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Résume

Le blé est une céréale importante en termes de consommation humaine dans de
nombreux pays du monde. Les stress biotiques et abiotiques sont les principales contraintes
gui menacent considérablement la culture et 1a production de cette céréale. L’amélioration de
cette céréale est un défit continuel pour les sélectionneurs, en raison des contraintes biotique
et abiotiques qui limite sa production.

L’utilisation des marqueurs moléculaires s’impose comme une nécessité premiere
pour I’étude de la tolérance du blé dur a ces contraintes.

Cette étude est basée sur I’utilisation de certain nombre de techniques de marquage
moléculaire (SSR, RFLP, AFLP, RAPD) qui ont été utilisées dans |le domaine de la sélection
végétale dans I’objectif est de connaitre le génome grace a la réalisation des cartes génétique
de développer des plantes plus performantes, plus productives, tolérantes a des stress biotique

et abiotiques ou capables de croitre dans des conditions difficiles.

Mots clé: BIé dur, stress biotique, stress abiotique, amélioration, marqueur

moléculaire.



Abstract

Wheat is an important cereal in terms of human consumption in many countries of the
world. Biotic and abiotic stresses are the main constraints which considerably threaten the
cultivation and production of this cereal. The improvement of this cereal is a continuing
challenge for breeders, due to the biotic and abiotic constraints that limit its production.

The use of molecular markers is a primary necessity for studying the tolerance of

durum wheat to these stresses.

This study is based on the use of a number of molecular marking techniques (SSR,
RFLP, AFLP, RAPD, SAM) that have been used in the field of plant breeding with the aim of
knowing the genome through Realization of genetic maps to develop plants that are more
efficient, more productive, tolerant to biotic and abiotic stresses or capable of growing under

difficult conditions.

Key words: Durum whest, Biotic and abiotic stress, improvement, SAM, molecular

marker, tolerance, resistance.
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I ntroduction

Les ceréales et leurs dérivées constituent I’alimentation de base dans beaucoup de
pays en développement, particuliérement dans les pays maghrébins. En Algérie, les produits
céréaliers occupent une place stratégique dans le systéme alimentaire et dans I’économie
nationale (Djermoun 2009).

Parmi ces céréales, le blé occupe la premiere place pour la production mondiale et la
deuxieme, aprés le riz, comme source de nourriture pour les populations humaines
(Bajji 1999).

Les principales variétés de blé sont e blé tendre et le blé dur, le blé dur constitue un
élément essentiel dans la structure de la consommation des céréales il occupe 8 a 10% du total
des terres réservées aux blés dans le monde. Le blé dur (Triticum durum Desf.) occupe une

importante place parmi les céréales dans e monde (Sahraoui 2011).

Les habitudes alimentaires de I'Algérien (couscous, pates, pain et fric) font de lui un
grand consommateur de cette denrée.

L’amélioration du rendement et de la qualité du blé dur passe donc par la création
variétale et le choix de critéres fiables pour I’identification de mécanismes d’adaptations
aux contraintes environnementales. Parmi ces critéres, la stabilité du rendement, la tolérance
aux stress abiotiques, la résistance aux maladies en plus d’une bonne qualité
technologique. Cependant les exigences en termes de qualité technologique du grain de

blé sont parfois difficiles a concilier avec les contraintes des producteurs.

Face a cette situation, les outils de la génomique permettent aujourd’hui d’analyser la
plante en tant que systéme, dans son intégralité et, en conséguence, contribuent & mieux
comprendre la fonction biologique et les interactions des génes exprimés dans certaines

conditions.

Le développement des marqueurs moléculaires durant les dernieres années offre la
possibilité d’établir de nouvelles approches pour améliorer les stratégies de sélection. Ces
derniéres annees, I’utilisation de marqueurs moléculaires en identification variétale a connu
un développement spectaculaire. Les marqueurs moléculaires offrent en effet I’opportunité de
contourner les difficultés liées aux observations morphologiques en identifiant des Variétés
directement a partir de leur ADN (empreintes génétiques).



I ntroduction

Dans ce document, nous avons abordeé les différentes connaissances bibliographiques
sur I’origine, I’importance et la culture du blé. Le deuxiéme chapitre sera consacré aux
contraintes biotique et abiotique et leurs effets sur la culture de blé. Le dernier chapitre de ce

meémoire sera consacre a I’utilisation des marqueurs dans I’amélioration du blé.
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Chapitre | : Généralités sur le blé dur

[-Historique et répartition éco géographique

Le blé est I'espéce avec la quelle 'homme a commencé a manipuler la nature et gérer
le milieu (Benbelkacem 2000). Il fait partie des trois céréales dont les grains sont utilisés
pour la nourriture humaine ou animale; de la monocotylédone qui constitue la base
alimentaire des populations du globe: blé, riz, mais. L'origine du blé (Triticum), du
mais (Zea) et duriz (Oryza) semble ére commune: étant donne les nombreux genes
communs deux adeux oudans les trois genres, on pense que ces genres se sont
diversifiés, il y aquelques 60 a 70 millions d'années (ala fin du secondaire) a partir d'une

espéce ancestrale qui aurait contenu tous les genes dispersés chez lestrois espéces actuelles.

Le terme de blé vient probablement du gaulois Blato (& l'origine du vieux
francais blaie, blee, blaier, blaver, d'ou le verbe emblaver, qui signifie ensemencer en blé) et
désigne les grains qui, broyés, fournissent de lafarine, pour des bouillies (polenta), des crépes

ou du pain.

Les premiers indices d'une agriculture apparaissent vers 9.000 ans avant Jésus-Christ
dans le croissant fertile. On trouve dans les villages du début du Néolithique I'engrain
(Triticum monococcum), I'amidonnier (Triticum dicoccum), I'orge, lalentille, le pois, la vesce,

le poischicheet lelin.

Les formes sauvages identifiées de ces diverses especes (amidonnier sauvage,
pois chiche sauvage, vesce sauvage) seraient originaire du Proche-Orient et du Moyen-Orient.
La cérédiculture se répand ensuite vers I'Europe, I'Asie et la valée du Nil. Le froment est
présent en Grece il y a 6.000 ans avant Jésus Christ et se propage par la méditerranée et le
Danube. Ainsi, en Bretagne, on a trouve des grains datant d'environ 5.000 avant Jésus-Christ
(Henry et a. 2000).

Par la suite, les techniques de panification saméiorent grace aux Hébreux, Grecs, et
enfin Romains qui en répandent I'usage a travers I'Europe. A lafin du XVllle siecle, le blé est
exporte en Amérique du Nord par les Anglais et est rapidement adopte par les
civilisations présentes comme matiere premiere de base pour la fabrication du pain, en
raison de sacomposition en gluten supérieure aux autres céréales. A traversles siecles et les
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générations, le grain de blé a conserveé toutes ses valeurs et reste un élément essentiel a notre
alimentation. Aujourd'hui le blé fait partie de notre quotidien, présent dans de nombreuses

compositions.

[1-Origine du blédur
| 1-1-Géographique

Les blés sauvages tétraploides sont largement répandus au Proche-Orient, ou les
humains ont commence a les récolter dans la nature (Bozzini 1988). Comparativement aux
blés diploides, leurs grands épis et leurs gros grains les rendaient beaucoup plus intéressants
pour la domestication. On croit que le blé dur provient des territoires actuels de la Turquie, de

la Syrie, de I’lraq et de I’lran (Feldman 2001).

[1-2-Geénétique

Le blé appartient a la famille des graminées (Gramineae = Poaceae), qui comprend
plus de 10000 especes différentes. Plusieurs espéces de ploidie différentes sont regroupées
dans le genre Triticumqui est un exemple classique d'alo polyploidie, dont les génomes
homéologues dérivent de I'hybridation inter especes appartenant a la méme famille (Levy et
Feldman 2002).

Le blé dur (T. turgidum ssp. Durum Desf.) est une espéce allo tétraploide (2n = 28,
AABB) qui a pour origine I'hybridation suivie par un doublement chromosomique
entre Triticum Urartu (génome AA) et une espéce voisine d’Aegilops speltoides (génome
BB) (Huang et a. 2002).

Sakamura (1918) cité par Cauderon (1979), fut le premier a déterminer le nombre exact

des chromosomes de diverses especes de Triticum et leurs différents niveaux de ploidie:
- Triticum aestivum: 42 chromosomes hexaploides.
- Triticum turgidum: 28 chromosomes tétrapl oides (2n=4x=28) génome AABB.

- Triticum monococcum: 14 chromosomes diploides.
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Feldman (1976), affirme que le blé tire son origine d’une forme sauvage de I’espéece
diploide (Triticum monococcum) sensu lato dans une région delimité par I’Iran, la Syrie et la

Turquie.

La premiére espéce tétraploide, le Triticum turgidum est le résultat d’une hybridation
entre e Triticum monococcum et une herbe apparenté au blé nommeée Aegilops speltoides. La
premiere espece a fourni le génome A et la seconde, |e génome B, |la domestication de ce blé
tétraploide(AABB) a donné I’amidonnier, qui est a I’origine des cultivars de blé dur. Chaque
génome A, B et D provient d’une espéce diploide ancestrale différente .Ces trois espéces

seraient elles-mémes issues d’un ancétre diploide commun.

Cette origine lui a sans doute conféré cette souplesse d’adaptation d’ou sa culture dans
de trés nombreuses régions dans le monde (Huang et al. 2002).Les génomes A et B contrdlent
de maniere générale I’architecture, la résistance et la fertilité de I’espece, aussi le génome D

confere au blé tendre son aptitude a latechnologie du pain (Figure 01).

AresEtre
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I T I I
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{2n = 28, AABE) AcOfors Lausclai
T NGO S0 dCOCTINGES (Zn = 14, [M1)
(2m = 25, AABE) —
Bile E ier Sauvage
T forpidesrm ssp dicocoumr
(2n = 26, AABB)
Bl amiiconmier
i +
. = T. sesfifoeor
(2n — 14, Ay e www (Z2n— 42, AABBLOD)
+ + L 4
kS engrain B dur S Eemndne
(2n = 14, Amamy P = 2B, AABB) (2= 42, AABBIO0)

Figure 01: Représentation schématique de I'histoire évolutionnaire des espéces de Triticum et
Aegilops d'aprés (Feuillet et a. 2008).
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[11-Structure et composition du grain de blé dur

Le grain de blé est constitué de 3 grandes parties : le germe, I’albumen et les envel oppes
(Figure 02).

les envel oppes, composées de cing tissus différents:. e péricarpe externe, le
péricarpe interne formé par la couche de cellules tubulaires et la couche de
cellules croisées, la testa ou tégument séminal et la bande hyaline ou
épiderme du nucelle.
L’albumen, constitué de la couche a aleurone et de I’albumen amylacé. La
couche a aleurone est e seul tissu restant vivant lorsque le grain a atteint sa
maturité. Lors du broyage, ce tissu reste accroché au péricarpe et ne se
retrouve donc pas dans la farine. L’albumen amylaceé est constitué de
cellules riches en granules d’amidon, englobés dans une matrice protéique.
Le germe, composé de I’embryon et du scutellum ou cotylédon (Lesage
2011).

Le grain est constitué majoritairement d’amidon qui représente environ 70% de la
matiere séche du grain et qui est situé dans I’albumen. Les protéines représentent entre 10 et
15% de la matiére séche et se retrouvent dans tous les tissus du grain de blé avec une
concentration plus importante dans le germe et la couche a aleurone (Pomeranz 1988). Les
pentosanes (polysaccharides non amylacés) représentent quant a eux entre 2 et 3% de la
matiere séche et sont les principaux constituants des parois cellulaires de I’albumen (70
a80%) (Debiton 2010). A apprendere

Sillom

Ao clie

(amidon) Caouche

Aleuramne

Couche

hogncy B 2

‘Saorms

Figure 02 : Histologie du grain de blé (Surget et Barron 2005).
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| V-Position systématique du blédur :

Le blé dur est une plante herbacée, monocotylédone appelé auss cé&éale a paille
appartient a la famille des Graminées, genre Triticum. Cette famille comprend 600 genres et
plus de 5000 espéces. Une classification détaillée est donnée ci- dessous (Tableau 01)
(Feillet 2000).

Tableau 01 : Classification de blé dur (Feillet 2000).

Embranchement Angiospermes
Sous embranchement Spermaphytes
Classe M onocotylédones
Ordre Glumiflorales
Super ordre Commédiniflorales
Famille Poaceae
Tribu Triticeae
Soustribu Triticinae
Genre Triticum
Espece Triticum durum Desf

V -Laculturedu blédur (Triticum durum Desf.)

V-1-Dansle monde

Selon, Kantety et al. (2005), le blé dur est cultivé sur 10% des superficies réservées
aux céréales (blé dur, tendre, riz et mai's). La culture de cette espéce est surtout localisée dans
les pays du pourtour méditerranéen (Algérie, Maroc, Espagne, France, Italie, Grece, Syrie), le
Kazakhstan, I'Ethiopie, I'Argentine, le Chili, la Russie, le Mexique, le Canada (Ammar et al.
2006).
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La production mondiale de blé dur est de 29.3 millions de tonnes moyennes annuelles
pour la période 1988/1997 (ADE 2000). Les plus grands producteurs de blé dur dans le
monde sont I’Union Européenne avec une moyenne de production de 7,9 millions de tonnes
(1987/1997). Cette production le fait de quatre pays membre : I’ltalie, la Gréce, la France et
I’Espagne, avec une production moyenne annuelle respectivement égalea: 4,1 ; 1,5; 1,4 et
0,9 millions de tonnes. En dehors, de la Communauté Européenne les autres pays gros
producteurs sont la Turquie, le Canada, les Etats-Unis d’Amérique dont la production est
respectivement 4,3 ; 4,0 ; et 2,5 millions de tonnes (Mazouzi  2006).

La consommation totale est stable et se maintient & 688 millions de tonnes en 2014 du
fait d'une contraction de 2 % que connait I'utilisation aux fins de I'alimentation animale
et 1,4 % de l'utilisation aux fins de l'aimentation humaine. Les stocks de blé devraient
atteindre 180 millions de tonnes en 2014, soit une hausse de 14 % (22 millions de tonnes) par
rapport 22013 (Anonyme 2014).

V-2-En Algérie

En Algérie, la superficie consacrée traditionnellement aux céréales varie de 3 a 3,5
millions d'hectares. Le blé dur occupe une place privilégiée suite a son utilisation dans
['alimentation quotidienne de la population sous diverses formes. La superficie moyenne de
blé dur varie de 0,82 & 1,49 x 10° ha pour la période 2000 & 2007. Les rendements restent
faibles et trés variables d'une année a l'autre. La culture des céréales d’hiver demeure encore
difficile a maitriser tant que celle-ci reste confrontée et soumise a plusieurs contraintes (aléas

climatiques, faible maitrise de I’itinéraire technique, etc.).

Le blé dur occupe une place centrale dans I’économie algérienne. 1l couvre
1.5x10"6ha sur les 3x10"6ha consacrés a la cérédliculture. Le rendement est faible et
irrégulier, il est de I’ordre de 8g/ha. La production couvre prés de 41% des besoins et les
capacités productives du blé dur sont relativement moins bonnes que celles du blé tendre ou
de I’orge puisque sur plus de 120 années (1876 a 1996) (Mazouzi 2006).

La faiblesse de la production céréaliére en Algérie découle en majeure partie des

faibles potentiels des rendements. 1l est donc impératif de faire accroitre les rendements
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a I’hectare, parce qu’il n’est plus possible d’étendre les superficies consacrées aux céréales
d’hiver (Benbelkacem et Kellou 2001).

D’apres Acevedo (1989), les futurs progres visent I’accroissement du rendement dans
les zones défavorable par le biais du développement de cultivars a adaptation spécifique au

stress de I’environnement.

Tableau 02 : Lesrécoltes de blé dans e monde par grandes zones et principaux pays
(Anonyme 2014).

2012/2013 (Mt) 2013/2014(Mt) 2014/2015(Mt)
Europe 136,0 146,4 150,8
-dont U.E. 131,6 1422 146.,8
Ex-URSS 77,2 102,7 100,3
-dont Kazakhstan 9,8 13,9 15,0
-dont Russie 37,7 52,1 51,0
dont Ukraine 15,8 223 20,0
Nord et Centre 92,2 98,9 87,7
Ameérique 27,2 37,5 29,0
-dont Canada 61,8 58,0 55,0
-dont Etats-Unis
Sud Amé&rique 171 19,9 23,9
-dont Argentine 8,2 10,0 12,9
-dont Brésil 4.4 55 6,6
Proche Orient 38,6 41,2 35,6
-dont Iran 14,0 14,5 13,3
-dont Turquie 17,5 18,0 16,0
Extréme Orient 2475 2476 250,3
-dont Chine 120,6 1219 122.0
-dont Inde 94,9 93,5 95,9
Afrique 234 26,1 25,0
-dont Egypte 8,5 8,8 9,2
-dont Maroc 3,9 7,0 58
Océanie 22,9 27,3 25,8
-dont Australie 22,5 27,0 25,5
TOTAL MONDE 654,9 710,2 699,3




| -5-3- Utilisation du blé

Selon Villement (1994), le blé est la céréale dont les débouches sont les plus

Chapitre | : Généralités sur le blé dur

diversifies dans I’alimentation humaine et animale.

Tableau 03: Principales utilisations du blé dur dans e monde (Cherdouh 1999).

Pays Pates (%) Couscous (%) | Pain (%) Autres (%)
Italie 60 - 40 -
France 60 - 40 -
Espagne 70 - 30 -
Angleterre 80 - 20 -
Benelux 100 - - -
Tunisie 30 50 15 5

Algérie 30 40 10 20

Maroc 7 5 85 3
Egypte 100 - - -

En Algérie, la semoule issue du blé dur est a I’ origine de produits alimentaires trés
divers. pains locaux, galettes, couscous, fric, pates, gateaux traditionnels (Cherdouh
1999). Le tableau 3 donne les principales utilisations de blé dur dans le monde et
montre que les principales consommations de cette céréade sont sous forme de pan
(34%) et pates alimentaires et couscous (58%).

La farine de blé tendre est utilisée essentiellement pour la panification, le blé dur est

surtout destine a la fabrication des pates alimentaire. 1l reste I’aliment de base des

pays en voie de développent (Cherdouh 1999).
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[-Notion du stress

Selon Levitt (1980), le terme stress désigne un facteur de I’environnement induisant
une contrainte potentiellement néfaste sur un organisme vivant. D’aprés Dutuit et a. (1994),
le stress est le dysfonctionnement (rupture d’un équilibre fonctionnel) produit dans un

organisme ou dans un systeme vivant, par exemple par une carence.

Le stress est donc, un ensemble de conditions qui provoquent des changements de
processus physiologiques résultant éventuellement de dégats, dommages, blessures, inhibition
de croissance ou de développement. On appelle stress toute pression dominante exercée par
un parametre, perturbant le fonctionnement habituel de la plante. En revanche, la réponse du
végétal dépend, entre autres, de ces paramétres environnementaux, tels que: le type de
contrainte, son intensité, sa durée et caractéristiques géenétiques. espece et génotype (Hopkins
2003).

I1-Lesprincipales contrainteslie ala production du blé en Algérie

La faiblesse de la production céréaliére et particulierement celles des blés et des orges
est due a plusieurs facteurs dont les plus importants sont considérés étre : les pratiques
culturales, les aéas climatiques et les variétés anciennes a faible rendement (Sayoud et
Benbelkacem 1996). Un autre éément parmi les plus contraignant de la production céréaliere
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
dével oppement épidermique (Eyal et a. 1987).

[1-1- Contrainte abiotique
L es principales contraintes abiotiques des zones céréaliéres sont :
Une succession de périodes séches de durées et de fréquences variables
Des gelées hivernales et printaniéres
Des températures €l evées et siroccos

Des solssalins
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I1-1-1-Stress Hydrique

Le stress hydrique peut se définir comme le rapport entre la quantité d’eau nécessaire
a la croissance de la plante et la quantité d’eau disponible dans son environnement, sachant
gue la réserve d’eau utile pour la plante est la quantité du sol accessible par son systeme
racinaire (Labereche 2004).

I1-1-1-1-Effet du stresshydrique

Le manque d’eau ou déficit hydrique représente le stress abiotique le plus sévére
auquel la culture du blé dur fait face dans les conditions de productions des zones arides et
semi- arides (Sahraoui 2011). La sécheresse est I’un des principaux facteurs limitant les
rendements a travers le monde, le manque d’eau souvent associé a d’autre stress (gel, hautes

températures, salinité...) (Furini et al. 1997).

En effet, I’eau joue un role essentiel dans la croissance et le développement de la
culture du blé dur. Le manque d’eau se traduit par une réduction de la croissance de la plante
et de sa production par rapport au potentiel du génotype. Un manque d’eau précoce affecte
principalement la croissance des racines, le développement des feuilles et des organes
reproducteurs (Sahraoui 2011). Ceci se répercute sur le rendement économique de la culture,
qui peut baisser de plus de 80% (Sahraoui 2011).

I1-1-2-Stress thermique

Le stress thermique est I'ensemble des modifications de la physiologie des végétaux
lorsgue latempérature séléve ou sabaisse au-dela des conditions habituelles. |l difféere selon
les especes, laforme et ampleur du changement de température (Sahraoui 2011).

[1-1-2-1-Effet du stressthermique sur la culturedu blé

La température est un facteur important pour la durée des phases de pré et post -
anthése. Le taux de développement des génotypes au cours des phases de pré — et post-
anthese sont différents en raison de la variation de la température selon les années et les

environnements. Dans les environnements méditerranéens, les hautes températures de fin de
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cycle sont considérées comme un facteur important de limitation de rendement. Des
températures, au-dessus de 30°C, affectent le poids final de grain. Les hautes températures
affectent, non seulement le poids final de grain, mais aussi le nombre de grains par épi et par
unité de surface (Sahraoui 2011).

[1-1-3-Stress salin

La salinité peut étre définit comme un processus d'accumulation des sel's solubles, qui
sont représentés en grande partie par des cations (Na“, Ca %, Mg™ et le K *) et des anions
(Cl', SO42, HCO'5, CO3?, et NO3). D’autres sels moins courants et plus toxiques & faibles
concentrations sont également a considérer ces éléments traces sont le bore, le sélénium,

I'arsenic e le molybdene (Sahraoui 2011).
I1-1-3-1 Effet du stresssalin

La salinité constitue un des majeurs problémes pour la croissance des végétaux, la
culture du blé dur se trouve confrontée a ce probleme en Algérie. L’utilisation des variétés
résistantes est devenue impérative, prés de 25% des terres irriguées sont confrontées au
probléme du sel qui affecte particuliérement les zones arides et semi-arides cette derniére est
le principal facteur limitant ala croissance des plantes (Levignron et a .1995).

Ces contraintes impliquent la mise au point de variétés suffisasmment 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
a developper des varietés précoces avec la perspective d’eviter les gelées tardives et en

conséquence d’éviter également les sécheresses terminales (Benbelkacem 2000).
I1-2-Contrainte biotique

Comme toutes les autres plantes cultivées par I’homme, le blé a paille peut étre attaqué
par un grand nombre des organismes parasites macroscopiques et microscopiques. Les
maladies se manifestent successivement au cours de développement de la plante. |l existe
plusieurs contraintes pour la céréaliculture des stress biotiques et abiotiques (Benbelkacem
2000).
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La forte présence de bios agresseurs peu affecté jusqu’a 30% des rendements. Et
s’aggravent en raison des changements climatiques que connait notre planéte. Dépendant des
conditions d’humidité, de température ainsi que de la présence des pathogeénes, plusieurs
maladies cryptogamiques attaguent les blés et provoquent ains différents dégéats
(Benbelkacem 2000).

Dix années d’enquétes 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 Septoriose, la Rouille, sans oublier les fusarioses qui produisent les mycotoxines
(Moreau 2011).

[1-2-1- LesRouilles

Divers types de Rouille affectent le blé. Les trois types de Rouille qui affectent le blé

sont la Rouille brune, laRouille noir destiges et la Rouille jaune (Amrani 2013).

Selon les enquétes menées par Sayoud et al. 1996 les Rouilles sont essentiellement
présentes au niveau des hauts plateaux et les plaines de la Mitidja. Leur identification est
relativement facile car I’agent fongique produit des pustules caractéristiques, formées
essentiellement de spores qui sont facilement disséminées par le vent (Aouali et Douici-K halfi
2013).

[1-2-1-1-La Rouille jaune

La Rouille jaune est causée par I’agent pathogéne Puccinia striiformisf.sp. Tritici. Sur
blé (Amrani 2013). Elle peut provoquer des dégéts trés importants ala culture. Son
dével oppement est i€ a des conditions climatiques particulieres (printemps frais, couvert,
humide et venteux) (Moreau 2011).

La Rouille jaune apparait en cours de montaison, genéralement de premier noeud a
derniere feuille. Au niveau de la parcelle les premiéres attaques sont localisées sur les feuilles

du bas de quelques plantes. Cette infestation est liée a I’inoculum de la parcelle, et la
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contamination se fait essentiellement a I’intérieur du champ et peu depuis I’extérieur (Masson
2012).

[1-2-1-1-1-Symptomes

Des pustules orangées apparaissent sur les feuilles et les tiges disposées en stries le
long de nervures des feuilles. Elles sont souvent de petite taille (0,5 mm) (Masson 2012).
Elles peuvent aussi se développer sur laface inférieure des feuilles et sur les épis et les grains.
Ces pustules sont constituées de spores (urédospores). A lafin de la saison de croissance, ces
pustules deviennent noires étant donné la formation de spores connues sous le nom de
téleutospores. Ces pustules correspondent a la déchirure de I’épiderme qui laisse apparaitre
ainsi une poudre dont la couleur varie de I’orange, rouge brique, marron au jaune, selon
I’espece pathogéne. Les rouilles ne sont pas transmises par semence (Aouali et Douici-Khalfi
2013).

[1-2-2-1- La Rouille brune des feuilles

C’est une maladie qui apparait généralement pendant et apres I’épiaison (avril-mai),
causée par I’agent pathogene : Puccinia recondita f.sp. Tritici sur le blé (Amrani 2013). La
Rouille brune est une maladie de plusieurs graminées dont : blé, seigle, triticale, et le parasite
attaque faiblement I'orge, et pas du tout I'avoine (Zillinsky 1983). Elle attague comme héte
aternatif Ancbusa azurea anciennement Ancbusa italica ou Buglosse d’ltalie ou fausse
bourrache (plante vivace) (Aouali et Douici-Khalfi 2013).

[1-2-2-1-1- Symptdmes

Petites pustules circulaires ou ovales de couleur orange ou brunes ces pustules sont
(poudreuses) remplies de spores (urédospores), apparaissent sur la face supérieure et parfois
sur la face inférieure des feuilles. En fin de saison ces pustules prennent une couleur noir
(téleutospores) (Aouali et Douici-Khalfi 2013).

Sur le plan diagnostique, et pour éviter la confusion avec les pustules de la rouille

jaune, les pustules de la rouille brune lorsqu’on les frotte 1égérement, une poudre de la méme
couleur adhere au doigt (Sayoud 2008).
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I1-2-3-1-L a Rouille noire destiges

Elle est causée par Puccinia graminis qui attaque I’épinet vinette (Berberis vulgaris)

comme hote secondaire et le blé et d’autres céreales comme hote principal (Nasraoui 2006).

[1-2-3-1-1- Symptdmes

Les pustules sont plus longues que celles de la Rouille brune, elles sont de couleur

rouge-brique a marron foncé (Aouali et Douici-Khalfi 2013).

Elles sont elliptiques, se développent parallélement & I’axe de la longueur de la tige, de
la feuille et de la gaine. Les pustules peuvent apparaitre aussi sur le col et les glumes de I’épi.
Quand I’épiderme couvrant les pustules rompt, il montre une masse poudreuse brune rouge
d’urédospores. Plus tard dans la saison, au fur et a mesure que la plante approche de la
maturité, la couleur brune des pustules tourne au noir. Le champignon commence a produire
des téliospores au lieu des urédospores et les urédies brunes sont remplacées par des télies

noires (Nasraoui 2006).

I1-3-1- La Septoriose

[1-3-1-1- Latache Septorienne

La tache Septorienne est I’une des principales maladies cryptogamiques du blé a
travers le monde (Shipton et al. 1971; Eyal et a. 1987). La maladie est causée par I’attaque
d’un champignon qui peut étre présent sous deux formes au champ : la forme sexuée
(Mycosphaerella graminicola) et la forme asexuée (Septoria tritici) (Farih 1992), appelé
auss Zymoseptoria tritici (Brunner et al. 2013).

Sous un climat favorable au développement de la maladie (zones humides), le
rendement en grains des variétés de blé sensibles peut étre réduit de 30 a 50% (Eyal 1981).
En Algerie, il n’ya pas de hote alternative et la maladie ne se transmet pas par semence
(Aoudi et Douici-Khalfi 2013).
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[1-3-1-1-1-Symptomes

Les symptdmes commencent par de petites taches de couleur brune rougeétre
irréguliere sur les feuilles inférieures et en particulier sur celles en contact du sol. Les taches
sont d’abord délimitées par les nervures (Sayoud et al. 1999), pour ensuite s’étendre

longitudinalement et prendre une couleur grisclair.

|1-3-1-2-Septoriose des glumes

Septoria nodorum, est le champignon responsable de la Septoriose des glumes
(Mazouz 1992).

[1-3-1-2-1-Symptomes

La maladie se manifeste sur les feuillages et sur les glumes, la gaine des feuilles et les
noeuds. Sur les feuilles on peut observer des taches ovales ou lenticulaires brunes. Elles
peuvent étre entourées d’une chlorose ou d’un jaunissement périphérique. Les pycnides sont
de couleurs brun clair moins apparents que celles provoqueées par la Septoriose des feuilles.
Sur les glumes la maladie se développe lorsque I’attaque est importante. Elle n’y a pas d’hote

aternatif mais elle se transmet par semence (Aouali et Douici-Khalfi 2013).

|1-4-1-Tache aur €olée (helminthosporiose de bl€)

La Tache auréolée du blé, causée par Pyrenophora tritici-repentis ou bien Drechdera
tritici-repentis, est une maladie qui est présente a travers les zones céréalieres de I’ Algérie.
Selon les résultats des travaux de (Benslimane et a. 2006), elle est présente aussi bien sur le
blé dur que sur le blé tendre. Les helminthosporioses sont largement répandues dans les zones
de production des, céréales et les attaques sont importantes dans les régions a pluviométrie
importante.

En Algérie cette maladie est sévére au niveau des zones littorales moyennes et les
plaines intérieures, tandis que dans les hauts plateaux elle est relativement faible (Aouali et
Douici-Khalfi 2013). D’apres les travaux de (Bendimane et a. 2011), ils ont identifié la

distribution des races de latache auréolée en Algérie.
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La sévérité de la maladie dépend des conditions climatiques, de la variété et du stade
de développement de la plante au moment de I’attaque. Les pertes de rendements peuvent
atteindre jusqu’a 30% lorsque la maladie est présente tout au long du cycle de développement
de la plante et entre 10 a 15 % quand I’attaque est tardive (Aouali et Douici-Khalfi 2013).

[1-4-1-1- SymptOmes

Au niveau de la parcelle on observe une répartition homogene, comme la Septoriose,
I’Helminthosporiose progresse du bas vers le haut de la plante. Au niveau des feuilles, on
trouve des taches ocellées en forme d’oeil plutét ovoide, souvent entourées d’un
halochlorotique jaune. Point noir au centre (c’est le point d’infection). Il est remplacé

progressivement par un point foncé puis un cercle brun et absence de pycnide (Masson 2012).

[1-4-2- La Fusariose

Durant ces dernieres années, les symptdbmes de la Fusariose sont devenus tres
fréguents au niveau des champs de blé en Algérie. Compte tenu des pertes considérables qui
peuvent étre engendrés sur les rendements associés aux risgques de mycotoxines que
présentent certaines espéces de Fusarium sur la santé des humains et des animaux d’élevage
(INPV 2014).

En Algérie, selon les enquétes sur la prévalence de la Fusariose réalisés par I’INPV et
Syngenta en la compagne agricole 2012-2013 au niveau des parcelles de multiplication en 23
wilayas potentiellement céréalieres situées a différent étages bioclimatiques, ils ont identifiés
la présence et la dominance de deux especes : Fusarium culmorum suivie de Fusarium

graminearum.

[1-5-4-1 Symptdmes

Les lésions causées par Fusarium apparaissent souvent a la base de la tige, dans la
gaine des feuilles, une propagation qui se manifeste par la présence de longues stries brunes a
la base de la tige. Le symptome le plus fréguent est la coloration brun foncé des noeuds
inférieurs. Sur les plants plus anciens, I’infection par Fusarium peut générer un véritable

pourridi€; la base de la tige devient alors brune et pourrie, ce qui entraine une verse et la
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formation d’épis argentés. Ce symptome est moins fréquent, méme s'il peut étre observe lors
des périodes de grande sécheresse. Les épillets perdent leur chlorophylle commencent a se
décolorer et finissent par donner & I’épi une couleur blanchéatre. Ce symptéme est observe

lorsgue les épis sont infectés aux premiers stades de floraison (INPV 2013).

Les infections plus tardives peuvent provoquer I’infection des grains, sans
blanchiment notoire des épis. La phase de blanchiment des épis de cette maladie du blé peut
provoquer une perte de rendement, mais la principale préoccupation est la production
potentielle de mycotoxines dans les grains (INPV 2014).
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Chapitre 111 : Utilisation des marqueurs moléculaire pour I’amélioration du
blé dur

|-L’amélioration du blé dur

L’amélioration des plantes est basée sur une large utilisation de la variabilité génétique
naturelle et sur des méthodes d’exploitation rapides et fiable de cette diversité dans les

programmes de sélection.

La sélection a joué un réle déterminant dans I'accroissement de la production agricole
au cours du siécle dernier, tant dans les pays dével oppés que dans les pays en développement.
Les sélectionneurs de blé dur mettent I’accent sur I’amélioration simultanée du comportement

agronomique, de larésistance aux contraintes environnementales et aux maladies.

[1-Apport des marqueurs moléculaires a I’amélioration du blé

L’essor des techniques de marquage moléculaires au cours des dernieres années
a induit des changements considérables dans plusieurs branches de la biotechnologie,
notamment |a biologie moléculaire (clonage positionnel), la génétique évolutive (cartographie
comparative), la génétique quantitative (détection et identification des locus contrélant les
caracteres quantitatifs -QTL-) et I’amélioration des especes (sélection assistée par marqueurs)
(Najimi et a. 2003).

Le recours a la génétique moléculaire et I’obtention de marqueurs moléculaires pour
les blés comme c’est le cas du mais et du riz, a éé toujours limité par la large taille du
génome. Cependant, avec le développement de la génomique et des approches moléculaires
associées au phénotypage, on sattend a percer plus efficacement les genes et les voies

métaboliques de tolérance ala sécheresse chez | es plantes et notamment chez le blé dur.

Plusieurs QTL et genes impliqués dans les mécanismes de tolérance a la secheresse
chez plusieurs espéces de blés ont éte identifiés. La genomique, les cartographies de QTL, les
études des genes candidats, la transcriptomique ont permis durant les vingt derniéres années
I’identification de plusieurs génes impliqués dans la tolérance a la sécheresse ainsi que la

compréhension des mécanismes moléculaire de latolérance (Mir et al. 2012).
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Les marqueurs moléculaires permettent a la fois un diagnostic extrémement fin de la
variabilité et la mise en place de stratégies tres rapides de création et séection variétale
(Adam et Dron 1993).

Ces marqueurs présentent également différents avantages comparés aux marqueurs
morphologiques et protéiques, trés nombreux, neutres vis a vis de la sélection, couvrent le
génome entier, indépendants de la partie de la plante prélevée, du stade de développement et

des fluctuations environnementales (FAO 1996).

En effet, le sélectionneur peut inférer la présence d’un gene par la recherche du
marqueur qui lui est étroitement lié et pourra ainsi sélectionner les individus résistants avant
méme gue le caractere considére ne soit exprime et en absence du pathogene.

Cette séection assistée par marqueurs est donc d’un intérét certain pour le
sélectionneur puisqu’elle offre I’avantage d’une sélection efficace, rapide et précoce, et
devient alors un complément nécessaire aux méthodes traditionnelles d’amélioration

génétique des céréales.

En outre, les marqueurs moléculaires deviennent aujourd’hui un outil essentiel
d’amélioration des plantes et ouvrent de nouvelles perspectives pour le sélectionneur. Ils sont
d’un grand intérét lors du pyramidage de deux genes ou plus dans une méme variété

permettant ainsi une résistance plus constante et a large spectre.

De méme, les marqueurs moléculaires permettent le cumul rapidement de plusieurs
génes dans une seule variété élite en vue d’une résistance plus efficace, et la maitrise de la
taille des fragments chromosomiques introduits par rétrocroisements, ce qui élimine les effets

défavorables susceptibles d’étre transmis avec les génes cibles introgressés (Hospital 2001).

[11-Principaux types de marqueurs moléculaires appliqués pour
I’amélioration du blé

[11-1-Qu’est ce qu’un marqueur moléculaire
Un marqueur moléculaire est un locus polymorphe qui renseigne sur le génotype de
I’individu qui le porte .Les marqueurs moléculaires correspondent donc au polymorphisme
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révélé au niveau de I'ADN L'analyse de ce polymorphisme par les techniques de biologie
moléculaire sadresse a I'ensemble du génome, gqu'il soit ou non traduit en protéines, et est

indépendante des conditions de I’environnement.

En outre, le nombre de marqueurs observables est théoriquement illimité et le
génotype d'une plante peut étre déterminé a un stade tres précoce, aussitt que le matériel est
disponible pour I'extraction de 'ADN (Eagles et al. 2001). Ces marqueurs seront d'une grande
importance dans I'amélioration des cultures a valeur agronomique et dans les programmes de

sélection assistée par marqueurs chez les céréales (Dekkers et Hospital 2002).

[11-2- Présentation d’un bon marqueur
Selon De vienne (1999) un marqueur genétique idéal doit étre

Polymor phe : lamatiére premiere du généticien est la variabilité,

Multi-allélique : c’est-a-dire possédant plusieurs aleles (donc des

séquences d’ADN différentes) sur un méme locus (Plomion 2003).

Co-dominant : I’hétérozygote présente simultanément les caractéres
des deux parents homozygotes, il peut étre distingué de chacun des

homozygotes parentaux.

Non épistatique : son génotype peut étre "lu” a partir de son phénotype
quel que soit le génotype aux autre locus. La codominance et le non
épistasie peuvent étre respectivement définis comme I’absence

d’interaction intra et inter locus.

Neutre : les substitutions alléliqgue au locus marqueur n’ont pas
d’autre effets phénotypiques (et donc eventuellement sélectifs) que
ceux qui permettent de déterminer son génotype. Dans leur trés grande

majorité les polymorphismes mol éculaires sont neutres.
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Insensible au milieu : le génotype peut étre inféré a partir du
phénotype quel que soit le milieu (De vienne 1998).

[11-3-Types de mar queur s moléculaires

De nombreuses techniques de marquage moléculaire sont aujourd’hui disponibles, et
de nouvelles sont régulierement publiées. Ces méthodes peuvent étre regroupées en deux
grandes catégories : les marqueurs de type RFLP (Restriction Fragment Length
Polymorphism) et les marqueurs basés sur la méhode de PCR (Polymerase Chain
Reaction).Le choix du systeme de marquage dépend de I’objectif précis fixé, des moyens et
des compétences disponibles au laboratoire (Gupta et al. 1999).

[11-3-1- Marqueur detype RFLP (Restriction Fragment Length Polymor phism)

La techniqgue RFLP développée par Botstein et al. (1980) repose sur la mise en
évidence de la variabilité de la séquence nucléotidique de I’ADN génomique apres digestion
par des enzymes de restriction, les marqueurs RFLP combinent I’utilisation d’enzymes de
restriction et de sondes génétiques et permet de révéler des mutations présentes au niveau de
I”’ADN.

Le principe du RFLP consiste & soumettre I'ADN d'un individu a I'action d'enzymes
gui coupent I'ADN a des sites trés précis. Une multitude de fragments d’ADN de tailles
variables est générée par digestion enzymatique, puis séparee sur gel d’agarose et transféree
par capillarité sous forme dénaturée sur une membrane de nylon. Sil survient un changement
de la séguence dans un site de restriction, I'enzyme ne le reconnait pas et elleira couper le site
suivant. Donc, le polymorphisme observé entre deux individus est basé sur la différence qui

existe dans lalongueur des fragments obtenus apres la digestion enzymatique.

Le polymorphisme détecté est d0 & des mutations au niveau des sites de restriction de
I’enzyme (polymorphisme de site de restriction) et/ou a des délétions/insertions d’un fragment
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d’ADN au voisinage de la zone genomique reconnue par la sonde. C’est le couple

enzyme/sonde qui constitue le marqueur.

Les RFLP sont dits co-dominants parce quils distinguent entre les organismes
hétérozygotes et homozygotes. Un organisme hétérozygote a un locus (Aa) présentera deux
fragments de tailles différentes alors qu'un seul fragment ne sera visible pour organisme
homozygote (AA ou aa). Bien que cette technique soit co-dominante et permet une analyse
génétique compléte, elle est lente et laborieuse. Les étapes de transfert et d’hybridation

empéchent une automatisation du travail.
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Figure 03 : polymorphisme de longueur des fragments d’amplification(RFLP)
(Anonyme 01 2010).

[11-3-2- Marqueur detype PCR

Le développement de la technique PCR offre I’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 a remplacer les systemes classiques (les
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marqueurs morphol ogiques, iso-enzymatique et RFLP) et deviennent tres nombreux. Les plus

largement utilisés chez le blé sont les microsatellites ou SSRs.

[11-3-2-1- Marqueur detype RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA)

La techniqgue RAPD-PCR a été mise au point en 1990 par William et al. Welsh et Mc
Clelland. Elle est basée sur laréaction d'amplification en chaine (PCR) de sequences prises au
hasard d’ADN génomique. Cette technique repose sur I'utilisation de courtes paires d'amorces
générdement de 5 a 15 Pb de longueur. Une amorce RAPD permet généralement
I’amplification d’une dizaine de fragments correspondant a des locus dominants. Les produits

d’amplification sont généralement visualisés par électrophorese sur gel d’agarose.

Le polymorphisme détecté en RAPD se situe au niveau des sites d'appariement d'une
amorce sur le brin dADN. Lors de laréaction PCR, les amorces mises en présence de I'ADN
dénaturé d'un organisme, vont Sapparier a deux sites différents situes sur les deux brins
complémentaires. Dans cette réaction, les amorces oligo-nucléotides de sequence aéatoire
fonctionnent dans les deux sens (forward / reverse) de génome a une température constante
d'hybridation (Williams et a. 1993). Le polymorphisme observé se traduit par la présence ou
I’absence de bande chez les différents genotypes (Adam et Dron 1993).

Le polymorphisme décelé est di a des mutations (un changement nucléotidique qui
empéche |'appariement de I'amorce) soit une délétion du site d'appariement de celle-ci ou
encore d'une insertion de nucléotides qui fait en sorte d'augmenter la longueur du segment
entre les deux sites d'appariement ne permettant pas I'amplification. En consegquence, un
polymorphisme de présence/absence sera observé. Dans certains cas on peut observer un
manque de reproductibilité de ces marqueurs (Williams et al. 1990). Toutefois, lorsqu'un
marqueur RAPD a étéidentifi€ il est aise de le transformer en un marqueur SCAR (Sequence

characterized amplified region) qui est spécifique aunerégion del'ADN.

Les marqueurs RAPD ont été utilisés chez plusieurs espéces pour l'analyse de la
diversité genétique, la caractérisation de ressources génétiques, I'identification de cultivars et
la cartographie des génomes. Cette technique est simple, rapide et ne nécessite ni un

marquage radioactif ni une connaissance préaable de la séquence nucléotidique. Elle
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constitue un moyen rapide et efficace pour réaliser des screening en genétique moléculaire en

sappuyant sur latechnique PCR.
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Figure 04 : ADN Polymorphe au hasard (RAPD) (Anonyme 01 2010).

[11-3-2-2-M ar queur detype SSRs (Simple Sequence Repeats) ou Microsatellites

Le terme microsatellite a éé inventé par Litt et Luty (1989), égaement appelé
sequences simples répétées (SSR). Se sont des éléments dADN qui se répétent plusieurs fois
a différents endroits (séquences de di-, tri- ou tétra- nucléotides répétés en tandem) chez tous
les organismes, alafoisles eucaryotes et les procaryotes. Les séquences répétées sont souvent
simples, detaille de 1 a 6 paires de bases et ils sont présents dans les deux régions codantes et
non codantes. Ces régions flanquantes tendent a étre conserveées a I’intérieur de I’espece (Setti
et al. 2011).Les microsatellites présentent un taux de polymorphisme élevé, qui repose sur la

variation du nombre d’unités de répétition constituant ces derniers (Najimi et al. 2003).

Les polymorphismes sont identifiés en construisant des amorces PCR dans la région
adjacente de la région microsatellite (Hagjeer et al. 2000). C’est la paire d’amorces spécifique
des bordures droite et gauche du microsatellite qui constitue le marqueur. L’analyse des

produits amplifiés s’effectue sur gel d’acrylamide. Ces marqueurs ont été utilisés pour des
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études de la diversité genétique de nombreux agents phytopathogénes (Dutech et a. 2007,
Bahri et a. 2009, Unartngam et al. 2011). Ainsi que dans I’élaboration des cartes génétiques
des plantes (Roder et al. 1995, Westman et Kresovich 1999).

Si les SSR constituent de bons marqueurs moléculaires (reproductibles, codominants
et aisés d’utilisation), leur caractérisation initiale est toutefois assez lourde. En effet, leur
production doit passer d’abord par le clonage et le séquencage de ces éléments répétés
(Najimi et al. 2003).
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Figure 05 : Polymorphisme de nombre d’unités de répétition (SSR) (Anonyme 01
2010).

[11- 3-2-3-Marqueur detype AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism)

La techniqgue AFLP (Amplified fragments length polymorphism) développée par Vos
et a. (1995) combine alafois |'utilisation des enzymes de restriction de 'ADN génomique et
la technologie PCR. Aprés la digestion de I'ADN génomique, des adaptateurs de séquence
connue et spécifiques des deux sites de restriction sont gjoutés aux extrémités des fragments

de restriction. Une premiere amplification, dite pré-amplification, est réaliseée a I’aide
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d’amorces de séquences complémentaires a la séquence des adaptateurs et des sites de
restriction. La deuxiéme amplification, dite sélective, utilise des amorces identiques aux
premiéres mais prolongées a I’extrémité 3’ de quelques nucléotides arbitraires (de 1 a 3
nucléotides). Ainsi, seuls sont amplifiés les fragments possédant |es bases complémentaires de
ces bases arbitraires. Les produits de la PCR sont séparés par éectrophorese sur gel de
polyacrylamide dénaturé et révélés par radiographie. C’est la combinaison enzyme de
restriction/amorce qui permet de révéler le polymorphisme entre les organismes et constitue
donc le marqueur AFLP (Ngjimi et a. 2003).

Les AFLP ont éé largement utilisé pour l'identification des cultivars et la
détermination de leurs relations phylogénétiques, la cartographie des génomes, elles sont
utilisées aussi pour I'analyse de la diversité génétique des agents pathogénes des plantes en
raison du nombre élevé de loci qui peuvent étre détecté simultanément. Ces marqueurs ont été
utilisés avec succés pour la quantification de la variabilité génétique des populations de

Puccinia striiformis f.sp. tritici échantillonnées a un échellelocale (Villéral et a. 2000).

Rachel et al. (2005) ont utilisée ces marqueurs pour évaluer |a diversité génétique des
pathogénes comme Phytophthora nemorosa et Pseudomonas pseudosyringae.

Cependant, parmi les limites des marqueurs AFLP est que sont techniquement
difficiles et colteux. D'autre part, les AFLP sont notés comme marqueurs dominants, ce qui a
réduit leur contenu informatif, car ils ne permettent pas de faire la distinction entre les
individus hétérozygotes et homozygotes (SchlGtterer 2004).
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Figure 06: Polymorphisme de longueur des fragments d’amplification (AFLP) (Gnis-
pedagogie).

En résumé, les marqueurs RFLP et microsatellites sont spécifiques de locus,
codominants et sont utilisés généralement pour la cartographie et la détection de QTL
(Quantitative Trait Loci) tandis que les marqueurs RAPD et AFLP sont dominants, non
spécifiques de locus et servent essentiellement a la saturation d’une région du génome au

voisinage d’un géne d’intérét en vue de son clonage (Hernandez et al. 1999).

La comparaison des principales techniques de marquage moléculaire est illustrée dans
le tableau suivant, chaque technique de marquage moléculaire présente des avantages et des
inconvénients.
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Tableau 04 : Comparaison entre différents types des marqueurs RFLP, AFLP et SSR
(Daniel et a. 2006, De vienne 1999).

Marqueur Avantages I nconvénients
-La RFLP est une méthode fiable et | -La RFLP nécessite une grande
facilement transférable entre | quantité d’ADN.
|aboratoire. -.Elle n’est pas automatisable, vue
-1l s’agit d’un marqueur codominant. | les étapes de transfert et
-Aucune information sur la séquence | d’hybridation.
RFLP , . . N N
n’est requise. -Certaines espéces possedent un
-.Elle est utilisable pour faire des | taux peu éleveé de polymorphisme.
. . -Un faible nombre de locus sont
cartes génétiques de liaisons.
détectés par expérience.
-L’AFLP permet un survol rapide de | -La génération d’une grande
I’ensemble du polymorphisme du | quantité d’information.
génome. -.nécessite une analyse
-.Elle est hautement reproductible. automatisee et la technologie
-1l n’y a pas besoin de connaitre une | informatique.
RAPD p .
sequence et de crées des sondes | -.Ce sont des  marqueurs
spécifique. dominants.
-.Elle permet la création facile et | - Les marqueurs AFLP sont
rapide de cartes génétiques. souvent localisés aux centroméres
et aux télomeres.
-Les microsatellites sont  des | -La préparation des microsatellites
marqueurs codominant. est assez lourde car il faut « cribler
-.Ils sont trés largement utilisés. une banque génomique enrichie
. avec une sonde du microsatellite,
-.Ilsy aune grande fréquence de
SSR SSR dans le génome. séquencer les clones positifs,
-Les microsatellites sont bien répartis synthetiser les amorce
atraverstout le génome. oligonucléotidiques et tester les
paires  d’amorces dans un
échantillon d’individus ».
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[11-3-2-4-M ar queur detype SNP (Single Nucléotide Polymor phisme)

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
I’avantage I’une répartition homogéne dans tout le génome et d’étre excessivement nombreux.
Ce nombre élevé permet donc potentiellement la création de cartes génétiques a trés 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 mais, le blé (Somers et a. 2003).

Ils ont jusqu’a présent généralement été détectés en tant que marqueurs dominants et
utilisés pour la construction des cartes génétiques et physiques ainsi que pour étudier la
phylogeénie, ladiversité genétique et le déséquilibre de liaison (LD).

| V-Sélection assisté par marqueur SAM en amélioration du blé

L utilisation de variétés résistantes constitue une composante essentielle pour la
majorité des programmes de sélection et un moyen de controle efficace qui prend en
considération I’aspect écologique aussi bien qu’économique. Cependant, la pression
de séection exercée par les variétés a résistance monogénique favorise le
dével oppement de nouveaux biotypes capables de contourner cette résistance, ce qui
nécessite la recherche continue et rapide de nouvelles sources de résistance. Cette
recherche a été largement facilitée par I’avenement des techniques de marquage

moléculaire durant ces derniéres années.

En effet, plusieurs génes de résistance aux insectes et aux maladies ont été
récemment localisés dans le génome du blé dur par I’établissement de liaisons entre
ces derniers et des marqueurs moléculaires sur les différentes cartes génétiques
(Guptaet a. 1999 ; Yencho et al. 2000 ; Langridge et al. 2001).
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La sélection assistée par marqueurs (MAS) est particuliérement avantageuse
dans le cas de I’amélioration des résistances aux maladies et aux insectes
(Michelmore RW 1995 ; Yencho et a .2000 ; Langridge et al. 2001). Elle peut se
faire sans avoir recours aux tests d’inoculation, permettant ainsi d’éviter les erreurs
associées a l’utilisation de ces procédures et de mener a I’amélioration de la

résistance méme dans les aires ou le pathogéne n’existe pas.

De méme, les marqueurs moléculaires permettent le cumul rapide de plusieurs
genes dans une seule variété élite en vue d’une résistance plus efficace, et la maitrise
de la taille des fragments chromosomiques introduits par rétrocroisements, ce qui
élimine les effets défavorables susceptibles d’étre transmis avec les genes cibles
introgressés (Hospital, 2001). Ainsi, les schémas de sdlection seront accélérés
puisque le sélectionneur peut inférer la présence du gene par la présence du marqueur

avant méme I’expression du phénotype.

Cette sélection assistée par marqueurs est donc d’un intérét certain pour le
sélectionneur puisqu’elle offre I’avantage d’une sélection efficace, rapide et précoce,
et devient alors un complément nécessaire aux méthodes traditionnelles

d’amélioration génétique des céréales.

Ouitre leur intérét dans le domaine de la sélection, les marqueurs moléculaires
constituent des outils puissants pour la caractérisation moléculaire des génes de
résistance via la cartographie fine des régions contenant ces genes menant a leur
clonage (Tanksley et a. 1989). L’approche de cartographie des RGA (Resistance
Gene Analogs)/ genes candidats ouvre potentiellement la voie a I’identification de
genes de résistance chez le blé Cette caractérisation devrait permettre de
comprendre les mécanismes de défense mis en place par la plante lors de

I’interaction avec le pathogéne ou I’insecte.

Les récents développements du génie génétique et des biotechnologies
constituent de nouvelles approches pour améliorer les stratégies de sélection. La
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sélection assistée par marqueurs (SAM) est basée sur la possibilité de détecter la
présence d’un gene ou d’une caractéristique agronomique intéressante (QTL) par la
recherche du marqueur qui lui est étroitement lié. La SAM est non destructif, elle
nécessite peu de tissu végetal et elle n’est pas influencée par des facteurs

environnementaux.

Les perspectives d’application des marqueurs moléculaires en selection sont
nombreuses. Ce type de sélection est particuliérement avantageux lorsque le caractére
étudié est difficile ou colteux a évaluer ou influencé par les conditions climatiques ou

pédologiques (résistance au stress hydrique, resistance au stress biotique...).

La SAM présente un grand intérét dans les programmes d’introgression
destinées a modifier de maniére ciblée un matériel génétique existant en remplacant
un segment chromosomique initial par un segment porteur de caractéristiques
favorables apportées par un autre matériel . Cette approche suppose de croiser deux

lignées, I’une considérée comme le parent donneur, I’autre comme le parent receveur.

La SAM peut également aider a accumuler dans une plante des génes de
résistance complémentaires pour une méme maladie, de facon a obtenir une
résistance multigénique qui sera potentiellement plus stable car plus difficile a
contourner par le pathogéne (Michelmore 1995).
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Conclusion

La production de blé dur est fortement limitée par plusieurs contraintes biotiques
déclenché par des champignons, des insectes, des bactéries, des adventices et abiotiques
déclenché par le gd, la chaleur, les chocs de température, la salinité, déficit hydrique, le
rayonnement solaire, les carences nutritives, le vent ...etc.

L’aspect d’une plante peut étre modifié par ces conditions qui peuvent rendre

I’identification d’une variété malaisée.

La lutte contre ces contraintes doit étre gérer en prenant plus en compte les techniques
des biotechnologies végétales ; I’introduction et I’utilisation de ces derniers sont étroitement
liées a I’évolution de I’amélioration des plantes en tant que science; plus précisément la
création des nouvelles variétés résistantes au différents stresses biotiques et abiotiques.

Au-dela de la sdlection classique, différents techniques biotechnologique comme les
marqueurs moléculaires peuvent étre utilisées pour améliorer la tolérance ou la résistance aux
stress biotiques et abiotiques dans le but d’augmenter, de stabiliser la productivité des plantes

cultivées.

Aujourd’hui, avec le marquage moléculaire, de nouvelles perspectives s’ouvrent pour
le sélectionneur. La disponibilité de margqueurs moléculaires permettant de suivre les genes
influencant les performances, a ouvert la voie a une améioration des évaluations. Ainsi, la
sélection assistée par marqueurs (SAM) n’est possible que si les marqueurs moléculaires sont
facilement utilisables et informatifs. Pour celales marqueurs moléculaires deviennent un outil
essentiel dans les programmes de sélection.

De plus le développement des marqueurs moléculaires et les différentes techniques
(RFLP, AFLP, RAPD, Microsatellites) 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. En effet, le développement de variétés a grande

production avec une qualité adéquate du grain reste le principal objectif du sélectionneur.
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