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Introduction

Le gossypol est une substance terpénoïde très toxique pour l’homme et les animaux monogastriques que l’on retrouve en quantité variable dans les graines de cotonnier. Contrairement à toutes les autres espèces de cotonnier, les espèces de cotonniers sauvages australiens des sections Sturtia et Hibiscoïdea du genre Gossypium produisent des graines sans gossypol encore appelées «glandless» alors que tous leurs autres organes en contiennent Brubaker et al. (1996).

L’introgression chez le cotonnier cultivé du mécanisme contrôlant l’inhibition de la synthèse du gossypol dans la graine est hautement souhaitable car cela permettrait la transformation de 

G. hirsutum en une plante véritablement vivrière, tout en préservant un de ses moyens naturels de défense contre les ravageurs.
Récemment la sélection assistée par marqueurs moléculaires (MAS) a été intégrée dans de nombreux programmes de sélection de caractères d’importance agronomique chez plusieurs plantes. Les microsatellites (SSR) constituent un nouvel outil de la génétique moléculaire chez le cotonnier (Lacape et al., 2000; Liu et al., 2000a).

A la faculté Universitaire des Sciences Agronomiques de Gembloux l’hybride trispécifique G. hirsutum x G. raimondii x G. sturtianum (HRS) a été rétrocroisé et autofécondé pendant plusieurs générations successives dans le but d’introgresser chez la principale espèce de cotonnier cultivé l’inhibition de la synthèse du gossypol uniquement dans la graine.

Matériels et méthodes

Toutes les plantes qui ont été utilisées pour la création de l’hybride trispécifique (HRS) G. hirsutum x G. raimondii x G. sturianum proviennent de la collection de l’Unité de Phytotechnie des Régions Intertropicales et d’Horticulture de la Faculté Universitaire des Sciences Agronomiques Gembloux (Maréchal, 1983). Deux cultivars G. hirsutum, NC8 et C2, sélectionnés en République Démocratique du Congo ont servi à la création de l’hybride trispécifique HRS. Le cultivar Stamf sélectionné au Togo a été utilisé comme parent mâle lors des rétrocroisements sur l’hybride HRS. La figure 1 reprend les croisements réalisés pour obtenir le matériel analysé. A chaque génération une évaluation de la densité externe des glandes à gossypol et de la teneur en gossypol de l’amande a été effectuée afin de sélectionner les génotypes qui expriment le caractère, seules des plantes issues de graines présentant une très faible densité de glandes à gossypol ont été retenues (Figure 2). 

L’évaluation phénotypique a été combinée à une évaluation au niveau moléculaire afin d’accelérer la sélection et localiser les zones chromosomiques impliquées. Cinquante-deux marqueurs microsatellites (SSR) cartographiés répartis sur les seize groupes de liaison identifiés par Liu et al., (2000, 2001) au niveau du sous génome Ah ont été utilisés pour suivre l’introgression de différents fragments d’ADN provenant de l’espèce donneuse australienne dans la descendance BC1, BC2, BC3, BC2S1, BC2S2, BC2S3, BC3S1 et BC3S2 de l’hybride HRS. Au départ, les SSR ont été testés pour leur polymorphisme entre le parent cultivé G. hirsutum (var stamf, NC8 et C2) et l’espèce sauvage donneuse du caractère G. sturtianum. Ils ont ensuite été amplifiés sur l’hybride HRS et sa descendance afin de déterminer le degré d’introgression et de conservation des allèles de G. sturtianum.















Figure 1: Généalogie du matériel étudié.

Légende :

HRS : hybride trispécifique (G. hirsutum x G. raimondii x G. sturtianum).

G.h : G. hirsutum.

BC1, BC2, BC3 : rétrocroisement de 1re, 2e , 3e génération

S1, S2, S3 : 1re, 2e, 3e génération d’autofécondation.

 Résultats et discussions

Après plusieurs générations de rétrocroisements et d’autofécondations, l’hybride (HRS) a produit des individus BC2S3 et BC3S2 fertiles. Certains individus BC2S3 ont produit plus de 70% graines présentant une diminution drastique de leur teneur en gossypol, alors que chez les individus BC3S2 le pourcentage des graines sans glandes ne dépasse pas 12%. 

Après deux générations de rétrocroisement et trois générations d’autofécondation, des allèles de G. sturtianum sont toujours présents au niveau de sept des seize groupes de liaison initiaux, des génotypes BC2S3 sélectionnés. Il s’agit des chromosomes C2, C3, C4, C5, C6, C9 et A02. La figure 3 représente la conservation de l’allèle G. sturtianum chez les génotypes BC2S3. Le matériel BC3S2 sélectionné lors de nos travaux ne présente des allèles de G. sturtianum qu’au niveau des groupes de liaisons C4, C5, C6 et A02 (figure 4.).

Compte tenu de la pression de sélection exercée à chaque génération de génotype issus de graines à très faible niveau de glandes à gossypol, on peut en conclure que le caractère recherché est lié à la présence de ces marqueurs et à l’implication probable des groupes de liaisons C5, C6 et A02 conservés chez les génotypes BC2S3 et BC3S2 ayant produit des graines «glandless» ou à très faible niveau de densité de glandes à gossypol dans des proportions différentes. Les groupes de liaisons C2 et C3 qui sont maintenus chez les génotypes ayant généré plus de 50% de graines «glandless» peuvent être aussi impliqués. La probabilité que ces cinq marqueurs se retrouvent de manière fortuite dans le même génotype aprés plusieurs générations de croisement est en effet inférieure à 1/30.000. 

Il reste à présent à vérifier l’ampleur de l’ntrogression des framents de G. sturtianum au niveau de chacun des groupes de laison identifiés en utilisant les autres marqueurs SSR cartographiés sur chacun d’eux. L’évaluation chez les génotypes les plus intéressants de l’ampleur de l’introgression et de la conservation de fragments de chromosomes de G. sturtianum sur les groupes de liaison du sous-génome Dh (environ 100 SSR cartographiés) permettra de déterminer s’il ya eu des recombinaisons au niveau des chromosomes de ce sous génome. 
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Figure 2 : Densité des glandes à gossypol sur les sections de graines. (a) G. hirsutum 

(b) G. raimondii (c) graines BC2S2 (d) graines BC3S1. les flèches indiques les glandes à gossypol. 
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Figure 2: Amplification du SSR BNL 3989 sur les parents et la descendance de l’hybride trispécifique HRS.

Puit 1: G. raimondii; Puit 2: G. hirsutum (var. stamf)

Puit 3: G. hirsutum (var. NC8); Puit 4: G. hirsutum (var.C2)

Puit 5:G. sturtianum; Puit 6: G. hirsutum (var.TM1)

Puits 7, 8: HRS (G. hirsutum x G. raimondii x G. sturtianum); Puits 9, 10: BC1.

Puits 11, 12: BC2/1; Puits 13, 14: BC2S1 «1».

Puits 15, 16: BC2S2 G6; Puits 17, 18: BC2S3(6)1

Puits 19, 20: BC2S3(6)1; Puits 21, 22: BC3«3»

Puits 23, 24: BC3S1 G11; Puits 25, 26: BC3S2(11)7

Puits 27, 28: BC3S2(11)5.
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