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INTRODUCTION
Le genreGossypium est composeé d'especes diploides (2n = 2x = 26jraploides (2n = 4x =

52). Tous les deux groupes incluent des espéectgéad et des espéces sauvages. Les deux
seules especes diploides cultivé€s &rboreum L. et G. herbaceum L.) appartiennent au
génome A. En fonction de leur affinité avec ce geadA, la quarantaine d'autres espéeces
diploides sont réparties dans sept autres clggsesniques désignees par les lettres B, C, D,
E, F, G et K (Endrizzi et al. 1985 ; Stewart 199%)s especes tétraploides sont apparues il y
a 1 a 2 millions d'années a la suite d'une hybddatntre une espece de génome A et une
espece de génome D suivie d'un doublement chronigeenfWendel and Cronn 2003).
Parmi les cing espéces tétraploides, d&nbérbadense et G. hirsutum) sont cultivées.

A elle seule, lI'espéc8. hirsutum représente au niveau mondial plus de 85% des fauipser
cultivées et pres de 90% de la production ; ceequfait la principale espece de cotonnier
cultivé (Berti et al. 2006). La Chine, les Etatsid)if'Inde et le Pakistan, représentent prés de
80% de cette production mais c'est dans les fpagsophones d’Afrique de I'Ouest, qui ne
représentent que 5% de la production mondiale 6 des échanges mondiaux, que son
poids économique est le plus élevé notamment coimmpertante pourvoyeuese d'emplois,
principale source de devises et facteur essergighddernisation des sociétés et économies
rurales (Berti et al. 2006 ; Zagbai et al. 2006).

L'extension de la culture d&. hirsutum a été accompagnée d'une importante érosion
al. 1996 ; Igbal et al. 1997 ; Liu et al. 2000)p€adant, méme si ce rétrécissmemnt de la base
génétique n'a pas empéché des progres génétiqurecatifs (Van Esbrock and Bowman
1998), les nombreuses especes diploides sauvagegerda Gossypium constituent une
imprtante source de variabilité pour répondre awfisdque constituent la nécessité
d'augmenter la productivité, d'améliorer la quaties fibres et de mieux valoriser les sous-
produits de la récolte (Stewart 1995, Mergeai 2006)

Parmi les especes diploides sauvages, les espedémiqgues australiennes montrent un
certain nombre de caractéres agronomiques intérssgtorte ténacité de la fibre, haut
rendement a I'égrenage, tolérance a des facteudtiqales et biotiques défavorables,
inhibition de la synthése du gossypol uniquememisda graine etc.) qu'il serait intéressant
d'intogreser dans la principale espece cultiveall{@ker et al. 1996 ; Vroh bi et al. 1999 ;
McFadden et al. 2004). Une des stratégies consisigtiliser la méthode des lignées
monosomiques d'addition (LMA) (Ahoton et al 200Becerra Lopez-Lavalle and Brubaker
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2007). Celles-ci sont constituées de plantes ptaésean plus du jeu chromosomique normal
de l'espece cultivée un chromosome d'une espécagmules LMA sont un matériel
génétique important aussi bien pour l'introgresslencaractéres agronomiques d'intérét que
pour |'étude de I'histoire évolutive des especes.

En limitant le génome de l'espece donneuse a uinckeomosome, l'utilisation des LMA
permet de réduire la quantité de matériel génétiejuenger dans le fond génétique et en
conséquence permet de réduire le temps nécessairelptenir un génotype équilibré.

Au niveau de I'Unité de Phytotechnie Tropicale & éhis en place un programme
d’amélioration génétique de la principale especéivée Gossypium hirsutum L. par
I'utilisation de l'espécés. australe. Six LMA et une lignée disomique d'addition aydgja
éte isolées, l'objectif de nos travaux est de powrs I'isolement de la série complete des
LMA de G. australe F. Muell. surG. hirsutum L. et d'évaluer les possibilités d’introgression
au niveau des LMA par la mesure, en régime d'actoigation, des transferts du
chromosome surnuméraire sur les lignées isoldes &ux de recombinaison allosyndétique.
Le présent document s’articulera autour de troiigg D'abord une synthese bibliographique
ou il sera passé en revue la problématique dedistanent de la base génétique de la
principale espece de cotonn@iitivé G. hirsutum par la création et I'exploitation des lignées
monosomiques d'addition. Ensuite nous décrirons tieuxiéme partie les travaux menés
et les résultats obtenus pour isoler avec des rearglu5SR et par hybridation génomigaoe
situ (GISH) cing nouvelles LMA dé&. australe dansG. hirsutum. Enfin dans une troisieme
partie il sera exposé les résultats obtenus stnatsmission du chromosome surnuméraire
dans cing LMA et sur I'élimination somatique du ahpsome surnuméraire qui a été

observée dans une des lignées.
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CHAPITRE 1 : ELARGISSEMENT DE LA BASE GENETIQUE DE LA
PRINCIPALE ESPECE DE COTONNIER CULTIVE GOSSYPIUM
HIRSUTUM L., PAR LA CREATION ET LEXPLOITATION DE LIGNEES
MONOSOMIQUES D'ADDITION

1. Introduction

S'il est sans doute exagéré de dire que la vatale la principale espece de cotonnier
cultivé Gossypium hirsutum L., est aujourd’hui trop étroite pour permettre gegres
génétiques significatifs, la quarantaine d'espétipkides sauvages que compte le genre
pourraient étre utilisées comme source de génesc@enniers diploides présentent en effet
une série de caractéres agronomiques intéressamtdedtransfert dans la principale espece
cultivée permettrait 'augmentation de la produtdiy I'amélioration de la qualité et la
valorisation des sous-produits. Ce faisant, undyas serait ainsi franchi dans l'objectif de
maintenir le cotonnier comme premiere cultureikexdt comme moteur du développement
dans les pays d'Afrique francophone ou il occupeplace centrale dans I'économie nationale
et dans I'économie rurale, en particulier.

Une voie potentielle de mobilisation des ressougi@stiques que constituent ces espéeces
diploides consiste en [l'utilisation de la techniqles lignées monosomiques d'addition.
Comme toute méthode d'amélioration par hybridatioierspécifique, celle-ci pose des
problemes liés a l'existence de barrieres a laodymtion, a la faiblesse des taux de
recombinaison et a la formation de produits noniligés qui rendent souvent l'exercice
laborieux.

L'identification et I'exploitation de ces lignéeat@endant longtemps été basées sur une
caractérisation morphologique peu fiable et surtéetiniques de la cytogénétique classique
tres lourdes a mettre en ceuvre. Elles bénéficianpued'hui des grandes avancées
enregistrées dans le domaine de la biologie miai&geua travers le développement des
marqueurs de '’ADN et de la cytogénétique molécalaCes progres font de I'exploitation
des lignées monosomiques d'addition une voie pteos pour I'amélioration génétique de
la principale espéece de cotonnier cultive.
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2. AMELIORATION GENETIQUE DU COTONNIER CULTIVE G. hirsutum L. PAR
HYBRIDATION INTERSPECIFIQUE

Le recours a I'hybridation interspécifique perm&tlatgir la base génétique de la principale
espece de cotonnier cultivé en augmentant les lplitgs de choix dans une gamme de
génotypes plus large que celle permise par I'hygbiodh intraspécifique qui n'exploite que la
variabilité existant a I'intérieur d@. hirsutum (Baudoin 2001).

Suivant les principes dégagés par Harlan and De (\M&#t1l), Stewart (1995) répartit les
ressources géenétiques de la principale espécetalenger cultivé, en pools géniques primaire,
secondaire et tertiaire suivant la difficulté ceaiste a surmonter les barrieres
d’'incompatibilité qui empéchent le transfert de éna génétique entre espéces. Le pool
génique primaire est constitué de toutes les forrnés/ées, subspontanés et sauvageS.de
hirsutum et deG. barbadense ainsi que des trois autres espéces tétraploidegedre G.
tomentosum, G. mustellinum et G. darwinii ). Les croisements avec ces especes sont
relativement faciles et les fréquences de recondmnasont élevées. Le pool génique
secondaire comprend les espéces diploides de géhoeB et F. L'obtention d'un hybride
avec ces especes est plus difficile qu'avec le gnepool, mais une fois I'hybride obtenu, les
fréquences de recombinaison observées sont éle@épendant comme ces espéces sont
diploides, I'hybride est, a quelques rares exceptiaun triploide stérile dont le stock
chromosomique doit étre doublé pour la productiam dexaploide fertile. Le pool génique
tertiaire renferme toutes les autres especes de Gassypium (especes de genome E, C, G
ou K). Ce sont les especes dont l'utilisation peselus de difficultés en raison des obstacles
a surmonter pour créer I'’hybride et a la faibledes taux de recombinaison (Mergeai 1992 ;
Brubaker et al. 1999a).

Les premieres tentatives d’amélioration par hyhitseinterspécifique de la principale espece
de cotonnier cultivé ont d’abord fait appel a I'esp tétraploide cultivé®. barbadense afin

de cumuler les bonnes qualités technologiques déida de G. barbadense aux qualités
agronomiques dé&. hirsutum (Schwendiman 1978). Ces hybrides n’ont cependaattigs
rarement donné des résultats intéressants a causeetbur rapide vers le parent récurrent.

La mise au point de techniques permettant de camoles fortes barrieres d'incompatibilité
existant entre I'espéce cultivée et les quaranstreespeces diploides du ge@@ssypium
ouvrent d'immensesources potentielles de variabilité pour la priatgpespece cultivée.

Trois principales voies sont utilisées pour exploitette source de variabilité (Mergeai
2006) : (i) une voie trispécifique (paraphylétiqugl procéde par l'utilisation d'une espece-

pont de génome A ou D croisée avec l'espéce doammug créer par colchiploidisation un
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allotétraploide qui sera rétrocroisé avec l'espettevée ; (i) une voie trispécifique (pseudo-
phylétique) au cours de laguelle I'espéce-pontiestord croisée avec l'espece cultivée pour
donner un triploide dont le nombre chromosomiqua snsuite doublé pour fournir un
allohexaploide. Ce dernier sera ensuite croisé despece donneuse pour produire un
tétraploide ; (iii) une voie bispécifique ou aphigiée d'introgression (Figure 1) qui procéde
par croisement dé&. hirsutum avec I'espéce donneuse. Le triploide résultartobshiploidisé
pour donner un allohexaploide qui sera croisé diespece cultivée pour donner un
pentaploide. Des rétrocroisements avec l'espécaptéide ou des autofécondations de ce
pentaploide et de ses descendants donneront aeedignonosomiques d'addition (LMA)
constituées de plantes possédant en plus du jemosomique normal de I'espéce cultivée un
chromosome additionnel de I'espece sauvage diplBinle chaque espéce diploide sauvage il
est donc possible d'obtenir treize lignées monogoes d'addition correspondant au hombre

haploide de chromosomes.

3. UTILISATION DE LA METHODE DES LMA POUR L'AMELIOR ATION
GENETIQUE DE G. hirsutum

3.1. Génomes diploides utilisables par la méthodesl LMA

L'utilisation des LMA pour 'amélioration de la prtipale espece de cotonnier cultivé a
d’abord concerné les espéces des génomes A, DFEBHudoin 1973 ; Louant et al. 1977 ;
Koto 1983) mais elle s’avere également particutieet appropriée pour I'exploitation des
especes phylogénétiguement plus éloignées (AndiéVanschraege 1983 ; Rooney et al.
1991a ; Mergeai 1992 ; Brubaker et al. 1999a ; aheait al. 2003). Plusieurs travaux ont déja
été menés pour étudier les possibilités d'utiliser cette méthode les espéces diploides
sauvages du genfaossypium. Le Tableau 1 donne un résumé de ces travaux.

3.2. Utilisation des LMA pour l'introgression de caacteres agronomiques d'intérét

La voie classique d'utilisation de [I'hybridation ténspécifique consiste a produire par
reproduction sexuée ou hybridation somatique unmitgtui est porteur de nombreux génes
indésirables et qui doit par conséquent étre ragie€ a plusieurs reprises sur l'espéce
cultivée. L'objectif d'atteindre la quasi-isogériéci des génotypes introgressés avec les
variétés réecurrentes de l'espece cultivée nécesalibes un nombre tres élevé de
rétrocroisements pour éliminer les fragments deordlmsomes indésirables provenant de

'espéce donneuse du caractére d'intérét rechei@béfait qu’elles ne portent qu'un seul
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chromosome de I'espece donneuse, les LMA limikestpossibilités de recombinaison a ce
seul chromosome et peuvent donner des produitslir@si aprées un nombre de
rétrocroisements limité. La principale utilisatiales LMA en amélioration génétique du
cotonnier vise ainsi le transfert précis a l'espeéaktivée de génes d’intérét portés par un
chromosome surnuméraire d’'une espéce sauvage danfidau, 1981a). Il faut reconnaitre
cependant qu'elle n'est surtout envisageable que& pimtrogression de caracteres a

déterminisme génétique simple.

G. hirsutum L. X G. spp (espéce sauvage diploide)
2 (AnDy) XX
2n = 4x =52 2n =2x =26

Triploide sterile
AnDpX
3x =39

Doublement du nombre de chromosomes a la col&hicin

v

Hexaploide X G. hirsutum L.

2 (AnDnX) 2 (A\Dr)

2n=2x=178
Pentaploide x G. hirsutumL.
2(AnDp)X 2(fDr)
2n =5x = 65

Autofécondation
v

Lignées d'addition
2(ArDp) + n X (0< n< 13 chromosome

Figure 1 : Schéma de création de lignées monosomés d’addition dans le genreésossypium.
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Tableau 1 : Travaux menés pour I'exploitation desspéces sauvages diploides du ger®essypium par la
methode des lignées monosomiques d'addition.

Espece diploide sauvage  Objectifs, Résultats rexdtés
Etude cytogénétique du

G. anomalum pentaploide et production  Deodikar (1949, 1950)
de LMA

Etude théorique sur
I'aneuploidie ; isole des lignées

Gossypium spp. d'addition des especes de Brown (1965)
génomes A, B, C,DetE

j Etude d'une lignée disomique kammacher and
G. stocksii d'addition schwendiman (1969)

Description de 8 lignées
d'addition , Etude des taux de
G. anomalum transmission, obtention de ~ Poisson (1970)

lignées introgresseées

_ . Description de 7 lignées _
G. raimondii d'addition Baudoin (1973)

Isolement de 6 lignées
G. stocksii d'addition Schwendiman (1978)

Caractérisation morphologique

et identification de lignées

d'addition ; Etude des
G. anomalum poss}bilités,d'i'ntro_gression SUM Hay (1981b ; 1982)
G. stocksii plusieurs générations

d'autofécondation, Etude des

relations phylogénétiques

Creation de LMA et . Maréchal (1972) ; André

G.areysianum |ntrogrt§33|or;ls chez deux Ilgne%%d Verschraege (1983) ;

exceptionnelles Mergeai (1992)
) Création et description de 13

G.longicalyx lignées Koto (1983)
Description de 4 lignées

G.sturtianum d'addition, élimination Rooney and Stelly (1991)

Sturtianu somatique du chromosome  Rooney et al. (1991)

additionnel

G.australe Production de la premiére

G. sturtianum génération du pentaploide ~ Brubaker et al. (1999a)
Creation, identification et

G.australe introgressions Ahoton (2002)
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3.3. ldentification de génes d'intérét chez les e8pes sauvages etartographie
chromosomique

Au-dela de son utilisation pour l'introgressiongdmes, la production de LMA, comparable a
une dissection du génome, permet de soustrairehlemmsome de toutes les actions
épistatiques des autres chromosomes auxquels iadstellement confronté et d’analyser
I'expression de chacun de ses génes dans un fénésigue homogene.

Par comparaison de LMA avec les especes parentiesmnarqueurs ou des géenes peuvent
étre attribués au chromosome en addition. Les nearguou génes simultanément présents
chez l'espéce sauvage et chez la LMA mais absemtbespéce cultivée sont considérés

comme étant portés par le chromosome surnuméraire.

3.4. Intérét phylogénétique

Il part de la théorie de Hutchinson et al., (194ng¢ par Hau (198l1a) sur la faible
différenciation du contenu génique des chromosomes espéces diploides du genre
Gossypium et de I'hypothése que si celle-ci estlide, la mise en parallele des lignées
d'addition d'une espéce diploide avec celles dautee espéce diploide doit montrer des
ressemblances morphologiques traduisant I'nomévlagiistant entre les chromosomes
surnuméraires. Ce qui semble étre veérifié par K@@83) qui a observé une similitude
d'action du chromosome surnuméraire entre des LAsdongicalyx, d'une partet deG.
anomalum et de G. stocksii, d'autre part, aussi bien sur des caracteres tafifali que
quantitatifs. Mergeai (1992) fait la méme obsenvaten comparant les phénotypes de deux
LMA de G. areysianum surG. hirsutum avec ceux de deux lignées impliquant respectivement
un chromosome additionnel & longicalyx et un chromosome additionnel Geanomalum
décrites par Hau (1981b) et par Koto (1983).

Poisson (1969) propose en plus des comparaisophéteotypes la création de disomiques
complexes constitués de plantes possédant deuxnobommes supplémentaires supposés
homéologues provenant de deux especes diploidéedifes. La confrontation de ces
chromosomes dans une méme plante devrait fourirleg niveaux d'appariement observeés,
des résultats plus précis que lors d'une confrontatans des garnitures chromosomiques
entieres. Cette méthode lui permet de trouverelesions d'’homéologie entre chromosomes
deG. anomalum et G. stocksii.

Les progres récents réalisés dans le domaine Omllagie moléculaire et particulierement

dans le domaine de la cartographie génétique, penmbegrace a la transférabilité des
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marqueurs développés chez l'espéce cultivée tétdaplers les espéces diploides sauvages,
de mesurer le degré de synténie et de conservaéida colinéarité entre chromosomes des
sous-génomes A et D de l'espéce cultivée tétrapletdleurs homéologues des espéces
sauvages isolés sous forme de LMA.

En permettant ainsi I'étude des relations d’homgiel@ I'échelle du chromosome, les LMA
représentent un outil efficace pour une meilleuosngréhension de Il'organisation des

génomes et de leurs relations dans le g&ossypium.

4. PRODUCTION DES LMA

4.1 Production du triploide

Presque toutes les especes diploides peuventréiséas avec l'allotétraploide pour produire
un triploide. La plus ou moins grande difficult&r&er le triploide dépend du pool génique
auquel appartient I'espece diploide. Brubaker €1@99a) travaillant sur plusieurs especes
appartenant aux 3 génomes australiens C, G etil§ gtisent aveds. hirsutum dans les
deux sens montrent qu'il est plus facile d'obtdes hybrides avec les espéces de génome C
qu'avec les espéeces de génome G et que cellesndengéK se situent dans une situation
intermédiaire entre ces deux génomes. lls monganbutre que I'hybride triploide est plus
difficile a obtenir lorsque l'espece sauvage aisé& comme parent femelle. Ce qui confirme
la théorie de Beasley (1940) selon laquelle dargeleeGossypium les chances de réussite
dans les hybridations sont d'autant plus grandes guiendra comme parent femelle la plante
qui a le plus haut niveau de ploidie. L'explicatsantrouverait dans le rapport de ploidie entre

I'albumen et le zygote qui serait un facteur esslepour le développement de ce dernier.

4.2 Production de I'hexaploide et du pentaploide

En raison de la forte stérilité du triploide duex amésappariements entre chromosomes de
génomes difféerents, le nombre chromosomique de-celloit étre doublé a la colchicine
pour produire un hexaploide qui, par rétrocroisdamavec l'allotétraploide donnera un
pentaploide. Méme si elle exige parfois beaucoup co@sements, I'obtention de ce
pentaploide ne pose généralement pas de problés@sniontables (Koto 1983 ; Brubaker
1999a; Ahoton 2003). Altman et al. (1987), congmient a d'autres auteurs (Brubaker 1999a
; Ahoton, 2003) ont cependant dU recourir au sagestd'embryons pour produire le
pentaploide impliquant l'espédg. sturtianum. Il serait également possible d'obtenir le

pentaploide avec certaines especes sans passknepaploide. Il semble en effet que les
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10

triploides impliquant les espéeces diploides de gén& présentent un fort taux de gameétes
non réduits. Partant de ce constat Stewart (199&Jlitpl'obtention de pentaploides par
rétrocroisement de ces triploides §uhirsutum. Brubaker (1999a) rapporte des travaux non

publiés de Stewart dans lesquels ce dernier olteEnpentaploides par cette méthode.

4.3 Production de la descendance de premiere génom du pentaploide

La fertilité du pentaploide autofécondé ou rétr@a@ plusieurs reprises avec hirsutum
pour produire les lignées d'addition apparait conamgrincipale contrainte a I'utilisation de
certaines espéces diploides. S'il est en effetefgmbur des pentaploides impliquant les
especes diploides du pool génique secondaire co@nterbaceum, G. arboreum et G.
anomalum (Brown 1965 ; Poisson 1970) d'obtenir par autaféedion une assez importante
descendance, la fertilité est nulle pour le pewptdel impliquantG. sturtianum et trés faible
pour celui concernart. australe, deux espéces appartenant au pool génique tergisioton
2002 ; Brubaker 1999). Le recours a des croisensams I'espéce cultivée permet cependant,
méme pour les pentaploides stériles en autofédondedbmme celui impliquant I'espece
sturtianum, d'obtenir une descendance plus ou moins impertaeton I'espece diploide
concernée. Le succes de ces croisements dépenchrtegpartie du sens du croisement.
Comme pour l'obtention des triploides, il est gélednent admis que les croisements qui
donnent les meilleurs résultats correspondent & eeucours desquels le parent ayant le
niveau de ploidie le plus élevé est pris comme ntafemelle. De ce point de vue le
pentaploide impliquanG. australe constitue une exception dans la mesure ou toe®s |
études concernant cette espece (Ahoton 2002; Beuld®©9a) ont montré que les meilleurs
résultats sont obtenus lorsque le pentaploidersstgmme parent male.

Koto (1983), pour générer des LMA @ longicalyx surG. hirsutum obtient, en partant de
plusieurs pentaploides des résultats irrégulierpour certains pentaploides aucune
descendance n'est obtenue en autofécondation tgundigpour d'autres des plantes viables
sont recouvrées. Il obtient des plantes viablesreisement dans les deux sens avec presque
toujours une descendance plus importante quanent@&aploide est pris comme parent femelle
plutét que comme parent male. Ahoton (2003) dornedscription la plus exhaustive du
schéma suivi pour la production de LMA impliquaed espéceS. australe et G. sturtianum.
Pour le pentaploide impliquant la premiére espdes, graines sont obtenues aussi bien en
autofécondation qu'en croisement. Par contre avepdntaploide impliquarg. sturtianum,
aucune descendance n'est obtenue par autofécondhidis que des graines sont produites en

rétrocroisant le pentaploide p&. hirsutum; le nombre de graines obtenues quand le
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pentaploide est pris comme parent méle étant nettiepius faible que lorsqu'il pris comme
parent femelle. Altman et al. (1987) travaillant Bhybride G. hirsutum x G. sturtianum ont
recours au sauvetage d'embryons pour recouvret,lavéaux de réussite de 1 %, des plantes
issues du rétrocroisement du pentaploide pris coparent femelle.

Les produits issus du pentaploide sont constituas pkis des plantes euploides
caractéristiques de l'espéece cultivée, des "soudhtesgressées" (Louant et al. 1977)
composees des plantes euploides présentant untpberstinct de celui de la variété de
I'espece cultivée impliquée dans la création dghffde interspécifique et d'aneuploides (les

lignées d'addition).

4.4. Origines des plantes euploides introgresséesld descendance du pentaploide

Il est établi que pour les especes diploides psoded'espece cultivee, particulierement celles
de génome A ou D, on observe a la phase triplogdeodhbreux multivalents qui témoignent,
en dépit l'existence d'un facteur de diploidisatarez I'espece cultivée, d'échanges de
matériel génétique. Ainsi Baudoin (1973) cite Karohex qui a observé qu'a la métaphase |
de la méiose du triploid@.hirsutum x G. raimondi, la presque totalité des chromosomes de
G. raimondii s'apparient avec ceux du génome DGddirsutum. Le nombre d’appariements
observé en métaphase | tend cependant a dimineerl'&loignement génétique de I'espéece
diploide par rapport aux chromosomes des deux géosmes constitutifs du tétraploide
cultive.

Au stade hexaploide un nombre important d'appané&nbétérogénétiques peuvent étre
observés, particulierment lorsque l'espece diplaigpartient aux génomes ancestraux ou
dans une moindre mesure aux autres espéeces dgéguqle secondaire (Kammacher 1956 ;
Maréchal 1972). Louant (1977) montre en outre quetade est particulierement propice a
des échanges intergénomiques lorsqu'on proceds gédérations d'autofécondation, schéma
gu'il a d'ailleurs préconisé comme méthode d'imasgjon. La preuve de l'occurrence de ces
échanges est donnée par I'évolution vers la $édks hexaploides impliquant des espéces
des génomes A et D maintenus en autofécondatiotie Geérilité serait le résultat de
I'accumulation des échanges intergénomgiues quuEmt la méiose (Baudoin 1973).

La probabilité d'échanges intergénomiques au spe¢aploide semble étre intermédiaire
entre celle observée au stade triploide et celiéenau stade hexaploide. Elle est d'autant plus
grande que l'affinité génomique de l'espece sauaage I'espece cultivée est importante.

Pour celui qui vise a isoler des LMA, ces échangesgénomiques, quel que soit le moment

auquel ils se produisent, constituent un obstatissdement de LMA stables.
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4.5. Composition, fertilité et fréquence d'appariton des différents aneuploides dans la
descendance de premiere génération des pentaploides

Trés peu de travaux se sont intéressés a décrirmad@re systématique la descendance de
premiére génération des pentaploides. Quand cdsestnt été menées, elles ont souvent
porté sur un faible nombre d'individus. L'explicatide cette situation est sans doute a trouver
dans la lourdeur des études cytogénétiques némessamettre en ceuvre. Cet obstacle a été
souvent contourné en combinant l'observation descteaes morphologiques et I'évaluation
de la fertilité pour inférer le génotype des digfiéts individus.

Chez le cotonnier, la fertilité des aneuploidesessttroite corrélation avec le nombre de
chromosomes qu'ils portent. La stérilité croit f&gament avec le nombre de chromosomes
surnuméraires. Celle-ci pourrait étre expliquée lpaloi de Darlington qui stipule que la
stérilité découle plus d'interactions géniques eerthromosomes qu'a des problemes de
comportement meiotique (Baudoin 1973 ; Louant etlll77). La stérilité la plus sévere
traduisant un nombre maximal d'interactions setaits obtenue lorsque la moitié des genes
est dupliquéell faut toutefois noter que la stérilité ne sempées uniquement liée au nombre
de chromosomes additionnels. La spécificité dumimsome semble également jouer un réle
non négligeable (Schwendiman 1978). On peut cemgnétenir que l'espedd. hirsutum
supporte I'addition d'un assez grand nombre dentbsomes supplémentaires. Schwendiman
(1978) indique des lignées d'addition possédarit de9 chromosomes surnumeérairesGle
stocksii, Altman et al. (1987) signalent des aneuploidescquiportent 10 chromosomes de
G. sturtianum. Ahoton (2003), analysant 27 plantes de la destarelde premiere génération
du pentaploide impliquan®. sturtianum note 25 individus stériles portant tous plus d'un
chromosome surnuméraire. André et Verschraege [18B88ervent chez 35 plantes de la
descendance de premiére générationGdeareysianum sur G. hirsutum une proportion
variable de plantes présentant de un a 6 Chromas@ueiuméraires. Tous les travaux
portant sur la production de LMA dans le gei@essypium notent aussi des fréquences
d'apparition tres inégales entre les différentesifites caryologiques. Beccara Lopez-Lavalle
et Brubaker (2007) montrent ainsi qu'au niveauadgelscendance du pentaplo@enirsutum

x G. australe, les fréquences de transmission des 13 groupédaisien supposés correpondre
aux 13 chromosomes d& australe varient entre 11 et 100 % alors que dans la ddscee

de premiere génération du pentaploide. hirsutum x G. sturtianum, les fréquences de
transmission varient entre 0 et 91 %. Des condhissisimilaires peuvent étre tirées des
observations réalisées par Ahoton (2002) concertearmombre d’'individus au sein des
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différentes classes phénotypiques isolées danedeeddance du pentaploi@e hirsutum x

G. australe. Ces effectifs, reflet du taux de transmission deeomosomes de I'espéce
sauvage varient d'un seul individu a 249 pourdas® phénotypique la plus importante.

La constitution caryologique de la descendance aEmigre génération du pentaploide
pourrait dépendre du mode d'obtention de cetteedesmce. Comme chez le cotonnier le
gameéte male supporte moins de chromosomes suppkinesgue le gameéte femelle, on peut
supposer que la descendance obtenue en prenasttiplwide comme parent male donnera
des aneuploides avec tres peu de chromosomes sigppégres voire uniqguement des LMA
alors que lorsque le pentaploide est pris commenpémelle la descendance aneuploide sera
en majorité constituée de plurisomiques. Altmanakt (1987) obtiennent ainsi par un
rétrocroisement du pentaploi@ hirsutum x G. sturtianum au cours duquel le pentaploide a
été pris comme parent femelle des plantes portant® chromosomes d& sturtianum. Par
contre dans la descendance rétrocroisée du peittapo hirsutum x G. australe utilisé
comme parent male, Ahoton (2003) trouve que laatetance aneuploide du pentaploide est
essentiellement constituée de plantes monosomdjaedition.

Dans la plupart des études impliquant des espéapisdis du pool génique secondaire au
cours desquelles le pentaploide est pris commenpdmmelle, on remarque que la
descendance est en majorité stérile ou quasi est@&thoignant ainsi de la présence de
plusieurs chromosomes (Poisson 1970 ; Koto 1988dré& et Verschraege 1983) et de la

grande tolérance des gametes femelles pour lemosmmes additionnels.

4.6. Intégrité des chromosomes surnuméraires dans ldescendance aneuploide de la
premiere génération du pentaploide

Jusqu'avant Ahoton et al. (2003) toutes les étummgernant les LMA dans le genre
Gossypium, ont porté sur des analyses morphologiques et/mgégétiques. En utilisant des
marqueurs microsatellites cartographiés distrihaésle long du chromosome, les travaux de
ces chercheurs integrent une nouvelle dimensios damalyse des aneuploides, qui, si elle
n‘avait pas été ignorée ou était méme souvent emsevidence restait malgré tout difficile a
évaluer. Cette nouvelle dimension concerne liiti&gtes chromosomes surnuméraires dans
les descendances de premiére génération du peidapRartant de 13 plantes possédant un
chromosome surnuméraire de. australe mis en évidence par analyse cytogénétique
classique, les travaux d’Ahoton et al. (2003) oetnuis d’identifier six LMA dont les
chromosomes additionnels sont homéologues des egalm liaison c6-c25, c12-c26, c9-c23,
c10-c20, c7-c16 et c3-c17 @dssypium hirsutum. Becerra Lopez-Lavalle et Brubaker (2007)

Utilisation de I'espéce sauvage diplof8lessypium australe F. Muell. pour I'amélioration de I'espéce cultitégaploide Ghirsutum
L. par la méthode des lignées monosomiquelslitian. BIBLIOGRAPHIE. Djibril SARR



14

ont réalisé une étude plus exhaustive en analysett des marqueurs AFLP la totalité de la
descendance BC1l et BC2 des pentatploides impliglestespecesG.australe et G.
sturtianum.

La conclusion inédite de cette étude est quepdlite dans la descendance du pentaploide des
plantes monosomiques et plurisomiques avec desndsames entiers, une grande partie des
plantes non-euploides portent des chromosomes pletsnfragmentés.

Nos résultats (cf. chapitre 2) portant sur une aputaine de plantes de la descendance de
premiere génération du pentaplo@ehirsutum x G. australe analysées avec des marqueurs
SSR cartographiés concluent dans le méme sens assez forte proportion des plantes
aneuploides est en réalité constituée de ce que mmpellerons des plurisomiques
segmentaires ou fragmentaires. Le nouveau défiistend identifier sous quelle forme (libre
ou recombinée) se trouvent ces fragments de chimmes Dés a présent de nombreux

indices concourent a laisser penser que ces fragmersont pas recombinés.

4.7. Production de la descendance de deuxieme géatéon du pentaploide

Lorsque certaines lignées ne sont pas isoléesldgmemiere génération de la descendance
du pentaploide, il est procédé a l'autofécondatianau croisement (selon le niveau de

fertilité) des plantes plurisomiques qui contierntnegs chromosomes non encore isolés. A ce
stade, la fertilité s'est parfois améliorée etrladpction d'une importante descendance permet

d’obtenir I'isolement de nombreuses souches monigs@s d'addition.

4.8. Caractéristigues des LMA des especes diploideauvages deGossypium sur G.
hirsutum

4.8.1 Morphologie des LMA
Les LMA présentent une trés grande variabilité rholpgique mais elles ressemblent

souvent davantage a I'espéce cultivée qu'a I'espicmeuse du chromosome en addition
(Ahoton 2002). Elles montrent généralement unessewice ralentie comparée a celle de
'espéce cultivée. Chez certaines lignées les ti@mm morphologiques paraissent

indépendantes du chromosome en addition et semplesitliées a leur nature trisomique.

Cette configuration trisomique et/ou la faible dérfnciation génomique dans le genre
Gossypium pourraient expliquer les grandes similitudes molphiques parfois observées

entre LMA issues d'espéces diploides différertes (1981b ; Koto 1983 ; Mergeai 1992).
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4.8.2 Fertilité des LMA
Selon l'espéce diploide, le chromosome en addidbrie gaméte considéré, les LMA

présentent une grande variabilité quant a leuditér{Hau 1982 ; Mergeai 1992). On peut
cependant retenir que la fertilité des LMA est galenent moindre comparée a celle des
plantes euploides mais nettement supérieure a chdie plantes présentant plusieurs
chromosomes en addition. La fertilité femelle eShéralement plus élevée que la fertilité

male.

4.8.3 Caractéristiques cytologiques des LMA

Les fréquences d’appariements intergénomiques septént une mesure importante des
possibilités d’introgresser par recombinaison unegd’intérét de l'espéce diploide sauvage
vers l'espéce cultivée. Les observations de cearigppents sont effectuées a la métaphase |
ou a la prophase.

Les plagues métaphasiques présentent I'avantage qiis faciles a obtenir et a observer
mais présentent I'inconvénient de ne montrer quérfgotement les appariements qui ont lieu
aux stades antérieurs. En effet, le nombre d’appamnts homéologues observés a tendance a
diminuer au fur et a mesure du déroulement de éanjgre partie de la méiose et plus
rapidement lorsque les espéces sont éloignées gamdtiquement (Endrizzi et al. 1985,
Mergeai, 1992). D’ou, il apparait que les apparieiserisibles a un stade tardif comme la
métaphase | ne traduisent que tres partielleneenbmbre total de recombinaisons. C’est
ainsi gu’'observant des centaines de plaques métiapies, Mergeai (1992) travaillant sur des
LMA de Gossypium areysianum sur G. hirsutum n’observe aucun trivalent alors qu’il note
pourtant dans la descendance de ces lignées désidegp manifestement introgresses.
L’absence de multivalents en métaphase | ne pedwmet pas de conclure a une absence
d’échanges intergénomiques pendant les étapesieamé®s de la méiose. Cette situation
s’explique quand on sait qu& areysianum appartient au génome E qui fait partie du pool
génique tertiaire.

D’une maniere générale, a cause des differencemmdilogie entre chromosomes du fond
génétique et du chromosome additionnel, les taapphriements allosyndétiques observés
guel que soit le stade méiotique sont souvenfaibkes.

Etant donné les difficultés d’évaluation des ampagnts meéiotiques, on peut, pour estimer
les chances de succes de transférer un gene dtintatculer directement le taux de plantes

euploides recombinées dans la descendance de la Bk qu'elle soit ssez lourde a mettre
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en oeuvre, cette solution I'est cependant moind’gnalyse cytogénétique lorsqu’on dispose
d’'une méthode de criblage & haut débit comme legurars moléculaires.

Rooney et Stelly (1991) soulignent I'éliminationns&tique du chromosome surnumeéraire
chez une LMA deGossypium sturtianum sur G. hirsutum et proposent I'hypothése que
I'élimination somatique du chromosome surnumérdgit survenir & un stade précoce. Au
cours de nos travaux (cf. chapitre 3) nous aviaement noté le méme phénomeéne chez une
LMA de G. australe surG. hirsutum.

4.8.4 Transmission du chromosome surnuméraireegdrMA

La transmission normale du chromosome additionselue phénomeéne rare. Les facteurs
susceptibles d’expliquer ce constat sont les stsvarii) irrégularités méiotiques qui se
traduisent par le rejet du chromosome additionnaVi sde son élimination lors de la
formation des gametes; (ii) manque de viabilité gametes aneuploides; (iii) plus grande
compétitivité des gameétes a n chromosomes par rappg gamétes a n+1 chromosomes;
(iv) avortement des zygotes a 2n + 1 chromosomgsménque de viabilité des plantules
monosomiques d’addition (Mergeai, 1992). Plusiewstres facteurs influencent la
transmission du chromosome surnuméraire.

Selon le chromosome en addition, les LMA présentde$ taux de transmission du
chromosome surnuméraire différents. Rooney etyS{@®91) trouvent parmi les 4 LMA
gu'ils ont étudiées un taux de transmission moyeR231% pour 3 LMA et de 90 % pour la
quatrieme. Chez une LMA d@. australe sur G. hirsutumn nous avons trouvé un taux de
transmission du chromosome aditionnel de 100 % dlehpitre 3). Ces taux trés élevés
pourraient s'expliquer par la présence sur cesnobsomes d'un gene distorteur de
ségrégation qui entraine la transmission préfekatiiu chromosome qui le porte en rendant
non-fonctionnels les gameétes qui ne le contienpast Ce phénomene est assez bien connu
chez les espéeces du genkegilops qui portent sur certains chromosomes des facteurs
gamétocides qui causent des cassures aléatoirehidesosomes et induisent des aberrations
chromosomiques ( Jiang et al. 1994 ; Nasuda &08B).

Chez la plupart des LMA du genf@ossypium, le chromosome surnumeéraire est mieux
transmis par le gaméte femelle que par les grampallen. Ce qui découle du fait déja
signalé que dans le gen@ossypium le gamete femelle supporte mieux les chromosomes
supplémentaires que le gaméte male. Mergeai (1888 que le taux de transmission en
autofécondation dans le gerB®ssypium est souvent plus élevé que la somme des taux de

transmission male et femelle.
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Le taux de transfert du chromosome surnumérairerdéde son comportement méiotique qui
est influencé par sa nature recombinée ou nonrda@snbinaisons subies par le chromosome
additionnel, en augmentant son affinité avec le®rmlosomes de lI'espece cultivée peuvent
donc influer sur son taux de transmission.

Hau (1982) montre que le taux de transmission é&vdie maniére favorable au cours des

générations d'autofécondation.

5. IDENTIFICATION DES LMA

5.1. Approches possibles pour l'indentification deEMA

L’identification des LMA est un des aspects lessplmportants pour leur utilisation comme
moyen de transfert de génes des especes sauvagespaees cultivées. Cette identification
se situe a deux niveaux : (i) identification desnpés monosomiques d'addition et (ii)
identification du chromosome en addition. Toutdéddnce morphologique, chromosomique,
physiologique ou moléculaire entre plantes peut &itilisée pour procéder a cette
identification. Les techniques utilisées se disteng par leur fiabilité, leur rapidité, le niveau
de technicité requis, leur colt, etc. D’abord fasléur I'évaluation de la morphologie des
plantes, elles utilisent aujourd’hui les techniqdésybridation et de marquage moléculaires

qui permettent une identification rapide et précise

5.2. Caractérisation morphologique

C’est la méthode la plus anciennement utiliséee g#irt du principe qu’'un chromosome en
addition, étranger de surcroit, par sa seule peoésetiou par I'expression des genes qu'il
porte entraine une perturbation de I'équilibre géaiet/ou de nature épigénétique qui induit
des désordres physiologiques se traduisant paeffiis phénotypiques visibles a I'ceil nu.
Souvent associée a d’autres techniques, elle a aehldentification de plusieurs LMA
d’especes sauvages du gen@ossypium sur G. hirsutum L. (Baudoin 1973 ; Hau 1981b;
André et Verschraege 1983 ; Koto 1983 ; Ahoton 20@ependant la plupart de ces auteurs
indiquent l'insuffisance de la caractérisation nfmjpgique. En effet, si les LMA sont
souvent caractérisées par une croissance ralentimanque de vigueur, une fertilité réduite
ou par certains caracteres particuliers (colorapiarticuliere de la fibre ou des fleurs, forme
des capsules, etc.), les caractéres morphologeprassouvent insuffisants pour permettre de
distinguer de maniere catégorique et fiable toaitgkie des LMA d’une espece.
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En effet, les caractéres morphologiques analysdtsseaivent des caractéres quantitatifs donc
tres influencés par le milieu et la pénétrance glases que porte le chromosome n’est pas
toujours complete. De plus, quand le fond génétdpi€espéce receveuse est un polyploide
comme l'est celui d&. hirsutum, il peut réprimer ou jouer un effet tampon qui eoipe
I'expression du chromosome surnuméraire. Les chmagess morphologiques ne sont
également pas toujours spécifiques au chromosonagldition et seraient parfois plus liés a
la configuration trisomique qu’associés a un chreomee particulier. Une ségrégation de
caracteres peut aussi s’observer au niveau de L&A da constitution a impliqué la
réalisation de croisements entre plusieurs variétési accessions différentes. En outre, le
chromosome surnuméraire peut subir au cours detiuption de la LMA des remaniements
(translocations et recombinaisons) susceptiblenatgifier I'expression de ses génes (Louant
et al. 1977). A tous ces inconvénients, il fautuggo la difficulté de procéder a un criblage
précoce dans la mesure ou plusieurs caracterespliiscs’expriment a la fin du cycle de
développement de la plante.

La caractérisation morphologique est efficace loeslg chromosome en addition est stable et

porte des genes qui commandent un caractere difigléa influencé par le milieu.

5.3. Caractérisation par la cytogénétique

5.3.1 Apports de la cytogénétique a la caracténisates LMA

La cytogénétique est I'étude morphologique du nielt@énétique organisé en chromosomes
dont elle permet le dénombrement et [lidentificatiqJahier 1992). Utilisée dans

I'identification des lignées monosomiques elle petrae s’assurer de la formule caryologique
2n+1, de distinguer le chromosome en addition deencosomes du fond génétique et de
distinguer des chromosomes en addition entre eugstQune technique qui permet,

lorsqu’elle s’adresse aux chromosomes mitotiqu@ssereening trés précoce des lignées
d’addition. Elle permet également de vérifier [t&tacombiné ou en addition d’'un fragment

de chromosome en addition.

5.3.2 Caractérisation par la cytogénétigue classiqu

A la métaphase de la mitose et a la métaphaseotioé, les chromosomes sont sur-enroulés
et peuvent étre intensément colorés avec des psoctuinme le réactif de Schiff , le carmin

aceétique, le Giemsa ou l'orcéine acétique.
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La coloration simple des chromosomes permet de claspter et de reconnaitre le
chromosome surnuméraire lorsque : (i) pour causdifférences d’homologie entre les
chromosomes du fond génétique et le chromosomei@uukl, celui-ci est rejeté lors de la
meéiose de la plague métaphasique, (ii) les chromesodu fond génétique et celui du
chromosome surnumeéraire présentent une morphadogiees tailles différentes.

Par contre, quand les chromosomes sont de petiiie ¢& sont uniformément colorésa
distinction des chromosomes devient délicate eesgte des observations a des phases
meéiotiques antérieures a la meétaphase (pachymiaejnese). Ces phases présentent
cependant l'inconvénient d'étre plus difficileso&erver (Mergeai 1992)

L’appariement entre chromosomes dépend principailerde leur homologie. L'étude du
comportement méiotique d'une LMA permet de trouesrrelations homéologiques entre le
chromosome étranger avec un ou plusieurs chromasolondond génétique. La métaphase
est évidemment le stade ou les chromosomes s@itidefaciles a observer parce que tres
contractés. Mais elle ne constitue pas le meilade pour une bonne observation de ce que
sont réellement les appariements. C’est au pachystade pendant lequel les chromosomes
sont appariés sur toute leur longueur, qu'une mBEmce ou une différence précise entre
deux chromosomes d'une paire peuvent étre obser(@sier 1992). Les méthodes
cytogénétiques classiques constituent dans l'ifieatiion des LMA une grande avancée par
rapport a la caractérisation morphologique. Cependdies présentent le grand inconvénient
d’étre assez lourdes a mettre en oeuvre surtosdudl s’agit d’'observer des chromosomes

aux stades précoces de la méiose (Jahier 1992leHali et al. 2001).

5.3.3 Caractérisation par la cytogénétigue molémutu hybridationn situ

Les limites de la cytogénétique classique posenhdeessité de disposer de techniques
d’identification plus précises. Les méthodes mdkiocels qui s’adressent a la séquence
d’ADN et permettent une coloration différentiellesdchromosomes offrent cette précision.
Le principe est basé sur la possibilité de rentinple-brin les molécules d’ADN cibles et de
les hybrider, suivant la loi de complémentarité ases, avec une molécule d’ADN marquée
(avec un marqueur radioactif ou chimique), égalédmemdue monocaténaire, appelée sonde.
L’hybridation in situ s'opere sur une coupe histologique, donnant alasi informations
précises sur les relations homéologiques entrenubsomes et sur les remaniements d’'une
certaine taille. Elle permet de repérer ou de nextteg une molécule d’ADN spécifique dans
une population hétérogene et de répondre a laiqned la présence ou de I'absence d’'un

génome particulier dans une lignée d’addition oe lignée recombinée (Tagu 1999). On

Utilisation de I'espéce sauvage diplof8lessypium australe F. Muell. pour I'amélioration de I'espéce cultitégaploide Ghirsutum
L. par la méthode des lignées monosomiquelslitian. BIBLIOGRAPHIE. Djibril SARR



20

I'utilise sur des chromosomes mitotiques ou méimi] Le fait de travailler sur des
chromosomes mitotiqgues en métaphase permet déskrcptécisément sur des chromosomes
les zones ou se situent les séquences homologuassdade. L'hybridatioin situ présente

de nombreuses variantes selon le systeme de détesttie type de sonde utilisée (Ahoton
2002). Selon le systeme de détection on distintybridationin situ isotopique qui utilise
des sondes radioactives et I'hybridatiarsitu a fluorescence (FISH) qui utilise des sondes
marquées avec des haptenes telles que la biotitee digoxygénine. En fonction du type de
sonde, on distingue I'hybridation génomiguesitu (GISH) ou la sonde est constituée de
I'ADN total d'un parent de I'hybride et les techrgg qui utilisent les séquences d'ADN
réepéte.

Le principe de la GISH consiste a prendre commalesdiADN génomique total marqué
d’'une des especes (généralement I'espece en ajditi@langé en exces avec de ’ADN non
marqué de I'espéce du fond génétiqgue (ADN comp#lité les digérer de sorte que la taille
des fragments soit inférieure a 500 pb et a lesidgbsur la coupe histologique. L’ADN
compétiteur s’hybridera alors sur toutes les sécgeigomplémentaires communes aux deux
especes tandis que '’ADN marqué s’hybridera suségiences complémentaires spécifiques
a 'ADN du chromosome en addition qui apparait iagdoré (Anamthawat-Jonsson et al.
1990 ; Schwarzacher et al. 1992 ; Ahoton 2002).

La GISH présente de multiples avantages (Schwagzasthal. 1992 ; Ahoton 2002 ) : (i) il
n'est pas nécessaire de semer les plantes ni alextrADN car le criblage peut se faire sur
les cellules de graines pré-germées ; (ii) de daibbmaniements chromosomiques peuvent
étre détectés) (iii) si les deux espéces sontéi@gnées, il n'est pas nécessaire d’ajouter de
'ADN compétiteur ; (iv) il n’est pas nécessaire dennaitre I'espéce du chromosome en
addition pour la détecter. Il suffit juste de maglWADN de I'espece du fond génétique
(ADN compétiteur). Ainsi, ce sera le chromosomeaddition qui prendra la couleur de la
contre-coloration. Méme si elle sert surtout a létdédo formule caryologique des plantes, elle
peut, combinée a des analyses avec des marquelgsumaoes, permettre d’identifier le
chromosome en addition. Elle a ainsi permis a Ah@&902) d’identifier des chromosomes
de Gossypium australe sur Gossypium hirsutum.

Les limites de la GISH sont liées au degré de pérentre l'espéce receveuse et l'espéce
donneuse : un lien de parenté étroit entre les @spreces empéche une différenciation des

deux types de chromatine.
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5.4 Caractérisation par les marqueurs génomiques deADN

Les marqueurs génomiques plus communément appedégueurs moléculaires révelent
directement le polymorphisme au niveau des séqsemiee 'ADN. Deux principales
techniques sont utilisées pour révéler ce polymermpl. La premiere est basée sur
I’hybridation moléculaire (RFLP) tandis que la sede est fondée sur la PCR (RAPD, AFLP,
SSR etc.) (De Vienne 1998). L'une des principataessd'utilisation de ces marqueurs est la
réalisation de cartes géneétiques denses. Il eaiteure actuelle plusieurs cartes de I'espéce
G. hirsutum (Reinisch et al. 1994 ; Lacape et al. 2003 ; Ngwteal. 2004 ; Han et al. 2006 ;
Jiwen et al. 2007) comportant des marqueurs RFIERPASSR etc. Cette profusion de cartes
consacrées a la principale espece cultivée coatreggpendant avec la rareté des études
consacrées aux especes diploides sauvages (Algaf-Kdt al. 2006). Des marqueurs
spécifiqgues des especes diploides sauvages cenaiiiot pourtant un instrument fiable et
rapide pour déceler les recombinaisons intergénaeesicdans la descendance des LMA.
Brubaker et al. (2003) ont, les premiers, cartogea@ partir de la F2 d'un croisemeat
australe x G. nelsonii le génome G d&ossypium avec des marqueurs AFLdRii ont ensuite
éte utilisés pour cribler des lignées d'addition.

Les marqueurs cartographiés sur l'esp&ehirsutum sont néanmoins utilisables pour
I'identification des LMA. Cette utilisation est k&g sur leur transférabilité ou portabilité a
travers le genre c'est-a-dire sur la possibilité ges marqueurs développés pour l'espéece
cultivée, puissent amplifier d'autres especes dmengenre et montrer du polymorphisme
(Peakall et al. 1998). Le principal intérét de eqibrtabilité est de disposer de marqueurs
pour les espéces sauvages sans passer par lssu®teng et onéreux du développement des
marqueurs qui serait difficile a réaliser pour ahvex des espéces diploides sauvages. Les
travaux de Altaf-Khan et al. (2006) sont les pramsgui aient porté sur la transférabilité vers
les especes diploides des marqueurs SSR dévelmupéS. hirsutum. Avec un taux
d'amplification croisée de 83 % et 85 % de polyrh@me entre especes diploides, ils
démontrent que les séquences flanquantes des atwliides sont bien conservées entre le
tétraploide et les especes diploides. Guo et @Gen étudiant la transférabilité d’'EST-SSR
(séquences SSR dérivées de régions codantesypeckediploid€. arboreum vers 23 autres
especes diploides appartenant a 7 génomes diémenivent encore des taux supérieurs a
ceux trouves avec les SSR génomiques.

L’identification des LMA avec les marqueurs cartgghniés se fait par criblage des individus

avec des marqueurs répartis sur I'ensemble du adsome. Toutefois dans le cas ou les

Utilisation de I'espéce sauvage diplof8lessypium australe F. Muell. pour I'amélioration de I'espéce cultitégaploide Ghirsutum
L. par la méthode des lignées monosomiquelslitian. BIBLIOGRAPHIE. Djibril SARR



22

marqueurs utilisés n'ont pas été cartographiéd'espece diploide en addition, Il faut tenir
compte du fait qu'entre lI'espece cultivée et l'esgauvage, la synténie et la collinéarité des
marqueurs entre les deux especes peuvent ne paegpectées. Ahoton et al. (2003) sont
parvenus avec des marqueurs SSR cartographi€ssugde tétraploide a identifier des LMA
de G. australe sur G. hirsutum. De méme Becerra Lopez-Lavalle et Brubaker (20Gf)
identifié des LMA deG. australe et deG. sturtianum sur Gossypium hirsutum avec des

marqueurs AFLP

6. TECHNIQUES D'EXPLOITATION DES LMA POUR L'AMELIOR ATION DU
COTONNIER CULTIVE

Les LMA constituent un outil de choix pour 'amékdion génétigue mais ne peuvent étre
utilisées telles quelles pour les raisons suivant@¥ le chromosome surnumeéraire porte
plusieurs caractéres indésirables; (i) la préseda chromosome entier signifie une
duplication, au niveau de la plante, de tous lemgéitués sur ce chromosome; (iii) la LMA
ne peut étre maintenue du fait de la ségrégatioohdomosome additionnel dont le taux de
transfert par reproduction sexuée ne peut exceties de 50% (sauf pour les cas de
transmission préférentielle du chromosome addigniiv) le chromosome en addition peut
perdre son intégrité suite a des recombinaisons amechromosome homéologue ou suite a
sa fragmentation.

L’exploitation des LMA du genrésossypium passe, apres le choix des meilleurs types
d'addition, c'est-a-dire ceux présentant des aestagronomiques intéressants, par la
multiplication des générations par autofécondatitapres le schéma proposé par Baudoin
(1973) (Figure 2). Le but visé est de favoriser é&hanges intergénomiques. Ceux-ci
dépendent principalement de la distance phyloggretentre les deux especes. Plus elles
sont phylogénétiquement proches, plus les prolbé@bitle recombinaison seront élevées.

Le cotonnier étant une espéce tétraploide maist dgacomportement d’'un diploide, cette
diploidisation limite les appariements hétérogardgy Le facteur a l'origine de cette
diploidisation est spécifique de I'amphidiploide isndintensité de son influence serait
déterminée par la spécificitt des génomes des espdiploides intervenant dans la
constitution de I'hybride (Louant et al. 1977). téehypothése renforcée par le fait que les
LMA sont le siege d’échanges géniques limités eelps présentent, d’aprés la loi de
Darlington, un déséquilibre génique minimal, edadase de lintérét de l'utilisation des
LMA comme méthode d’introgression de caracterestéfét des espéces diploides sauvages

sur la principale espéce cultivée. Mergeai (1992jrsi obtenu par utilisation de LMA de
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Gossypium areysianum sur G. hirsutum l'introgression de génes induisant une amélionatio
simultanée de la résistance et de I'allongememtigtire de la fibre, deux caractéres corrélés

négativement.
Génération LMA
0 2(ADp) + 1X
/ Autofécondation
1 2n) +2 2 (ADy) + 1X 2 (ADy)

5% 50% o5

Eliminés <J Autofécondation Lb Entrent
/ l \ en sélection

2 2 (ADn) +2 2 (ADp) + 1X 2 (ADp)
25% 50% 25%
EIiminé!J ¢ L’ Entrent
en sélection
Autofécondation
etc.

Figure 2 : Schéma d’exploitation théorique des ligaes monosomiques d’addition (d’aprés Baudoin, 197.3)

Dans la lignée de substitution un chromosome edgefespece receveuse est remplacé par
un chromosome de I'espéce donneuse. Pour obtemiligmée de substitution on peut croiser
une lignée monosomique d’addition avec une lignéaaaomique (Koto 1983). La lignée de
substitution présente 'inconvénient de perdregses situés sur le chromosome de I'espéce

receveuse substitué; situation qui entraine unquég@e génique avec ses effets déléteres.
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Le chromosome substituant peut également présanteiefaut d’appariement qui induirait
une certaine stérilité (Jena et al. 1990). Poueribides lignées recombinées, les lignées de
substitution présentent 'avantage par rapportlddR de montrer un taux de recombinaison
plus élevé. En effet, dans les LMA la présence ele&xcchromosomes homologues favorise
une association entre homologues plutét qu’entre hoowams alors que dans la lignée
substituée un chromosome ne trouvant plus son laguelaura plus tendance a s’apparier

avec le chromosome homéologue.
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