes les principales cultures de 

plein  champ au cours des 70 dernières années sont attribués aux améliorations 

génétiques pour le maïs, le soja et le blé. Le taux annuel d’accroissement grâce à la 

sélection est évalué entre 1et 3 %. 

La sélection des plantes est utilisée afin de modifier les espèces végétales et les 

adapter aux préférences ou aux besoins des humains, le croisement des plantes est 

apparu comme le moyen de modifier les fréquences des populations de gène qui 

influencent les caractéristiques importantdes plantes. 

1-3-  Les étapes de la sélection  

a-Recensement du matériel végétal 

b-Choix du matériel du départ 

c-Hybridation ou croisement des lignés. 

d-Fixation de lignés (caractère a désiré). 

E-évaluation de la nouvelle variété. 

f–Inscription en catalogue des meilleures variétés. 

1-4- Les objectifs  

La sélection peut avoir des différents buts dans la réalisation des espèces 

végétales et l’adaptation à un usage agricole ou l’élaboration de variétés décoratives. 

Les critères visés sont divers et dépendent de l’utilisation finale de l’espèce ciblée; 

surtout du point de vue agronomique. On cite : 

a/La création variétale génotypique (meilleurs génotypes des parents) et 

phénotypique (morphologique,  couleur ……), et donc l’augmentation de la 

biodiversité. 

b/L’amélioration de la production quantitative et qualitative de la plant, par 

augmenter leur rendement, et leur vigueur, et élargir leurs valeurs nutritives, 

gustatives, esthétique, décoratives …….). 

c/Favoriser la croissance, la précocité, la fécondité et la fertilité des plantes. 

d/L’augmentation de la résistance des plantes aux maladies,  aux parasites, aux 

herbicides et aux ravageurs. 



e/L’adaptation des plantes aux changement pédoclimatiques et aux milieux 

défavorables (salin hydrique, déficit hydrique, froid, chaleur, sécheresse…….). 

f/Stabiliser la sécurité alimentaire.  

1-3 Amélioration génétique du blé 

L’objectif des sélectionneurs est de rassembler dans une plante d’une espèce 

donnée, le maximum des caractères favorables (Goacolou et perdrizet, 1988) qu’on 

pourra nommer à la fin une plante élite. L’amélioration des plantes vis à crées des 

variétés qui réponds aux besoins de l’agriculteur. Mais aussi à ceux de tous les 

utilisateurs du produit récolté : consommateur, industriel, intermédiaires de la 

commercialisation, du stockage, de la transformation ….etc. 

L’évolution permanente des conditions climatiques, écologiques, sociales et 

économiques conduit à un ajustement continu des objectifs (Feldmann et.1998). Deux 

types d’objectifs sont le plus souvent recherchés : le rendement (La productivité) et la 

qualité (Gallais et Bannerot, 1992). La productivité qui est la capacité potentielle 

d’une variété à produire des rendements élevés quand les conditions optimales sont 

réalisées, la productivité est donc étroitement dépendant du milieu, elle est sous la 

dépendance de plusieurs gènes (Lafon et al., 1998). 

1-3-1-Adaptation au milieu abiotique  

On recherche la résistance au gelé, à la séchresse, pour atténuer les 

conséquences agro-climatiques « l’effet d’année » , ainsi que la précocité , la 

tolérance à la salinité .(Rousset, 1990). 

1-3-2-Adaptation au millieu biotique  

La création des variétés résistantes aux parasites et aux agents pathogénes est 

une solution à certains problémes de pathologie face auxquels aucun traitement 

chimique n’existe, moin polluante que la lutte chimique. La résistance variétale est 

une méthode de protection rarement durable en raison de l’adaptation des parasites 

aux gènes de résistance (Lafon et al ., 1998) 

1-3-3-Le choix de programme de la sélection  

D’après Bonjean  et picard (1990), il faut choisir les méthodes de sélection les 

plus adéquates en fonction des différents objectifs. Elles se déroulent, cependant, 

toutes de la manière suivant :  



 Elargissement de la variabilité constituée par des hybridations ou croissements 

de départ. Ces croisements se font entre les géniteurs de l’espèce que l’on veut 

améliorer. 

 Autofécondation des hybrides pour mettre à profit la recombinaison et 

exploiter  la  variabilité potentielle des croisements. 

 Suivi de l’application du programme de sélection des meilleures plantes, puis 

des meilleures lignées issues de la phase d’autofécondation. 

 Enfin, la phase d’évaluation des meilleures lignées et de choix définitif de 

celles qui seront candidate au dépôt pour l’inscription. 

Ces quatre étapes stratégiques de l’amélioration des plantes comportent toutefois 

des contraintes et des limitations. Il est intéressant de faire l’inventaire des outils 

récemment disponibles apportés par les biotechnologies, afin de les doter du 

maximum d’efficacité (Demarly et Chalbi, 1991). 

1-4-Méthodes de sélection  

Selon les objectifs désirés et recherchés, il y a différentes techniques de la 

sélection artificielle qui ont considérablement évolué avec le temps, cherchant à la 

disposition des sélectionneurs, parfois très controversées, qui font partie d’une sorte 

de « boîte à outils » pour améliorer les plantes, on en citant les suivant : 

a/La sélection massale  

b/La sélection récurrente 

c/La sélection généalogique  

d/La méthode Bulk 

e/La sélection par filiation monograine ou ¨Single Seed Descent (SDS) 

1-4- 1-Méthodes de sélection traditionnelle  

Utilisé pour l'amélioration la technique des croisements simple au complexe, 

interspécifique au inter génétique entre les variétés présentant les variétés présentant 

les caractères requis, les combinaisons souhaitée sont ensuit sélectionnées dans la 

desandance  puis stabilisées et multipliées comprend les technique qui ont été 

développées et pratiquées par les générations passés pendent de nombreux siècles. Il 



s’agit les par exemple de la sélection végétale pour  développer une variété de culture 

vivrière  ou encore des technique de brasserie et de fermentation utilisées pour 

transformer et conserver les aliments (pin, vin, yaourt ou fromage) ces technique qui 

utilisent les processus naturelle des organismes vivants, ne suscitent généralement pas 

d’inquiétude  dans la population (Kacem, 2005). 

1-4-2- Méthodes de sélection moderne  

La biotechnologie végétale « moderne » ou récente utilise, des techniques de 

modification génétique scientifique et d’analyse moléculaire, on parle de marqueur 

génétique qui permet une accélération  du processus de sélection, d’identification en 

quelques jours et avec une bonne précession les plantes réellement intéressant. Nous 

avons :  

a- Culture in vitro ; 

b-Fusion de protoplastes ;  

c-Utilisation de mutagenèse. 

2- Utilisation des marqueurs pour l’amélioration de blé dur 

2-1- Définition de marqueur moléculaire  

Un marqueur moléculaire est un locus polymorphe qui renseigne sur le 

génotype de L’individu qui le port. Un marqueur doit être  à hérédité simple, multi 

allénique et Co-dominant.  

Les marqueurs moléculaires correspondent donc au polymorphisme révélé au 

niveau de l’ADN. L’analyse de ce polymorphisme par les techniques de biologie 

moléculaire s’adresse à l’ensemble du génome, qu’il soit ou non traduit en protéine, et 

est indépendant  des conditions de l’environnement (Langridge et al.,  2001). En 

outre, le nombre de marqueur observables  est  théoriquement illimité et le génotype 

d’une plante peut être déterminé à un stade très précoce, aussitôt que le matériel est 

disponible pour l’extraction de l’ADN (Eagles et al., 2001).Ces marqueur seront 

d’une grande importance dans l’amélioration des cultures àvaleur agronomique et 

dans les programmes de sélection assistée par marqueur chez les céréales (Dekkers, 

Hospital, 2002). 

2-2-  Présentation d’un bon marqueur  



Selon De vienne (1999) un marqueur génétique  ¨idéal¨ : 

 Polymorphe : la matière première du généticien est la 

variabilité,  

 Multi-allélique : c’est-à-dire possédant plusieurs allèles 

(donc des séquences d’ADN différentes) sur un même locus (plomion, 

2003) 

 Co-dominant : l’hétérozygote présente simultanément 

les caractères des deux parents homozygotes, il peut être distingué de 

chacun des homozygotes parentaux.  

 Non épistatique : son génotype peut  être ¨lu¨ à partir de 

son phénotype quel que soit le génotype aux autre locus. La 

codominance  et le non épistasie peuvent être respectivement définies 

comme l’absence d’interaction intra et inter locus. 

 Neutre : les substitutions allélique au locus marqueur 

n’ont pas d’autre effets phénotypiques  (et donc éventuellement 

sélectifs) que ceux qui permettent de déterminer son génotype. Dans 

leur très grande majorité les polymorphismes moléculaires sont 

neutres. 

 Insensible au milieu :le génotype peut être inféré à 

partir du phénotype quel que soit le milieu.    

2-3- Les principaux types de marqueurs génétiques utilisés  

Les marqueurs sont classés en différentes catégories en fonction des molécules 

utilisées pour révéler le polymorphisme. Les marqueurs largement utilisée à ces jours 

concernent directement l’information portée par  Les acides nucléique ou les produits 

de la traduction des gènes.  De nombreux autres distinguent les marqueurs 

biochimiques,  issue de l’expression des gènes, y compris les produits  du 

métabolisme secondaire et les marqueurs moléculaires, directement issus du 

polymorphisme existant au niveau de l’ADN. Le terme marqueurs génétiques 

regroupe les marqueurs Morphologique, Biochimique et Moléculaire. 

 



2 -3-1-  Marqueurs morphologiques  

Les caractères morphologiques ont été les premiers marqueurs 

génétiques utilisés. Ils représentent des variations de type qualitatif 

(couleur…), morphologique, des résistances à des maladies ou des ravageurs. 

Ces marqueurs. Sont le souvent dominants . 

           2-3-2- Marqueurs biochimiques  

Les séquences exprimées du génome codent des protéines dont une 

partie assurent les réactions enzymatiques des métabolites. Les allèles d’un 

même locus codent des protéines qui peuvent présenter des différences de 

séquences et éventuellement d’activité. La quantité d’une substances peut ainsi 

révéler des variation des enzymes responsable de son accumulation (Woff et 

al., 1997) . 

      2-3-3- Produit et métabolisme secondaires :  

Les produit et les métabolisme secondaire sont utilisés comme 

marqueurs génériques, dès lors que la voie de biosynthèse dès ses métabolites 

est bien connu (Muler- Starck et al., 1992)  

    2-3-4-  Isoenzymes  

Les isoenzymes (ou isoenzymes sont différentes formes d’une enzyme d’une 

fonction  donné définie par le substrat et le produit de la réaction. Le terme isoforme 

est couramment utilisé par les physiologistes et biochimistes. 

    2-3-5-  Protéines totales  

Les protéines totales consistent en un mélange complexe des protéines 

extractibles présentes au moment du prélèvement dans les tissus analysés. Les 

protéines sont dénaturées afin de séparer les différentes chaines polypeptidiques  les 

constituant. La séparation par électrophorèse des polypeptides peut  être conduite 

selon deux critères indépendants : la masse, ou le point isoélectrique. (Gay et al, 

1986) 

3- Les différents types de marqueurs moléculaires :  



De nombreuses techniques  de marquage moléculaire sont aujourd’hui  

disponibles,  et de nouvelles  sont régulièrement  publiées (Gupta et al., 2001 ; 

Langridge et al., 2001 ; Rafalski, 2002a, b). 

Les marqueurs moléculaires proviennent du polymorphisme détecté au niveau 

des molécules d’ADN nucléaire, chloroplastique et mitochondrial. Ils sont d’un cout 

souvent plus élevé que les marqueurs biochimique comme les isoenzymes ou les 

terpènes mais ils permettent une inférence génétique plus précise basée sur un 

échantillon beaucoup plus large de locus (Karp et al ; De vienne, 1998) 

Ces méthodes peuvent être regroupées en deux grandes  catégories : les 

marqueurs de type RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphisme) et les 

marqueurs basés sur la méthode de PCR (Polymérase  Chain Réaction). Le choix du 

système de marquage dépend de l’objectif précis fixé, des moyens et des compétences 

disponibles au laboratoire. (Gupta et al., 1999 ; Santoni et al., Langridge et al.,2001).  

3-1- Marqueur RFLP  

La technique RFLP développée par Botstein et al,. (1985) repose sur la mise en 

évidence de la variabilité de la séquence nucléotidique de l’ADN génomique  après 

digestion par des enzymes de restriction. Une multitude de fragments d’ADN  de 

tailles variables est générée par digestion enzymatique, puis séparée sur gel d’agarose 

et transférée par capillarité sous forme dénaturée  sur une membrane de nylon.  

Cette membrane est mise en contact avec une solution contenant un fragment 

d’ADN ou sonde qui permet de repérer, par hybridation moléculaire, des fragments 

d’ADN génomique qui lui sont homologue. La différence entre deux génotypes est 

révélée par autoradiographie si la sonde est marquée par la phosphore radioactif ou 

par réaction colorée si elle est associée à un conjugué enzymatique. 

 Le polymorphisme détecté est dû à des mutations au niveau des sites de 

restriction de l’enzyme (polymorphisme de site de restriction) et/ou à des 

délétions /insertion d’un fragment d’ADN  au voisinage de la zone génomique 

reconnue par la sonde. C’est le couple enzyme/sonde qui constitue le marqueur 

(Figure.07).  
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    Figure 07 : polymorphisme de longueur des fragments d’amplification(RFLP). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

    

 Marqueur de type PCR 

Le développement de la technique PCR offre l’avantage d’analyse les 

marqueurs moléculaires en un temps court tout en utilisant des concentrations faibles 

d’ADN. Les marqueurs basés sur la technique PCR tendent à remplacer les systèmes 

classiques (les marqueurs morphologiques, iso-enzymatique et RFLP) et deviennent 

très nombreux. Les plus largement utilisés chez le blé sont les microsatellites ou SSR 



(Simple Sequence Repeat) ;L’AFLP, (Amplified Fragment Length polymorphisme) et 

la RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA).  

          3-2-1- Les microsatellites ou SSRs 

Ils sont constitués de séquences de di-, tri- ou tétra-nucléotides répétés en 

tandem. Ces éléments sont uniformes répartis en plusieurs exemplaires sur l’ensemble 

du génome d’une espèce et présentent un taux de polymorphisme élevé.  Ce 

polymorphisme repose sur la variation du nombre d’unités de répétition constituant le 

microsatellite. Les séquences flanquant ces éléments répétés permettent de définir les 

amorces qui seront utilisées pour l’amplification PCR. L’analyse des produits 

amplifiés s’effectue sur gel d’acrylamide. C’est la paire d’amorces spécifiques des 

bordures droite et gauche du microsatellite qui constitue le marqueur.(Margant et 

Olivieri, 1993). 

Si les SSRs constituent de bons marqueurs moléculaires (reproductibles, co-

dominants et aisés d’utilisation), leur caractérisation initiale est toutefois assez  

lourde. En effet, leur production doit passer d’abord  par le clonage et le séquençage 

de ces éléments répétés. (Parker, Langridge, 2000) (Figure.08). 

 Application des microsatellites 
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  Figure 08 : Polymorphisme de nombre d’unités de répétition (SSR) 

 

 3-2-2- La technique AFLP 

Elle est fondée sur la mise en évidence conjointe de polymorphisme de sites  de 

restriction et d’hybridation d’amorce arbitraires. Cette technique utilise à la fois les 

enzymes de restriction et l’amplification PCR. 

L’ADN génomique est  clivé  par deux enzymes de restriction. Des adaptateurs 

de séquences connues et spécifiques des enzymes de restriction utilisée sont ajoutées 

aux extrémités des fragments de restriction générant ainsi une matrice  pour 

l’amplification. Une première amplification, dite pré-amplification, est réalisée à 

l’aide d’amorce de séquences complémentaires à la séquence des adaptateurs et des 

sites de restriction. La deuxième amplification, dite sélective, utilisée des amorces 

identique aux première mais prolongées à l’extrémité 3‘ de quelques nucléotides  

arbitraire (de 1 à 3 nucléotides).  

Ainsi, seuls sont amplifiés les fragments possédant les bases complémentaire de 

ces base arbitraire. Ces amorces sélectives permettent de réduire le nombre de 

fragment amplifiées à une centaine. 

Ces fragments sont séparés par électrophorèse sur gel d’acrylamide dénaturant 

puis visualisés par coloration au nitrate d’argent  ou révélés grâce à un marquage 

radioactif ou fluorescent réalisé lors de l’amplification sélective. C’est la combinaison 



enzyme de restriction/amorce  qui permet de révéler le polymorphisme entre les 

individus et constitue donc le marqueur AFLP (Prins et al., 2001). 

Cette technique est puissante, stable et rapide. En outre, l’AFLP ne nécessite 

aucune connaissance préalable de séquence du génome de la plante étudiée ni la 

constriction  des banques génomiques ou cDNA, à l’encontre des SSR OU des RFLP.  

Elle connaît une large application dans le fingerprintinge,  l’identification  des 

cultivars et la détermination de leur relation phylogénétique, la cartographie des 

génomes et le clonage. Toutefois, la dominance, le coût élevé et les difficultés 

technique liées au marquage par AFLP limitent son utilisation à grande échelle pour 

des applications comme la sélection assistée par marqueur,(Figure.09) (Vos et al., 

1995).  
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    Figure 09: Polymorphisme de longueur des fragments d’amplification (AFLP) 

        3-2-3-  La technique RAPD 

Elle consiste en l’amplification par PCR de fragments de l’ADN génomique en 

utilisant des amorces arbitraires de taille courte (10pb). Une amorce RAPD permet 

généralement l’amplification d’une dizaine de fragments correspondant à des locus 

dominants. Les produites d’amplification sont généralement visualisés par 

Electrophorèse sur gel d’agarose. Le polymorphisme révélé est un polymorphisme  de 

sites  d’hybridation d’amorce, il est dû à des mutations soit dans les régions 

amplifiées soit au niveau des sites de fixation des amorces, et il se traduit par la 



présence ou l’absence de bande chez les différents génotypes.(Santoni et al., 2000). 

Les amorces constituent donc le marqueur. 

Cette technique est simple, rapide et ne nécessite ni un marquage radioactif ni 

une connaissance préalable de  la séquence nucléotidique. Néanmoins, la RAPD 

manque de reproductibilité puisqu’elle est très sensible à concentration de l’ADN et 

aux conditions d’amplification. (Figur.10) (Williams et al., 1990). 
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              Figure 10 : ADN  Polymorphe au hasard (RAPD)  

 

  3-2-4-ISSR (Inter-Simple Sequence Repeat) 

Les marqueurs ISSR , liés aux séquence ou nucléotide de l’espace présent entre 

les séquence simple répétées (SSRs) dans le génome, sont basés sur de de 2le 

polymorphisme de taille  de 200 à 2500pb le long de ces espaces inter-microsatellites 

amplifiables par une seule amorce PCR (Zietkiewicz et al . , 1994). En général, les 

locus microsatellites sont régulièrement distribués en grand nombre à travers le 

génome d’eucaryote, fournissant ainsi un pool riche en potentiels marqueurs ISSR 

convenables pour révéler la diversité étroitement associées aux accessions (Wiesner et 

Wiesnerovà, 2003) . 

En effet, cette amplification ISSR est définie par variation des PCR qui  utilisent des 

amorces à simple séquence répétée comme [AC] n, Pour amplifier les régions situées 



entre les les séquence microsatellites (Kahl, 2001). Selon Zietkiewicz et al., 1994 , La 

production des marqueurs ISSR  est, par rapport aux marqueurs AFLP , SSR et RFLP, 

moins couteuse, rapide et facile à optimiser. Par ailleurs, ils sont considérés plus 

reproductible que ceux de RAPD et détectent un grand polymorphisme génomique 

que les marqueurs RFLP¨(Zietkiewicz et al., 1994 ; Oh et al .,2000). 

La technique ISSR a été largement et diversement appliquée dans l’étude de la 

variabilité génétique des plants (Godwin et al., 1997)  et la caractérisation de certains 

organismes fongique (Grunig et al ., 2001). 

3-2-5- SCAR( Sequence-Characterized Amplified Region ) 

Un marqueur obtenu par RAPD , AP-PCR , DAF,AFLP peut  être cloné. Le 

fragment intéressant  est séquencé à partir de ses extrémités pour définir des amorces 

20-50 bases spécifiques de ce fragment . Une nouvelle réaction de polymérisation en 

chaine est réalisée à l’aide de ces nouvelles amorces conduisant à l’amplification d’un 

marqueur SCAR spécifique.  

Le polymorphisme  est révélé après électrophorèse ; trois situations sont  alors 

attendues : le polymorphisme est identique à celui du profil original (tous et 

seulement tous les individus qui possédaient le  marqueur initial (RAPD) présentent 

les marqueurs( SCAR) ; l’amplification  donne de un fragment  taille  attendue  chez 

tous les individus avec un polymorphisme de  longueur (les ségrégations distinguent 

normalement les même individus que le polymorphisme de    présence initial ) ; 

l’amplification donne un fragment chez  tous les individus sans polymorphisme 

visible. Une autre technique est alors utilisée pour restaurer le polymorphisme et la 

ségrégation initial (changer les amorces si polymorphisme était localisé au niveau des 

amorces initiale RAPD (Paran et Michelmore, 1993) . 

3-2-6-SNP (Single Nucléotide Polymorphisme) 

Les SNP sont des variations naturelles qui ne concernent qu’un seul nucléotide dans 

une séquence donné. Comparés aux autres marqueurs moléculaires, les SNP 

présentent l’avantage l’une répartition homogène dans tout le génome et d’être 

excessivement nombreux.  

Ce nombre élevé permet  donc potentiellement la création de cartes génétiques à très 

haute densité.  

L’accumulation récente des données de génomes complément séquencés, de 

séquences génomiques ainsi que de séquences codantes (EST) a permis de développer 



des marqueurs   SNP chez plusieurs génomes végétaux comme le maïs , le blé 

(Somers et  al.,2003)  

Ils ont jusqu’à présent généralement été détectés en tant que marqueurs dominants et 

utilisés pour la construction des cartes génétiques et physiques ainsi que pour étudier 

la phylogénie, la diversité génétique et le déséquilibre de liaison (LD)  

3-2-7-SSCP (Single Strand Conformational polymorphisme) 

Le principe du SSCP  repose sur les propriétés de migration de l’ADN simple brin 

liées à sa conformation spatial (Orita et al., 1989). Les fragment d’ADN simple brin, 

obtenus après dénaturation par chauffage à 95°C et refroidissement brusque, se 

replient sur eux-mêmes. 

Chaque simple brin prend une conformation qui lui est  propre en fonction de sa 

séquence et des appariements possibles à l’intérieure de ce brin . les deux brins 

d’ADN complémentaire prennent une conformation différente en raison des 

différences de stabilité des liaison A-T et G-C. Chaque brin d’ADN a une vitesse de 

migration dans un gel d’électrophorèse qui lui est propre en fonction de sa 

conformation spatiale . La réassociation des brins complémentaires est empêchée 

durant toute la migration, l’ADN est visualisé par une coloration généralement à 

l’argent   ou à  l’aide de fluorochromosomes  

 

 

3-2-8-STS (Séquence-Tagged Site) 

Les amorces de ces marqueurs sont définies à partir de la séquence des 

extrémités d’un fragment d’ADN (sonde  RFLP…..)  préalablement cartographié . Le 

polymorphisme est observé comme pour les SCAR. Divers auteurs utilisent ce sigle 

pour des marqueurs amplifiés par PCR à l’aide d’amorce spécifique. (Olson et al., 

1989 ) 

 

En résumé, les marqueurs RFLP et microsatellites sont spécifiques de locus, co-

dominants et sont utilisés généralement pour la cartographie et la détection de QTL 

(Quantitative Trait Loci) tandis que les marqueurs RAPD et AFLP sont dominant, non 

spécifiques de locus et servent essentiellement à la saturation d’une région du génome 

au voisinage d’un gène d’intérêt en vue de son clonage. (Hernandez et al., 1999). 



Selon Daniel et al., (2006) et d’après De vienne, (1999) le tableau suivant nous 

synthétisera les caractéristiques  des principaux marqueurs  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

Les avantages et les inconvénients des principaux marqueurs moléculaires : 

Tableau .03 : comparaison entre différents types des marqueurs  RFLP, AFLP et SSR 

Marqueur Avantages Inconvénients 

 

 

RFLP 

-La RFLP est une méthode fiable et 

facilement transférable entre 

laboratoire. 

-Il s’agit d’un marqueur codominant. 

-Aucune information sur la séquence 

n’est requise. 

-.Elle est utilisable pour faire des 

cartes génétiqueses de liaisons. 

-La RFLP nécessite une grande quantité 

d’ADN. 

-.Elle n’est pas automatisable, vue les 

étapes de transfert et d’hybridation. 

-Certaines espèces possèdent un taux peu 

élevé de polymorphisme. 

-Un faible nombre de locus sont détectés 

par expérience.  

 

 

 

AFLP 

-L’AFLP permet un survol rapide de 

l’ensemble du polymorphisme du 

génome. 

-.Elle est hautement reproductible.  

-.Il n’y a pas besoin de connaitre une 

séquence et de crées des sondes 

spécifique. 

-.Elle permet la création facile et 

rapide de cartes génétiques. 

-La génération d’une grande quantité 

d’information. 

-.nécessite une analyse automatisée et la 

technologie informatique. 

-.Ce sont des marqueurs dominants. 

-Les marqueur AFLP sont souvent 

localisés aux centromères et aux 

télomères.  

 

 

 

 

SSR 

-Les microsatellites sont des 

marqueurs codominant. 

-.Ils sont très largement utilisés. 

-.Ils y a une grande fréquence de SSR 

dans le génome. 

-Les microsatellites sont bien répartis  

à travers tout le génome. 

-La préparation des microsatellites est 

assez lourde car il faut « cribler une 

banque génomique enrichie avec une 

sonde du microsatellite, séquencer  les 

clones positifs, synthétiser les amorce 

oligonucléotidiques  et tester les paires 

d’amorces dans un échantillon 

d’individus ». 



4-La sélection assistée par marqueur moléculaire (SAM)                     

La SAM est basé sur la possibilité de détecter la présence d’un gène ou d’une 

caractéristique agronomique intéressant par la recherche du marqueur qui lui est 

étroitement lié. 

Les perspectives d’application du marqueur moléculaire en sélection sont 

nombreuses. La SAM est non destructif, elle nécessaire peu de tissu végétale et elle 

n’est pas influence par des facteurs environnementaux .Ce type de sélection est 

particulièrement avantageux lorsqu’el caractère  étudié est difficile, couteux à évaluer 

ou influencé par  les conditions climatiques ou pédologique (résistance au stress 

hydrique, tolérance à l’aluminium, résistance à la germination sur pied, etc.) . 

(MOULLET et al,.2009).. 

Le sélectionneur doit fréquemment anticiper les problèmes, par exemple  en 

améliorant la résistance contre des maladies dans des régions où le pathogène en 

n’existe pas encore. Dans un tel cas, comme la propagation artificielle du pathogène 

est proscrite, la SAM est incontournable. 

L’amélioration des plantes repose sur deux éléments essentiels, d’un part 

disposer de larges ressources génétiques et d’autre part sélectionnes les rares 

combinaisons appropriées dans le but d’apporter l’amélioration recherchée. 

Les marqueurs permettent d’évaluerait de structurer ces ressource  génétiques 

(coré collections) en identifiant un nombre limité de variétés représentatives de la 

totalité de la collection. Ces coré- collections permettent d’optimiser le choix des 

géniteurs en sélectionnant les cultivars possédant des allèles favorables 

complémentaires.   

La SAM présente encore un grand intérêt dans les programmes d’intégration 

destinés à modifier de manière  ciblée un matériel génétique existant, en remplaçant 

un segment chromosomique initial. par un segment porteur de caractéristique 

favorables provenant  d’un autre  matériel . (MOULLET et al,.2009)..  

Cette approche suppose de croiser deux lignées, l’un considérée comme le 

parent donneur, de  l’autre comme le parent receveur, puis d’éliminer 

progressivement par rétrocroisement  successif (back6cross) le génome du parent 

donneur, tout en conservant de façon ciblée le segment d’intérêt. Les plantes porteuse 

des allèles favorables peuvent être identifiées à l’aide de marqueurs. 



La SAM peut également aider à accumuler dans une plante des gènes de 

résistance complémentaires pour une même maladie, de façon à obtenir une résistance 

multi génique qui sera potentiellement plus stable car plus difficile à contourner par le 

pathogène. Le phénotype seul ne permet pas de différencier les individus cumulant 

deux ou plusieurs résistances de ceux qui n’en possèdent qu’une, rendant le recours 

aux marqueurs indispensable. 

La SAM a cependant ses limites. Comparée aux méthodes de sélection 

traditionnelles, cette nouvelle technologie n’est compétitive en termes de coût et de 

temps lorsque le phénotype peut être déterminé facilement (hauteurs des plantes, 

précocité, résistance à certaines maladies….)   

Par ailleurs, pour la sélection de caractéristiques agronomique à déterminisme 

génétique complexe, comme le rendement par exemple,  gouvernées par un grand 

nombre  de gènes ou de QTL qui interagissent et dont la plupart sont encore inconnus, 

la SAM  est actuellement un out il inefficace. (MOULLET et al,.2009). 

  4-1- Utilisation de marqueur moléculaire à l’amélioration de blé dur  

      4-1-1- Phylogénie  

Les marqueurs utilisés doivent être neutres pour  retracer correctement 

l'évolution des taxons. Plus les taxons sont proches génétiquement, plus les marqueurs 

utilisés doivent avoir un taux de mutation élevé pour révéler suffisamment de 

polymorphisme exploitable. Les relations entre les taxons sont fondées sur leur 

divergence qui est croissante au cours du temps. 

Les relations de proximité entre espèces ou populations sont abordées de deux 

façons différentes: 

4-1-1-1-La phonétique : est fondée sur les distances génétiques entre les 

unités taxonomiques et aboutit à la construction de dendrogrammes ; Les 

dendrogrammes construits avec différents types de marqueurs montrent 

parfois des regroupements différents : C'est le cas pour 22 lignées de blé 

analysées avec les marqueurs AFLP, RFLP et microsatellites. Dans une autre 

étude, les dendrogrammes ont été construits pour 33 lignées de maïs avec des 

marqueurs RAPD, AFLP, RFLP et microsatellites (les marqueurs RAPD 

fournissent un dendrogramme différent des autres). 



4-1-1-2-La cladistique : est fondée sur l'identification des mutations 

successives et repose sur le principe de minimiser le nombre d'événements 

pour décrire un arbre phylogénétique. Les marqueurs préconisés sont les 

marqueurs RFLP et PCR-RFLP pour lesquels les sites de restriction sont 

cartographiés de façon à individualiser chaque mutation. Les marqueurs RFLP 

des gènes ribosomiques dont les sites de restriction sont cartographiés sont de 

bons marqueurs pour la cladistique.(Anonyme 04 ,2010) 

   4-1-2-  Analyse de la diversité génétique  

4-1-2-1-  Phylogéographie  

La phylogéographie analyse simultanément la diversité géographique et les 

relations phylogénétiques des populations. Comme pour la construction d'arbres 

phylogénétiques, la succession des mutations conduisant aux allèles observés doit 

pouvoir être retracée. Les marqueurs RFLP, PCR-RFLP et PCR-RFLP de façon 

générale sont adaptés à ces études. 

   4-1-2-2- Structure et différenciation  

La structure d'une sous-population est analysée par référence à la situation 

attendue dans une population panmictique (équilibre de Hardy-Weinberg). Pour tester 

d'éventuels écarts à cet équilibre, le génotype de tous les individus doit pouvoir être 

caractérisé aux loci analysés. 

En général, les marqueurs dominants ne sont utilisables que dans des espèces à 

fort taux de fixation, où les individus hétérozygotes sont presque inexistants, ou dans 

des populations dont l'écart à l'équilibre de Hardy-Weinberg peut être connu, de 

préférence pour les marqueurs analysés. 

    4-1-2-3- Flux de gènes, recherche de parenté et introgression  

Les taux d'allofécondation ou d'autofécondation sont correctement estimés à 

partir des génotypes notés à une dizaine de locus polymorphes, neutres et 

indépendants. Ces loci sont de préférence codominants. 

Des marqueurs cartographiés comme des RFLP, des STS et des microsatellites 

sont donc intéressants. 

Les techniques d'empreintes génétiques fournissent de nombreux marqueurs 

dominants dont l'analyse simultanée permet également de mener des recherches de 



paternité. Les marqueurs microsatellites chloroplastiques (SSR) présentent aussi un 

intérêt pour la recherche de maternité chez les espèces à transmission maternelle du 

génome chloroplastique et pour la recherche de paternité chez les autres espèces. 

       4-1-3-  Identification  

L'identification de clones ou de lignées est plus facile que celle de population ou 

de variétés synthétiques. L'efficacité des marqueurs AFLP, RAPD, RFLP et 

microsatellites pour caractériser les variétés a été comparée chez l'orge. Chaque type 

de marqueur a permis l'identification des 18 variétés, mais avec un effort plus 

important pour les marqueurs RFLP. 

4-2-4 -Notion de QTL  

La génétique formelle étudie des caractères phénotypiques dont la variation est 

discrète (couleur des fleurs, des graines, résistance à un herbicide, etc…). Ces 

caractères sont généralement sous le contrôle d’un seul gène (caractères dits mono 

géniques). Cependant de très nombreux caractères, notamment importants en 

agronomie, manifestent une variation continue. Ces caractères sont dits quantitatifs. 

Chez le maïs, le rendement en grain, la hauteur de la plante, la taille de l’épi, la masse 

des grains, la précocité mâle ou femelle, la tolérance à des contraintes de 

l’environnement sont  des caractères quantitatifs très étudiés. On peut aussi citer la 

masse et le pH du fruit, sa teneur en sucres solubles, analysés notamment chez la 

tomate  Les caractères quantitatifs sont sous les contraintes de plusieurs gènes, ils sont 

dits polygéniques. Des plus, ils sont dans la grande majorité des cas influences pas 

l’environnement. Les loci responsables de la variation continue d’un caractère sont 

appelés QLT. 

 4-2-5-  Cartographie génétique et applications  

Tous les types de marqueurs permettent, potentiellement : 

- de construire des cartes génétiques, 

- d'établir des associations entre marqueurs et gènes 

- et de localiser dans le génome les régions qui sont impliquées dans la 

déterminisme des caractères quantitatifs (QTL). 

         4-2-5-1- Carte référence, portabilité dans l’espèce  



La carte doit contenir un maximum de marqueurs et être au moins saturée. La 

difficulté pour utiliser les informations de la carte de référence en vue d'établir une 

carte sur une autre population est de retrouver du polymorphisme à chaque locus pour 

chaque marqueur. 

La présence de marqueurs microsatellites, très polymorphes, dans la carte de 

référence en fait une carte consensus utilisable dans un grand nombre de croisements.  

Les marqueurs RFLP sont aussi exploitables. 

4-2-5-2-  Recherche de QTL, gènes candidats  

Les marqueurs dominants n'apportent pas une information complète sur l'effet 

du QTL en raison de la confusion des individus hétérozygotes avec certains individus 

homozygotes. 

L'analyse fonctionnelle du génome, menée essentiellement chez les espèces 

modèles, donne accès à des séquences codantes, de fonction identifiée et intervenant 

dans divers caractères.  

Ces séquences constituent des « gènes candidats » qui peuvent rendre compte de 

l'effet de certains QTL et remplacer, après validation, le marqueur lié au QTL. 

Les marqueurs de fonction connus (RFLP avec cDNA et STS) ont l'avantage de 

permettre de manipuler ces gènes candidats.Un bon exemple nous est fourni par la 

comparaison des cartes génétiques et physique du blé tendre et blé dur à l'aide de 

marqueurs microsatellites.(Anonyme 04, 2010) 

 

4-1-5-3-  Saturation rapide, marquage de gènes majeurs  

Les marqueurs MAAP sont parfaitement adaptés pour saturer une carte 

génétique, surtout pour des espèces peu étudiées, où les sondes et les marqueurs PCR 

n'ont pas été développés. Pour des objectifs de clonage positionnel, ils permettent, 

dans des dispositifs génétiques adaptés, d'obtenir une forte densité de marqueurs dans 

une région précise du génome, au voisinage du gène à cloner.(Anonyme 04, 2010) 

4-1-5- 4- Cartographie comparée entre espèces 

A un intérêt fondamental pour la connaissance de l'évolution des génomes, et 

aussi un intérêt appliqué pour la recherche de gène ou de QTL d'un caractère donné 



dans une espèce mal connue, en exploitant les données disponibles sur une espèce 

proche (modèle). 

Les marqueurs utilisés doivent être retrouvés dans des espèces voisines. En 

pratique, les marqueurs RFLP, surtout avec des sondes ADNc, sont les mieux adaptés 

à la cartographie comparée. (Anonyme 04, 2010). a différenciation) car les 

informations utilisées sont semblables. 

 

   4-2Utilité des marqueurs moléculaires dans la sélection de blé  

Les marqueurs moléculaires peuvent être utiles dans la sélection du blé à plus 

d’un titre (Yann manès. ,  2005):  

 Un certain nombre de gène majeur connus interviennent dans le contrôle 

génétique de caractère important tel que la précocité d’épiaison, la hauteur, la 

qualité boulangère, le besoin en vernalisation, etc…. Des marqueurs pour ces 

gènes permettaient au sélectionneur d’avoir une meilleure appréciation du 

potentiel d’un croisement et d’orienter la descendance du croisement par 

l’application de marqueurs dès les premières générations de sélection. 

 Certains caractères sont difficiles ou coûteuse à évaluer : les marqueurs sont 

alors utiles quand les conditions de l’année n’ont pas permis l’expression d’un 

caractère important pour sélectionneur et donc une sélection phénotypique 

efficace. Dans le cas d’un caractère coûteux à contrôle génétique simple, le 

sélectionneur pourrait même envisager de substituer une évaluation au champ 

par un test génotypique.  

 Tout schéma de sélection  est  multicaractère, particulièrement dans le cas  du 

blé. Or l’ordre de sélection des caractères dans le cycle de sélection résulte en 

fait plus de contraintes pratique que d’un ordre de priorité. Les caractères à 

déterminisme génétique complexe comme le rendement ne sont pas traités en 

début de cycle. Si le sélectionneur disposait de marqueurs liés à des gènes 

intervenant dans le contrôle génétique de caractères complexes, il pourrait 

exercer une pression de sélection sur de tels caractères dès le début du cycle. 



 Tout type de gènes peut être introduit par back-cross dans  du matériel élite à 

partir de source dites exotique, grâce aux marqueurs moléculaires. Je pense en 

particulier aux gènes récessifs. 

 Les marqueurs peuvent permettre d’envisage de véritable schémas de 

construction génotypique, c’est-à-dire que le sélectionneur peut 

volontairement orienter sa sélection pour avoir dans la même variété deux, 

trois ou quatre gène connus différent. 

 

  5-Application de SAM dans l’amélioration du blé au stress abiotique 

3-2- Marqueurs types microsatellites (SSR)  

Une recherche a été mené chez une population F1 issus de différents 

croisements, les grains ont été semés dans deux essai irrigué et sans irrigation, avec 

l’utilisation de quarante marqueurs de types BARC (Tableau.04), dont l’objectif est 

de détecter la liaison entre les marqueurs et la tolérance à la sécheresse leurs motifs et 

leurs références peuvent être tirés du site ; http://www.scabusa.org/pdfs/BARC SSR 

011101.xls (USWBSI). 

Les résultats obtenus de cette étude montre la présence de 112 allèles notes chez 

les quarante amorces SSR avec une moyenne de 2.8 allèles par locus ce qui montre 

l’importance de ces marqueurs dans le criblage des génotypes tolérants sous condition 

de stress abiotique. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.scabusa.org/pdfs/BARC%20SSR%20011101.xls
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Tableau.04:Les amorces utilisées pour analyse SSR dans l’analyse de la tolérance du 

blé dur à la sécheresse (El-Maghraby et al, 2005) 

L’amorce  Motif 

BARC004 

BARC012 

 BARC017  

BARC018 

BARC024  

BARC042 

 BARC048  

BARC052 

 BARC062 

 BARC065  

BARC066  

BARC069 

 BARC072 

 BARC074  

BARC076  

BARC077 

BARC078 

BARC079  

BARC080  

BARC093  

BARC001 

 BARC003 

 BARC005  

BARC006  

BARC007  

BARC008  

BARC009  

BARC010  

BARC011  

BARC013  

BARC014  

BARC016  

BARC019  

BARC020 

BARC021 

 BARC023  

BARC025  

BARC026  

BARC027  

BARC028 

(TTA) 15 

(TAA) 28 

(TAA) 12 

(TAA) 20 

(TCA)10+(TAA)9 

(TTA)12 

(TATC)11 

(ATCT)5 

(TAGA) 8 

(TAGA) 9 

(TC) 8(TAGA) 5 

(TATC) 15 

(CT) 4(TCTA) 8(TC) 8 

(GA) 13(GATA) 7(GA) 9 

(TATC) 7 

(ATCT) 6+18 

(TC) 27(TATC) 43 

(TAGA) 10+(TC) 9 

(GAA) 12 

(TTC) 10+3 

(TAA)8 

(CCT)17 

(TTA)5+8 

(TTA)24 

(TTC)6+3 

(TTA)15+11 

(TAA)3+3+(TTG)6 

(GAA)13 

1 (TAA)9+(TTA)12 

(TTC)5+3+2 

(TAA)18+12 

(TTG)9 

 (TAA)18 

 (TAA)21 

(TAA)19 

(TAA)9 

(TAA)22+(GAA)10 

(ATT)8 

(TAA)8 

(ATT)9 

 

Une autre  étude a été menée par Somers and Isaac, 2004 sur un autre type de 

marqueur  SSR (wmc) en relation avec le stress abiotique (Tableau.05) chez 14 

variétés de blé dur et tendre  (locales et introduites)  

 

 

 

 



Tableau 05. Les marqueurs microsatellites  et les amorces utilisées correspondantes 

dans cette étude (Somers et Isaac, 2004).   

 

Marker                          

Primer 

 

Wmc603 

SSR-7A 

F : ACAAACGGTGACAATGCAAGGA 

R : CGCCTCTCTCGTAAGCCTCAAC 

Wmc9 

SSR-7A 

F : AACTAGTCAAATAGTCGTGTCCG 

R : GTCAAGTCATCTGACTTAACCCG 

Wmc596 

SSR 

F : TCAGCAACAAACATGCTCGG 

R : CCCGTGTAGGCGGTAGCTCTT 

    

  Cette étude a aussi révélé l’importance du chromosome 7A dans la tolérance au 

stress hydrique chez le blé dur. Ainsi que les marqueurs Xwmc9, Xwmc596 et  

Xwmc603 montrent un polymorphisme chez les deux cultivars algériens de blé. 

(Triticum durum et Triticum aestivum) en comparaison avec les cultivars roumains  

Ce même type de marqueurs a été aussi étudie par Bousba et a.l, 2013, avec 

l’utilisation d’un autre type de marqueurs  obtenus par le site genebank (Wms) 

(Tableau. 6) le génotype a été réalisé sur quarante variétés de blé dur de diverses 

origines (Locales et introduites). 

 

 

 

 

 

 

 

   

 

 

 

 



 

 

   Tableau.06: Description des marqueurs SSR utilisés dans l’étude de la tolérance au 

stress hydrique chez le blé dur (Bousba et al., 2013). 

 

 

Les résultats de cette recherche montrent que ces marqueurs ont été associes 

avec la tolérance à la sécheresse chez le blé dur avec l’enregistrement d’un 

polymorphisme de ces marqueurs  et la présence ou l’absence de ces marqueurs chez 

les génotypes tolérants à la sécheresse. 

Jusqu’à l’heure actuelle, environ 55 Lr gènes de résistance contre le Puccinia 

triticina ont été identifiés dont 25LR introduit à partir d’espèce sauvage au moins 

33Yr gènes conférant une résistance à la rouille jaune ont été identifiés et intégrés 



dans les variétés de blé commercial (pathan et al., 2007). Exemple de gène résistant à 

la rouille (tableau.07) : 

 Tableau 07: Exemples de gènes majeurs de résistance aux maladies des rouilles 

cartographiés. 

 



(Liso) = Lignées quasi-isogéniques, (F2) et (F3) = les descendances F2 et F3 respectivement, 

(HD) = les haploides doublés, (LR)= les populations de lignées recombinante, (BC) = les populations 

issues de rétrocroisements ou backcross, (apr) = gène de résistance adulte (adult plant resistance gene). 

 

 

 

3-3-  

3-4- Marqueurs types RAPD  

Plusieurs chercheurs ont détecté des marqueurs moléculaire de types RAPD 

liées aux stress abiotiques, parmi ces études on a ce qui ont été sélectionné à partir du 

site (NBCI). Ces marqueurs RAPD ont été étudiés chez les mutants du blé tendre, sur 

une population généré après l’induction d’une mutation afin de développer des 

génotypes tolérant à la sécheresse. Dibi et al., (2010), ont détectés un total de 100 

allèles chez 15 marqueurs moléculaires de type RAPD, avec un taux de 

polymorphisme allant jusqu’à 78% (polymorphes) et 22% ont été monomorphes. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

CONCLUSION 
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Conclusion  

 

Les efforts de recherche sur le blé sont à la mesure de l’importance économique de cette 

culture.  Les stress biotiques et abiotiques sont les principales contraintes qui menacent 

considérablement la culture et la production de cette céréale. 

Les biotechnologies représentent les différentes techniques qui permettent 

l’amélioration génétique des céréales, dans le but est améliorer le rendement et augmenter la 

productivité l’amélioration  des plantes consiste à crées une variabilité génétiques nouvelles, 

parmi les approches d’amélioration on a le marquage moléculaire. 

Aujourd’hui, avec le marquage moléculaire, de nouvelles perspectives s’ouvrent pour 

le sélectionneur, l’utilisation des marqueurs pour augmenter la précision dans l’évaluation de 

valeurs génotypiques se pose plus en termes de coût par rapport à d’autres méthodes qui 

peuvent permettre aussi d’augmenter cette précision. Si une technique comme les RFLP ou 

RAPD se banalise, alors leur utilisation redonnerait beaucoup plus d’importance à la sélection 

individuelle sur le phénotype. Mais après chaque sélection, il faudra réévaluer  les liaisons 

entre marqueurs et QTLs. 

Dans cette étude bibliographique plusieurs marqueurs ont été détectés liés à la 

tolérance aux stress biotique et abiotique, des marqueurs de types microsatellites (SSR) wmc, 

wms et barc, de types RAPD, RFLP, AFLP. 

La sélection assistée par marqueurs chez le blé peut également aider à accumuler dans 

un même génome des gènes de résistance complémentaires pour une même contrainte, de 

façon à obtenir une résistance multi génique, plus stable car plus difficile à contourner, 

donnant des variétés ayant un bon profil de tolérance aux contraintes. De plus le 

développement des marqueurs moléculaires et les différentes techniques (RFLP, AFLP, 

RAPD)  offrent la possibilité d’établir de nouvelle approche pour améliorer les stratégies de 

sélection. L’amélioration du blé dur dans divers domaines est actuellement longue et continue 

d’évoluer. 

Par ailleurs, la création de variétés résistantes par des rétrocroisements assistés par 

marqueurs est une méthode qui reste économique et écologique et ne présente, contrairement 

aux organismes génétiquement modifiés (OGM), aucun risque ni problème éthique 



concernant leur acceptabilité puisque les ressources génétiques sont utilisées depuis  

le début de la sélection. 

  Ces nouvelles approches (génomique, bioinformatique, SNP) ainsi que l’accès 

aux banques de séquences EST (Expressed Sequence  Tags) peuvent accélérer la 

cartographie génomique et l’étiquetage des gènes chez les cultures à génome 

complexe comme le blé tendre. 
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Thème : Sélection assistée par marqueur liée aux contraintes biotiques et 

abiotiques chez le blé dur  
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            Résumé : 

Vue l’importance du blé dur dans l’alimentation humaine dans le monde entiers, l’amélioration de 

cette céréale est un défit continuel  pour les sélectionneurs, en raison des contraintes biotique et abiotiques 

qui limite sa production. 

          Les techniques de marquage moléculaires permettent de rendre plus rapides les opérations classiques 

de sélection. Un certain nombre de techniques de marquage moléculaire ont été utilisées dans le domaine de 

la sélection  végétale dans l’objectif est de connaitre le génome grâce  à la réalisation des cartes génétique 

par l’utilisation de différente type de marqueur moléculaire, De telles carte présentent une base pour 

identifier et localiser des gènes et des QTL (Quantitatif Trait Loci) d’intérêt agronomique, dans le but 

d’améliorer les variétés par le biais de la sélection assistés par marqueur (SAM). 

Cette étude montre que la sélection assistée par marqueurs (SSR, RFLP, AFLP, RAPD)  est très 

exploités dans le but d’amélioration des blés en condition de contraintes biotique et abiotique. Pour le blé 

dur, cette approche est à son début, le séquençage du génome n’est pas encore complet, vue sa grande taille. 

 
                 

Mots clés : Blé dur, stress biotique et abiotique, SAM, marqueur moléculaire, la tolérance, résistance. 
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