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Résumé

L'azote est un facteur limitant majeur pour la productivité des cultures. Par conséquent,
le développement de cultivars efficaces dans I'utilisation de I’azote et/ou tolérants au stress
azoté est essentiel pour une agriculture durable, productive et respectueuse de I'environnement.
Les objectifs de cette étude étaient d'évaluer la diversité agro-morphologique, I'efficience
d'utilisation de l'azote, I'efficience de remobilisation de l'azote et les caractéristiques de
I’architecture du systéme racinaire sous différents niveaux de disponibilité en azote chez
quelques populations algériennes de mais collectées dans les oasis d'Adrar et de Timimoun. Par
la suite, a I’aide du RNA-Seq, une analyse comparative du transcriptome de deux populations
présentant une tolérance contrastée au stress a faible teneur en azote a été réalisée, afin
d’¢élucider les mécanismes moléculaires dynamiques sous-jacents a la tolérance au stress dd a
la faible teneur en azote. Afin d’atteindre nos objectifs, trois expérimentations ont été menées
en plein champ, en chambre de culture et sous serre.

De maniere générale, les résultats de notre étude ont mis en évidence une diversité
génétique significative avec une trés large gamme de variation, pour les différents aspects agro-
morphologiques, de I’efficience d'utilisation de 1'azote, de ’efficience de remobilisation de
l'azote ainsi que de I’architecture du systéme racinaire, évalués a divers stades de
développement, parmi les populations étudiées sous différents niveaux d'azote. Cette diversité
suggere que le matériel étudié est adapté a une large gamme de disponibilité d’azote, en
particulier dans des conditions de faible disponibilité d’azote. En outre, 1'identification de
génotypes de mais tolérants au stress azoté dans des conditions de stress (P9 et P13) et efficaces
dans l'utilisation de l'azote dans des conditions optimales (P2 et P5) est cruciale pour une
meilleure valorisation de ces génotypes avec lI'adoption de pratiques agronomiques appropriées,
selon les capaciteés et les objectifs des agriculteurs, pour des rendements élevés et stables.

De plus, les fortes corrélations observées entre le rendement en grains, I'accumulation
de la matiere séche et de 1’azote avant l'apparition des soies, ainsi que la durée de la phase
végétative, suggérent qu'une accumulation précoce et élevée de la matiére séche et d'azote avant
I'apparition des soies est cruciale pour maximiser le rendement et ameéliorer la qualité
nutritionnelle des grains. D’autre part, la culture hydroponique confirme sa fiabilité grace aux
résultats des corrélations observées dans notre étude entres les caractéristiques de I’architecture
racinaire et celles des plantes adultes. En outre, cette technique a prouvé également son
efficacité en tant qu'outil puissant pour caractériser avec précision les paramétres du
développement racinaire et évaluer la diversité génétique.

Enfin, nos résultats sur la réponse transcriptomique de deux populations, présentant une
tolérance contrastée au stress a faible teneur en azote, ont révélé une différence significative
entre ces deux populations dans des conditions de stress azoté. Ces résultats ont permis de
mieux comprendre les mécanismes moléculaires de la tolérance au stress azoté chez le mais et
faciliteront ainsi la sélection assistée par les marqueurs moléculaires en vue du développement
de cultivars de mais plus tolérants a ce type de stress. Compte tenu de ces résultats, cette
diversité génetique devrait étre exploitée dans des programmes de sélection et d'amélioration
visant a réduire la forte dépendance aux varietés importées, qui peinent parfois a s'adapter aux
conditions agroécologiques et climatiques variées de I'Algérie.

Mots clés : Zea mays L., populations locales, efficience d’utilisation de 1’azote, tolérance au
faible teneur en azote, séquencage de I'ARN, architecture du systéme racinaire.
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Abstract

Nitrogen is a major limiting factor for crop productivity. Consequently, the development
of cultivars that are efficient in nitrogen use and/or tolerant to nitrogen stress is essential for
sustainable, productive and environmentally friendly agriculture. The objectives of this study
were to evaluate agro-morphological diversity, nitrogen use efficiency, nitrogen remobilization
efficiency and root system architecture characteristics under different levels of nitrogen
availability in some Algerian maize populations collected from the Adrar and Timimoun oases.
Subsequently, using RNA-Seq, a comparative transcriptome analysis of two populations
exhibiting contrasting tolerance to low-nitrogen stress was carried out, in order to elucidate the
dynamic molecular mechanisms underlying tolerance to low-nitrogen stress. To achieve our
objectives, three experiments were carried out in the field, in a growth chamber and in the
greenhouse.

Overall, the results of our study revealed significant genetic diversity with a very wide
range of variation, for the different agro-morphological aspects, of nitrogen use efficiency,
nitrogen remobilization efficiency and root system architecture, assessed at various stages of
development, among the populations studied under different nitrogen levels. This diversity
suggests that the material studied is adapted to a wide range of nitrogen availability, particularly
under conditions of low nitrogen availability. Furthermore, the identification of maize
genotypes that are tolerant to nitrogen stress under stress conditions (P9 and P13) and efficient
in nitrogen utilization under optimal conditions (P2 and P5) is crucial for a better valorization
of these genotypes with the adoption of appropriate agronomic practices, according to farmers'
capacities and objectives, for high and stable yields.

Furthermore, the strong correlations observed between grain vyield, pre-silk
accumulation of dry matter and nitrogen, and the duration of the vegetative phase, suggest that
an early and high pre-silk accumulation of dry matter and nitrogen is crucial for maximizing
yield and improving grain nutritional quality. On the other hand, hydroponics confirms its
reliability thanks to the correlations observed in our study between root architecture
characteristics and those of adult plants. In addition, this technique has also proved its
effectiveness as a powerful tool for accurately characterizing root development parameters and
assessing genetic diversity.

Finally, our results on the transcriptomic response of two populations with contrasting
tolerance to low nitrogen stress revealed a significant difference between these two populations
under nitrogen stress conditions. These results have led to a better understanding of the
molecular mechanisms of nitrogen stress tolerance in maize, and will facilitate molecular
marker-assisted selection for the development of maize cultivars more tolerant to this type of
stress. In view of these results, this genetic diversity should be exploited in breeding and
improvement programs aimed at reducing heavy dependence on imported varieties, which
sometimes struggle to adapt to Algeria's varied agroecological and climatic conditions.

Keywords: Zea mays L., Algerian populations, nitrogen use efficiency, low nitrogen tolerance,
RNA sequencing, root system architecture.
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Introduction générale

Le mais est I'une des principales cultures céréaliéres au monde (Laskari et al., 2022), avec
une plus grande adaptabilité dans diverses conditions agro-climatiques (Al-Naggar et al., 2020a).
Au niveau mondial, 1,16 Mt de mais sont produites sur 201.11 millions d'hectares, avec une
productivité de 5,75 t ha™* (FAOSTAT 2020). Le mais est I'une des cultures multifonctionnelles
les plus importantes au monde (He et al.,, 2020). Il est consommé principalement pour
I'alimentation humaine et animale et pour des applications industrielles, y compris la production
de biocarburants (Van Nguyen et al., 2022) en raison de sa valeur nutritive élevée, avec 72 %
d'amidon, 9,4 % de protéines, 7,3 % de fibres, 4,7% de matieres grasses et une densité énergétique
de 36,5 Kcal Kg™* (Nuss & Tanumihardjo, 2010).

La population mondiale augmente a un rythme exponentiel et I'on estime que, d'ici 2050,
la population mondiale devrait atteindre environ 9 milliards (Grafton et al., 2015). Selon
Searchinger et al. (2019), pour répondre aux besoins alimentaires croissants d'une population en
augmentation, la production alimentaire doit augmenter d'environ 56% par rapport a la production
de 2010. La production de mais doit approximativement doubler pour répondre a la demande
croissante et assurer la sécurité alimentaire mondiale (Shiferaw et al., 2011). En tenant compte de
la capacité limitée d'expansion des terres arables pour atteindre ce niveau de production, le seul
moyen d'assurer la sécurité alimentaire semble étre d'augmenter considérablement le rendement
par unité de surface (Chen et al., 2021). D’autre part, les stress biotiques et abiotiques affectent
fortement 1’augmentation de la production de mais (Djemel et al., 2019). La faible fertilité des
sols, notamment la faible disponibilité en azote, est le deuxiéme facteur de stress abiotique le plus
important apres la sécheresse, responsable de la réduction de la productivité du mais (Ribeiro et
al., 2018).

L'azote est le nutriment le plus important pour la croissance et le développement des
cultures (He et al., 2020), largement utilisé dans I'agriculture moderne pour augmenter le
rendement (Anbessa et al., 2009) et assurer ainsi la sécurité alimentaire (Quan et al., 2021). Il joue
un réle important dans de nombreux processus biochimiques et physiologiques des plantes,
notamment dans les protéines, I'acide désoxyribonucléique, I'acide ribonucléique, les enzymes, les
chlorophylles et de nombreux métabolites photosynthétiques (Andrews & Lea, 2013b ; Bang et
al., 2021).

En outre, le taux de contribution des engrais azotés au rendement mondial des cultures a

atteint 30 a 50 % (Stewart et al., 2005). A ce titre, le mais consomme 17 % de l'azote produit dans
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le monde (Ahmed et al., 2017). Selon les tendances actuelles, Tilman et al. (2001) prévoient que
la consommation d'engrais azotés devrait étre multipliée par 1,75 d'ici 2050 pour répondre a la
demande alimentaire. Cependant, malgré les effets positifs des engrais azotés, leur utilisation
irrationnelle dans les zones agricoles intensives peut intensifier I'eutrophisation des eaux douces,
la pollution des sols, ainsi que le réchauffement climatique et la contamination des écosystémes
(Wu et al., 2011; Giordano et al., 2021).

La contribution de I'agriculture au phénomene du changement climatique est d'environ
13,5 % (McCarthy et al., 2001). Elle contribue a la libération de 10 a 14 % des émissions de gaz
a effet de serre (Jantke et al., 2020). En plus de ce qui précede, environ 17,7 Mt d'oxyde nitreux
sont libérées dans I'environnement chaque année (Ranjan & Yadav, 2019). L'activité de I'oxyde
nitreux en tant que gaz a effet de serre est 300 fois plus virile que celle du dioxyde de carbone
(Cameron et al., 2013) et contribue également a l'appauvrissement de la couche d'ozone
stratosphérique (Davidson & Kanter, 2014). A I'échelle mondiale, le changement climatique a fait
baisser la production mondiale de mais de 5,5 % depuis les années 1980 (Lobell et al., 2011). Par
conséquent, le changement climatique et les impacts environnementaux qui en résultent sont

devenus un probléeme mondial.

Au niveau mondial, les engrais azotés ne sont pas utilisés efficacement dans la plupart des
systemes de culture et I’absorption de I'azote dans les plantes cultivées ne dépassent pas 50 %
(Abbasi et al., 2012). De nombreuses études ont estimé que 50 a 75 % de l'azote appliqué aux
terres agricoles n'est pas utilisé par les plantes cultivées (Sandhu et al., 2021) et il est perdu par
une combinaison d'émissions d'oxyde nitreux, de lixiviation des nitrates, de volatilisation de
I'ammoniac et de dénitrification (Mahmud et al., 2021). Il est donc important d'améliorer
I'efficience d'utilisation de I'azote (NUE) non seulement afin de réduire les codts des intrants et
augmenter les rendements des cultures , mais aussi pour améliorer la fertilité des sols, minimiser
les risques environnementaux et maintenir la durabilité du systeme de culture a long terme
(Fageria et al., 2015 ; Noor, 2017). On estime gqu'une augmentation de 1 % de la NUE permet

d'économiser environ 1,1 milliard de dollars par an (Kant et al., 2011).

De multiples approches pour I'amélioration de la NUE des cultures ont été proposées, y
compris des stratégies de gestion de I'azote et le développement de nouveaux cultivars avec une
meilleure efficience d'utilisation de lI'azote (Nguyen & Kant, 2018 ; Liu et al., 2023). Chen et al.
(2013) ont montre qu'en Chine, les cultivars de mais efficaces en azote pouvaient potentiellement
augmenter le rendement de 8 a 10 % et réduire lI'apport d'azote de 16 a 21 %. De ce fait,

I'amélioration de la tolérance aux faibles disponibilité en azote et de la NUE est devenue un
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objectif de sélection souhaitable pour le mais (Chen et al., 2021). Pour y parvenir, il est
souhaitable, dans tout programme de selection, de disposer d'une grande diversité génétique (Al-
Naggar et al., 2020a).

Chez le mais, les populations locales non améliorées sont caractérisées par des rendements
faibles, mais leur grande diversité génétique assure une meilleure adaptation aux différents stress
biotique et abiotique (Aci et al., 2018). Elles sont considérées comme étant des donneurs
principaux de genes de résistance (Katna & Sood, 2015). Ainsi, le matériel génétique du désert
algérien présente une grande diversité phénotypique (Aci et al., 2018 ; Belalia et al., 2021) et
génétique (Aci et al., 2013 ; Belalia et al., 2019) et pouvait fournir de nouveaux alleles favorables
(Nelimor et al., 2020), en raison de son adaptation durant plusieurs siécles aux conditions
extrémes. Par conséquent, cette diversité doit étre collectée, conservée, évaluée et utilisée

efficacement afin d'améliorer son utilisation dans les programmes de sélection.

En Algérie, le mais est de plus en plus cultivé sur des terres agricoles moins productives,
car les terres les plus fertiles sont déja exploités ou bien remplacés par des cultures de plus grande
valeur ou des activités non agricoles. Dans ce contexte, le développement de génotypes de mais
présentant une meilleure efficience d'utilisation de l'azote, ainsi qu'une performance améliorée
dans des environnements pauvres en azote, devient crucial. Cela s'avére nécessaire non seulement
pour assurer une marge de profit suffisante aux agriculteurs, mais aussi pour réduire le risque de
lixiviation des nitrates vers les nappes phréatiques, en particulier dans les régions sahariennes de

I'Algérie ou cette culture est cultivée de plus en plus.

L'efficience d'utilisation de I'azote est généralement définie comme I'efficacité des plantes
a utiliser I'azote du sol (Sinha et al., 2018), qui comporte deux composantes principales, a savoir
I'absorption (NUpE) et la transformation (NUtE) de I'azote (Moll et al., 1982). Par conséquent,
I’amélioration de la NUE pourrait étre obtenue en améliorant soit la NUpE, soit la NUtE, soit les
deux (Han et al., 2015). La NUpE est principalement déterminée par divers transporteurs d'azote
et probablement aussi par I'architecture du systéme racinaire de la plante (Sinha et al., 2018), tandis
que la NULE est déterminee par I'assimilation, la mobilisation et la remobilisation de I'azote
assimilé par le systéme racinaire (Hao et al., 2011). Ainsi, pour une meilleur NUE, nous avons
besoin de variétés capables d'absorber, d'utiliser et de remobiliser efficacement I'azote dont elles

disposent.

Compte tenu de ce qui précede, notre recherche vise a évaluer l'efficience d'utilisation de
I'azote et les caractéristiques qui l'influencent chez quelques populations algériennes de mais,
collectées dans les oasis d'Adrar et de Timimoune, situées dans le sud-ouest du Sahara algérien.
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Dans un premier temps, nous avons évalué (1) la diversité agro-morphologique de ces populations
afin de déterminer leur niveau de diversité génétique et d'identifier les caractéres les plus pertinents
pour les programmes de sélection. En paralléle, nous avons évalué (2) I'efficience d'utilisation de
I'azote ainsi que (3) I'efficience de remobilisation de I'azote dans le but d'identifier les populations
les plus prometteuses a intégrer dans des programmes d'amélioration visant a optimiser I'efficience
d'utilisation de I'azote, le rendement et la qualité nutritionnelle du mais algérien. Ensuite, nous
avons (4) étudié les caractéristiques du systéme racinaire sous deux niveaux contrastés d’azote,
afin de mieux comprendre l'influence de 1’azote sur l'architecture racinaire. Enfin, (5) une étude
approfondie a été menée sur la réponse transcriptionnelle de deux populations présentant une
tolérance contrastée au stress azotée, permettant d’élucider les mécanismes moléculaires

dynamiques sous-jacents a la tolérance au stress da a la faible teneur en azote.
Notre travail de recherche présente un intérét a plusieurs niveaux :

v" Sur le plan de la conservation de nos ressources génétiques, il contribue a la préservation
et a la valorisation des populations locales de mais en Algérie, notamment celles des
oasis du Sahara, qui recelent une grande diversité génétique. Cette diversité est
essentielle pour garantir une meilleure adaptation aux conditions environnementales
extrémes, telles que les stress abiotiques, tout en offrant des perspectives pour la
sélection de nouveaux traits agronomiques.

v' L’étude s'inscrit également dans une dynamique d'amélioration des génotypes avec une
meilleure NUE et une tolérance accrue aux faibles teneurs en azote, répondant ainsi aux
besoins spécifiques des sols pauvres.

v Sur le plan socio-économique, le développement de variétés locales plus résilientes et
productives permettrait d’améliorer la rentabilité de la culture du mais en Algérie, en
particulier dans les régions sahariennes, tout en réduisant la dépendance aux intrants
colteux.

v" Enfin, sur le plan environnemental, I’optimisation de la NUE contribue a la réduction
des risques de pollution par les nitrates, favorisant ainsi des systéemes de production plus
durables et respectueux des écosystemes, tout en renforcant la sécurité alimentaire dans
un contexte de changement climatique et de raréfaction des ressources naturelles. Notre
étude pourrait contribuer a améliorer l'avenir de la culture du mais en Algerie,
notamment dans le cadre d'une stratégie nationale visant a assurer l'autosuffisance dans

ce secteur.
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Chapitre I : Synthese bibliographique

1. Généralités sur le mais
1.1. Origine et géneéralités sur le mais

Le mais (Zea mays L.) est une graminée annuelle qui appartient a la famille des Poacées
(Neupane et al., 2022). Cultivée a grande échelle, cette plante est entierement domestiquée
(Dowswell et al., 2019) depuis environ 9000 ans au Mexique a partir de téosinte tropicale (Zea

mays ssp. parviglumis) (Matsuoka et al., 2002 ; Doebley, 2004).

La photosynthese du mais est de type C4, comme la majorité des plantes tropicales, avec
une excellente efficacité photosynthétique et constitue un prodige d'efficacité dans la
transformation de I'énergie solaire en énergie alimentaire (Warburton et al., 2008 ; Dowswell
et al., 2019). Il possede donc le meilleur potentiel de rendement par unité de surface de toutes
les céréales (Majid et al., 2017 ; Dowswell et al., 2019) c'est pourquoi elle est connue sous le
nom de "reine des céréales” (Begam et al., 2018). Par exemple, le mais produit 40 kg de matiére

seche/mm/ha, tandis que le blé ne produit que 25 kg de matiere seche/mm/ha (Barriére, 2001).

Le mais est une culture vivriére cultivée dans diverses zones agroclimatiques y compris
les tropiques, les zones tempérées et les subtropiques (Ibeawuchi et al., 2008 ; Erenstein et al.,
2022). 1l est cultive a des altitudes allant de 0 & 3000 métres au-dessus du niveau de la mer
(Begam et al., 2018).

1.2. Production, utilisation et économie du mais

Le mais est la premiére culture en production et la deuxieme culture aprés le blé dans la
superficie cultivée. A I'échelle mondiale, en 2022, 1163,50 millions de tonnes (Mt) de mais sont
produites sur une superficie de 203,47 millions d'hectares (ha) avec une productivité de 5,72 t
ha™, alors que le blé est cultivé sur 219,15 millions d'hectares avec une production de 808,14
Mt et un rendement de 3,69 t ha* (FAOSTAT, 2022).

La production de mais a doublé au cours du dernier quart de siécle (1997-2022), avec
des rendements importants et une expansion des superficies passant d'environ 140,78 millions
a plus de 203,47 millions d'hectares. La production de mais est dominée par les Etats-Unis
(348,7 Mt an'?) et la Chine (277,4 Mt an™1), qui représentent ensemble plus de la moitié de la
production mondiale de mais (53,8 %) (FAOSTAT, 2022).



Chapitre 1. Synthése bibliographique

Méme si I'Afrique occupe 20,5 % de la superficie mondiale pour la production de mais,
la production africaine de mais ne représente que 8,0 % de la production mondiale (FAOSTAT,
2022). Cela peut s'expliquer par le fait que le rendement moyen de mais en Afrique est encore
faible par rapport aux pays développés (2,2 en Afrique vs 5,7 t ha ! au monde), en particulier
dans les conditions des petits exploitants ou de nombreux stress sont présents (Noélle et al.,
2017).

En raison de sa valeur nutritive élevée (Nuss & Tanumihardjo, 2010), le mais est la
culture la plus polyvalente et joue un role majeur dans I'alimentation animale et humaine et
pour la production de biocarburants (Asibi et al., 2019). En outre, il est utilisé comme matiere
premiere de base pour plusieurs produits industriels, tels que I'huile, I'amidon, les protéines, les

industries du papier, ... etc. (Ranum et al., 2014).

L'alimentation du bétail représente 63 % de la demande mondiale de mais, alors que
dans les pays en développement, cette demande est actuellement d'environ 56 % (Shiferaw et
al., 2011). Ces chiffres globaux masquent des variations significatives dans les utilisations
alternatives entre les pays dans les pays en développement et les pays développés. Les 10
derniéres années ont vu une augmentation significative de I'utilisation du mais pour la
fabrication de carburant, représentant environ 40 % de la production de mais aux Etats-Unis
(Ranum et al., 2014).

1.3. Contribution du mais a la sécurité alimentaire mondiale

En raison de leur contribution significative a I’apport en protéines et en calories
directement par les céréales et indirectement par les produits animaux (Lal et al., 2021). les
cultures céréalieres jouent un role crucial dans la nutrition et la sécurité alimentaire (Yadav et
al., 2023).

La production cérealiere mondiale est représentée par prés de 90 % du malis, riz et blé
(Sandhu et al., 2021) et qui répondent a environ 60 % des besoins alimentaires mondiaux
(FAOSTAT, 2020). Ces trois cultures céréaliéres sont connues pour répondre a la demande
mondiale en protéines et en calories, soit directement par la consommation humaine, soit
indirectement par I'élevage (Guerrieri & Cavaletto, 2018), représentant environ 42 % des

calories alimentaires mondiales et 37 % de I'apport en protéines (FAOSTAT, 2021).

Le mais est une source importante de securité alimentaire et nutritionnelle pour des

millions de personnes dans les pays en développement, notamment en Afrique et en Amerique
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latine (Fathi & Zeidali, 2021). Sa contribution en termes de calories et de protéines varie de 61
% en Méso-Amérique, a 45 % en Afrique orientale et australe, 29 % dans la région andine et
21 % en Afrique de I'Ouest et centrale (Shiferaw et al., 2011). Par conséquent, le rendement du
mais doit doubler d'ici 2050 pour assurer la sécurité alimentaire mondiale (Rosegrant et al.,
2009).

1.4. Effet des changements climatiques sur la production de mais

Au cours de la période 2000-2050, la demande mondiale de céréales devrait augmenter
de plus de 1000 Mt (56 %) ; 45% de cette augmentation devrait correspondre a une demande
accrue de mais (Hubert et al., 2010). Cependant, le changement climatique menace
potentiellement la productivité et la production de mais (Mulungu & Ng’ombe, 2019), en

particulier en Afrique, ou la sécurité alimentaire est déja menaceée (Mugo et al., 2005).

Les agroécosystemes sont I'un des premiers domaines touchés par les changements
climatiques puisque la production agricole est directement liée aux conditions climatiques
(Salinger, 2005). Par conséquent, en raison du changement climatique, environ 20 % de la
production de mais est perdue chaque année (Chen et al., 2012). Par rapport a la température
optimale, une augmentation de 1 °C de la température moyenne pendant la saison de croissance
a induit une perte de rendement de 0,83 t ha™* (Hou et al., 2021). En outre, le changement
climatique devrait encore exacerber I'apparition et les impacts des stress biotiques, tels que les
maladies et les insectes nuisibles, entrainant I'émergence de nouvelles menaces (Burdon &
Zhan, 2020).

1.5. Effet des stress biotiques et abiotiques chez le mais

Bien que le mais a une grande capacité d'adaptation, plusieurs facteurs biotiques et
abiotiques limitent sa production et sa productivité (Sheoran et al., 2021). Les stress abiotiques
constituent la principale menace pour la production agricole dans le monde (Mannan & Shashi,
2019) en particulier dans les pays en développement. Parmi les stress abiotiques, la sécheresse,
la température élevée, la faible fertilité des sols et I'engorgement entravent directement les
processus physiologiques du mais et affectent le rendement (Shiferaw et al., 2011) et ces défis
devraient augmenter avec le changement climatique (Rabara et al., 2018).

D'autre part, les pertes dues aux stress abiotiques sont souvent aggravees par une
incidence élevée de maladies, d'insectes nuisibles et de mauvaises herbes, qui, en moyenne,

peuvent réduire les rendements de plus de 30 % (Shiferaw et al., 2011).
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1.6. Mais en Algeérie

Il existe peu de documents historiques impreécis sur I'introduction du mais en Afrique
(Djemel et al., 2012). D'apres Laumont (1950), le mais a été établi dans le nord de I'Afrique et
du Sahara il y a longtemps, apparemment d'Espagne par des pélerins musulmans en route vers
la Mecque. D'autre part, selon Chevalier (1932), la culture du mais serait relativement ancienne

en Afrique du Nord, au Sahara et au Soudan, remontant au 16°™ siécle.

En Algérie, la culture du mais a été signalée dans plusieurs régions (Kabylie, Tell et
oasis saharienne) par le général Duval en 1856 (Laumont & Laby, 1950), mais dans le désert

algérien depuis le 16°™ siécle (Chevalier, 1932).

Dans notre pays, le mais a été cultivé sur une superficie de 3606 ha avec une production
annuelle de 18491 tonnes et un rendement moyen de 5,13 t ha™* (FAOSTAT, 2022). En général,
sa faible production nationale est due essentiellement aux faibles superficies consacrées a cette

culture.

De 2000 a 2022, la culture du mais a connu des variations en ce qui concerne les surfaces
cultivées, la production et le rendement (Figure 1). Toutefois, la quantité de mais produite en
Algérie a augmenté de 6 fois entre 2012 et 2022 (1755,0 vs 11371,3 tonnes). La production a
augmenté en raison de l'augmentation des surfaces cultivées (686 vs 2475 ha) et de la
productivité (2,55 vs 4,59 t ha™). Le mais est principalement cultivé en Algérie dans les zones
irriguées du sud du pays (FAOSTAT, 2022).

L'Algérie est entiérement tributaire des importations pour répondre a son besoin. Sa
production nationale ne représente que 1 % des besoins globaux du pays. La facture de
I’importation, sur les 3 années 2019-2021, a atteint 1,4 milliard de dollars pour 7,1 Mt
(MADRP, 2021).
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Figure 1. Fluctuations de la production et de la superficie récoltée de mais en Algérie au cours des
vingt dernieres années (FAOSTAT, 2022).

1.7. Diversite génétique chez le mais
1.7.1. Ressources genétiques

Le développement durable de nouvelles variétés de plantes cultivées repose sur la
diversité génétique, ce qui permet de faire face aux défis actuels et futurs (Gazal et al., 2018) et

constitue une clé pour atteindre la sécurité alimentaire mondiale (Tilman et al., 2001).

Le mais possede une grande variété génétique dans les caractéristiques des plantes, des
épis et des graines, dans la résistance aux maladies et aux insectes nuisibles et dans la tolérance
a divers stress environnementaux (Dowswell et al., 2019). Les études sur la diversité génétique
du mais sont bien documentées par divers auteurs (Al-Naggar et al., 2020a). Cette diversité
génétique, constitue la matiére premiere indispensable pour tout programme de sélection et

d’amélioration des plantes (Dowswell et al., 2019).

La réussite de I'amélioration de nouvelles variétés de mais qui peuvent faire face a divers
stress est conditionnée par la disponibilité de la variabilité génétique (Mustafa et al., 2014). Il
est souhaitable dans tout programme de sélection d'avoir une grande variation génétique dans
les populations a la disposition du selectionneur (Ogunniyan & Olakojo, 2014). Toutefois, seuls
10 % de la diversité totale du mais est employée dans les programmes de sélection dans le

monde (Beyene et al., 2006).
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1.7.2. Populations locales de mais et leur intérét

Les populations locales sont décrites comme des populations géographiquement ou
écologiquement distinctes qui présentent une diversité remarquable dans leur composition

génétique a la fois entre les populations et au sein de celles-ci (Brown, 1978).

Les populations locales de mais offrent une variabilité génétique précieuse pour
améliorer les caractéristiques agronomiques, et elles sont trés prometteuses pour le
développement de nouvelles variétés de mais qui sont plus tolérantes aux stress (Nelimor et al.,
2020). Chez le mais, les populations locales sont des populations a faible rendement, mais leur
grande diversité génétique assure une adaptation aux différents stress (Aci et al., 2018). Par
conséquent, cette diversité doit étre collectée, conservée, évaluée et utilisée efficacement afin

d'améliorer leur utilisation dans les programmes de sélection (Wasala et al., 2013).

D'apres Zeven (1998), une population locale autochtone est une population ayant une
grande capacité a tolérer les stress biotiques et abiotiques, ce qui se traduit par une stabilité
élevée de rendement dans les systemes agricoles a faibles intrants, en raison de son adaptation
sur plusieurs siécles aux conditions extrémes (Laumont & Laby, 1950). Ainsi, les populations
locales sont percues comme les principaux donneurs de genes de résistance (Katna & Sood,
2015). Ces ressources génétiques pourraient permettre le développement de cultivars non
seulement avec une meilleure productivité mais aussi avec une meilleure qualité, une meilleure
tolérance aux stress biotiques et abiotiques (Tanksley & McCouch, 1997), afin de relever les

défis actuels et futurs, notamment ceux liée aux les changements climatiques.
2. Azote
2.1. Importance de I'azote pour les plantes

2.1.1. Consommation de ’azote et sa contribution dans la sécurité alimentaire

Parmi tous les éléments nutritifs essentiels a la croissance et le développement des
plantes, I'azote est celui qui limite le plus souvent la production agricole (Liu et al., 2023).
Cependant, I'azote est universellement deficient dans presque tous les sols agricoles et les
systéemes de culture du monde (Yadav et al., 2017), il est donc primordial de recourir a des
ressources externes afin de surmonter la demande de nourriture de la population mondiale en

constante augmentation (Shahzad et al., 2019).
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Presque la moitié de la population mondiale dépend directement ou indirectement des
engrais azotés pour son approvisionnement alimentaire (Yadav et al., 2017). L azote joue donc
un réle important dans la sécurité alimentaire mondiale (Mahboob et al., 2023).

Au cours des dernieres décennies, la consommation d'engrais azotés dans l'agriculture a
été multipliée par 8 passée de 12,0 Mt ant en 1961 a 108 Mt an"! en 2019 (IFA, 2022) et pour
répondre aux besoins d’une population supplémentaire de 2 a 3 milliards d’ici 2050 (Mueller
et al., 2012), la demande mondiale d'engrais azotés devrait atteindre 249 Mt (Ahmed et al.,
2017). A I’échelle mondiale, la moitié de la production totale d’engrais azotés soit 52,7 % est
appliquée pour la production des 3 principales cultures céréalieres, a savoir le blé (18,1 %), le
mais (16,8 %) et le riz (15,4 %) (Reddy & Ulaganathan, 2015 ; Elrys et al., 2022) qui fournissent

I’essentiel des calories et des protéines de I’alimentation humaine (Yadav et al., 2023).

2.1.2. Fonctions de I’azote

L'azote est un macronutriment indispensable a I'existence de la vie sur la terre car il fait
partie intégrante du matériel génétique (ADN et ARN), des acides aminés, de l'adénosine
triphosphate et des protéines de tous les organismes vivants (Anas et al., 2020 ; Azimi et al.,
2021).

L'azote est un élément essentiel du systeme métabolique (les processus biochimiques)
des plantes (Shah et al., 2021). Il représente 16 % de la biomasse protéique totale présentée
dans les plantes (Javed et al., 2022) et jusqu'a 5 % de la matiere séche totale (Mascia et al.,
2019). A ce sujet Robertson et Vitousek (2009) signalent que la plupart des plantes non

Iégumineuses, pour produire 1 kg de biomasse, ils ont besoin de 20 a 50 g d’azote.

2.1.3. Symptdbmes de carence en azote

De nombreux aspects de la croissance et du développement des plantes sont affectés
négativement par une carence en azote, notamment la germination, la levée des plantules, le
tallage, la floraison, la pollinisation et le remplissage des grains (Yadav et al., 2017 ; Able, et
al., 2021).

De plus, les plantes stressées par l'azote présentent une capacité photosynthétique
réduite (Abubakar et al., 2019) en raison de la dégradation de la chlorophylle (Sreewarome et
al., 2007) et la réduction de la surface foliaire (Demir et al., 2021). Par conséquent, I’exposition
prolongée a une carence en azote diminue considérablement le nombre de grains par épi et le

poids des grains, tout en augmentant le nombre de plantes stériles (Nasielski et al., 2020), ce

11
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qui conduit finalement a une réduction du rendement et de la qualité des grains (Abubakar et
al., 2019 ; Lee, 2021).

2.2. Cycle de I’azote dans le systéeme sol-plante

L'azote est un élément présent sur terre sous différentes formes : dissous dans I'eau,
immobilisé dans le sol, lié biologiqguement a tous les organismes vivants et gazeux dans l'air et
le passage d'une forme a l'autre constitue le cycle de I'azote (Giordano et al., 2021). Les
informations concernant le cycle de I'azote dans les systemes sol-plante sont essentielles pour
évaluer la disponibilité et les pertes de ce nutriment pour les plantes cultivées (Fageria &
Baligar, 2005).

Dans I’ensemble, le cycle de I'azote se déroule en cinq étapes principales : (1) la fixation
biologique et industrielle de azote (la conversion de N gazeux N2 en NH4"), soit par les
associations symbiotiques entre les légumineuses et les rhizobia (Pathak et al., 2016) ou par le
procédé industriel de Haber-Bosch (Mueller et al., 2019) ; (2) la nitrification qui consiste la
conversion de NH4* en nitrite (NO2) puis en nitrate (NO3z") (Pathak et al., 2016); (3)
I'assimilation ou absorption et incorporation de NHz et NO3™ dans les tissus végéetaux (Fagodiya
et al., 2020) ; (4) la minéralisation caractérisée par la décomposition microbienne de l'azote
organique en azote minéral ou inorganique, c'est-a-dire en NH4*, NO2 et NOs~ (Pathak et al.,
2003) et enfin (5) la dénitrification ou NOs~ et NO2™~ sont convertis en N gazeux (NO2, N2) par
des micro-organismes dans des conditions anaérobiques (Fagodiya et al., 2020).

Par conséquent, ce cycle est un processus complexe et hautement dynamique qui est
affecté par les différents facteurs (climatiques, pédologiques et végétaux) et de leurs
interactions (Fageria & Baligar, 2005). Au cours de ce cycle, plusieurs composés azotés réduits
(NHs) et oxydés (NOx, N2O, NOs’) sont émis dans I'environnement (Pathak et al., 2016).
Cependant, 1’azote n'est jamais complétement perdu dans le cycle, mais change simplement de

forme et de disponibilité (Mosier et al., 2013).

Au cours des cing derniéres décennies, le cycle naturel de lI'azote a considérablement
changé (par les activités humaines) en raison de I'apport incessant d'engrais azotés synthétiques
(Mahmud et al., 2021) rendus possibles au début du 20° siécle par I'invention du procédé Haber-
Bosch, qui permet de convertir l'azote atmosphérique en ammoniac, une forme d'azote
assimilable par les plantes (Zhang et al., 2015). Actuellement, 100 a 125 Mt d'azote synthétique
produit par le procédé Haber-Bosch sont appliqués chaque année aux systemes agricoles (IFA,
2016 ; Yadav et al., 2023).
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2.3. Métabolisme de I’azote dans les plantes
2.3.1. Formes d'azote absorbées par la plante

Dans les terres arables, l'azote est présent sous deux formes principales, & savoir
organique et inorganique (Wani et al., 2021). Les plantes ont la capacité d'utiliser différentes
formes d'azote, notamment des nitrates inorganiques solubles dans I'eau et des ions ammonium
directement absorbés (Bibi et al., 2016 ; Giordano et al., 2021), ainsi que des formes organiques
comme des acides aminés, des peptides et des protéines (Nasholm et al., 2009 ; Lebedev et al.,
2021).

En général, I'azote est absorbé sous forme d'ammonium (NH4*) ou de nitrate (NO3"),
selon les conditions du sol (Karunarathne et al., 2020). Dans les conditions aérobiques du sol,
le NO3™ est la principale forme d'azote absorbé par les plantes cultivées, alors que NH4" est la
principale source pour les plantes cultivées dans des conditions inondées (anaérobies) ou dans
des sols acides (Zamboni et al., 2014 ; Wang et al., 2018).

2.3.1.1. Absorption et transport de nitrate dans la plante

La principale source d'azote dans les sols agricoles bien aérés est le nitrate (Zamboni et
al., 2014) pour la plupart des plantes supérieures (Engineer & Kranz, 2007). Sa concentration
dans la solution du sol varie considérablement dans le temps et dans 1’espace, allant de 0,5 & 10
mM/L (Barber, 1995).

La majorité des plantes ont deux types de systemes d'absorption des nitrates (Kant,
2018) situés dans la membrane des cellules racinaires (Dechorgnat et al., 2011), et selon la
disponibilité du NOs", les plantes utilisent I'un des deux systéemes d'absorption différents
(Lebedev et al., 2021) soit le systeme de transport a faible affinité (LATS, low-affinity transport
system) lorsque la disponibilité en nitrate est plus elevées (> 1 mM) ou bien le systéme de
transport a haute affinité (HATS, high-affinity transport system) lorsque la disponibilité externe
en nitrate est faible (< 1 mM) (Dechorgnat et al., 2019 ; Raddatz et al., 2020).

Dans les plantes, les deux systéemes de transport existent et fonctionnent simultanément
pour acquérir le NOs™ de la solution du sol et I'allouer & I'ensemble de la plante (Fan et al.,
2017).
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2.3.1.2. Absorption et transport de I'ammonium dans la plante

L'ammonium constitue également une source directe d'azote absorbée par les racines
des plantes, notamment dans les sols inondés ou acides (Xu et al., 2012). Cependant, la teneur
en ammonium des sols non fertilisés est jusqu'a 1000 fois inférieure a celle du nitrate
(Marschner, 2011). L'absorption de I'ammonium du sol par les plantes se fait par I'intermédiaire
d'un systéme d'absorption saturable a haute affinité dans des concentrations plus élevees et des

systemes d'absorption non saturables a faible affinité (Wang et al., 1993 ; Mahboob et al., 2023).

Derniérement, il a été prouve que les plantes absorbent également I'azote sous diverses
formes organiques, comme des acides aminés, des peptides et méme des protéines (Jones et al.,
2005 ; Enggrob et al., 2019), notamment dans des conditions de faible disponibilité en azote
(Nésholm et al., 2009).

2.3.2. Assimilation de I’azote

Aprés I’absorption de NOs™ et de NH4™ par les racines, en raison de la toxicité de NH4*
(Liuetal., 2022), NH4" est assimilé sous forme organique immédiatement apres son acquisition
par les racines de la plante avant d'étre transporté vers les pousses (Mahboob et al., 2023). Au
contraire, le NOz~ est réduit en nitrite (NO2") par le nitrate réductase dans le cytosol des cellules
des racines et des pousses (Santos et al., 2023a), puis en NH4* par la nitrite réductase dans
plastes et les chloroplastes (Lebedev et al., 2021). Enfin, le NH4" est assimilé en acides aminés
(le glutamate et la glutamine) par la glutamine synthétase (GS) ou la glutamate synthase
(GOGAT) (Neeraja et al., 2016 ; Plett et al., 2016) dans les chloroplastes/plastides (Masclaux-
Daubresse et al., 2010) pour synthétiser d'autres acides aminés a partir de la glutamine et du
glutamate dans les cellules des racines et des feuilles (Tsay & Hsu, 2010) qui sont ensuite
utilisés pour la synthése des protéines et la catalyse des voies biologiques telles que la
photosynthése (Kumagai et al., 2011). Outre le cycle GS/GOGAT, d'autres enzymes, dont
I'asparagine synthétase cytosolique, la carbamoylphosphate synthase (CPSase ; Carbamoyl
phosphate synthase) et la glutamate déshydrogénase (GDH ; glutamate dehydrogenase), sont
impliquées dans I'assimilation de I'ammonium (Masclaux-Daubresse et al., 2010 ; Li et al.,
2017).

2.3.3. Remobilisation de I’azote

Durant la phase de remplissage des grains, I’azote accumulé en phase végétative sous

forme d’acides aminées est remobilisé vers les organes reproducteurs pour le remplissage des
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grains (Xing et al., 2019). En ce qui concerne la gestion de 1’azote, le cycle de vie des plantes
peut étre grossierement divisé en deux phases principales : la croissance végétative et le
remplissage des grains, provisoirement séparées par la floraison (I’apparition des soies) (Hirel
etal., 2007).

Durant la phase végétative, les racines et les feuilles en développement absorbent et
assimilent I’azote inorganique en acides aminées (et autres composés azotés) afin de produire
des protéines, des enzymes et des processus photosynthétiques necessaires a la croissance et au
développement de la plante (Lebedev et al., 2021). Plus tard, durant la deuxieme phase, I’azote
accumulé en 1 phase est remobilisé vers les organes reproducteurs pour le remplissage des
grains (Xing et al., 2019). Les feuilles sont un puits pour I'azote dans la phase végétative ; plus
tard, dans la phase de sénescence, I'azote est remobilisé pour étre réutilisé dans les graines en

développement, principalement sous forme d'acides aminés (Okumoto & Pilot, 2011).

2.4, Fertilisation azotée en agriculture

Dans l'agriculture, la production végétale nécessite une quantité abondante d'azote
(Sharifi & Namvar, 2016), qui est le facteur limitant le plus largement reconnu aprés 1’eau pour

la croissance, le développement et le rendement des cultures (Anas et al., 2020).

Les sources principales d'azote dans le systemes sol-plante sont les engrais synthétiques,
les engrais verts, le fumier et les dépdts atmosphériques (Fagodiya et al., 2020 ; Mahboob et
al., 2023). La disponibilité de l'azote pour les plantes est généralement déterminée par
I'équilibre entre les différents processus de transformation de I'azote dans le sol, tels que la
minéralisation, la nitrification et la dénitrification (Mahboob et al., 2023).

2.4.1. Utilisation des engrais azotés

Aprés la seconde guerre mondiale, la principale source d'azote appliqué dans
I'agriculture moderne est I'engrais synthétique (Asibi et al., 2019). Les engrais synthétiques
fournissent environ 45 % de I'apport total d'azote pour la production alimentaire mondiale
(Ladha et al., 2005).

Les engrais minéraux commerciaux couramment appliqués aux sols cultivés sont
I'ammoniac anhydre, I'urée, le sulfate d'ammonium et le nitrate d'ammonium (Sandhu et al.,
2021). lls sont particulierement solubles pour étre facilement assimilés par les plantes (Hirel et
al., 2011).
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2.4.2. Fumier

Le fumier de bétail est également capable de fournir une quantité considérable de
fertilisation azotée (Korschens et al., 2013). L'application de fumier avec différents niveaux
d'humification s'est souvent avérée augmenter la fertilité du sol (Glaser et al., 2002) et stimuler

I'activité microbienne par I'amélioration de la structure du sol (Watson et al., 2002).

2.4.3. Fertilisation azotée a I'aide d'engrais verts et de cultures de couverture

Les légumineuses fixatrices d'azote peuvent étre utilisees comme culture de semences
ou comme engrais verts (Andrews & Lea, 2013b). Il existe une large gamme d'especes
Iégumineuses qui ont une capacité supérieure a fixer I'azote atmosphérique et qui peuvent donc
étre utilisées comme engrais verts dans les systéemes agricoles (Vyn et al., 2000 ; Qaswar et al.,
2019).

L'accumulation annuelle de N par les cultures de Iégumineuses varie entre 20 et 300 kg
N hat (Ali et al., 2015). Toutefois, I'efficacité et les effets positifs des légumineuses, qui sont
utilisées comme engrais verts, sont fortement influencés par la quantité et la qualité des résidus
disponibles, les caractéristiques du sol, la diversité et les activités microbiennes, I'numidité du

sol et les variables atmosphériques (Mary & Recous, 1994 ; Farooq et al., 2022).

2.4.4. Gestion intégreée des éléments nutritifs dans I'agriculture intensive

Récemment, plusieurs chercheurs ont signalé que I’utilisation intégrée d’engrais
chimiques avec du fumier organique devient une pratique trés prometteuse non seulement pour
maintenir une productivité plus élevée mais aussi pour une plus grande stabilité de la production
agricole (Selim, 2020). Suite a une amélioration des propriétés physico-chimiques du sol. Une
recherche documentaire approfondie, il a été constaté que la gestion intégrée de N permet
d'ameliorer les rendements des cultures de 8 a 150 % par rapport aux méthodes traditionnelles
(Wu & Ma, 2015).

2.5. Pertes d'azote dans I'environnement

L'azote fournit au sol sous forme d'engrais n'est pas utilisé a 100 % par les plantes
cultivées (Szulc et al., 2016). Dans les systemes de production agricole intensives, jusqu'a 50
% de I'azote appliqué au champ est perdu par une combinaison de lessivage, de ruissellement

de surface, de denitrification, de volatilisation et de consommation microbienne (Yadav et al.,
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2017 ; Szulc et al., 2023). Cela constitue une menace pour la santé humaine et entraine

également de graves problemes environnementaux (Ahmed et al., 2017).

2.5.1. Volatilisation de I'ammoniac

La perte gazeuse de NHs est connue sous le nom de volatilisation (Govindasamy et al.,
2023). La volatilisation de I'ammoniac est le processus de conversion de l'azote ionique
ammoniacal (NH4") en ammoniac gazeux (NHsg) et son émission ultérieure dans I'atmosphere
(Fagodiya et al., 2020).

La volatilisation de I'ammoniac est I'une des voies de perte d'azote les plus importantes
(Hanif, 2023) en particulier dans les sols a pH élevé (sols salins et alcalins) (Yadav et al., 2023).
Selon Liu et al. (2019), les activités agricoles contribuent a 50 % des pertes annuelles totales de
NHs (32 Mt an) dans I'atmosphére grace a la volatilisation. Cette perte d'azote est a I'origine

de la pollution de I'air par la formation d'aérosols et de pluies acides (Mahmud et al., 2021).

2.5.2. Dénitrification

La dénitrification est le processus microbien qui élimine le nitrate et le réduit en nitrite,
en oxyde nitrique et en protoxyde d’azote dans des conditions anaérobies en présence de micro-

organismes dénitrifiants (Rout et al., 2021).

Ce processus entraine des pertes d'azote allant de 10 & 15 % de l'azote appliqué en
fonction des conditions édaphiques et climatiques de la région (Yadav et al., 2017 ; Yadav et
al., 2023). Par conséquent, les activités agricoles sont les principales sources anthropiques
d'émissions de N2O dans I'atmosphére (Butterbach-Bahl et al., 2013).

2.5.3. Lessivage de nitrate

Le lessivage de I'azote est le processus de perte de nitrate avec l'eau de percolation en
profondeur au-dela de la zone racinaire des plantes (Kumar et al., 2009). Le lessivage de nitrate
est l'une des principales voies de perte d'azote des champs agricoles (Fagodiya et al., 2020).
Des études réalisées au début des années 90 ont suggéré que, selon le type de sol, jusqu’a 80 %

de N appliqué peut étre perdu sous forme de ruissellement de NOs™ (Watt et al., 1991).

Au niveau du systéeme de production agricole, la perte de N par lessivage est influencée
par divers facteurs tels que la quantité de N appliquée, les pratiques de gestion et les types
d'engrais azotés utilises, la texture et la permeabilité du sol, ainsi que la teneur en eau du sol
(Davis et al., 2003 ; Bibi et al., 2016).
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Les pertes par lessivage de nitrate dans I'eau du sol représentent non seulement une perte
de fertilité du sol, mais aussi une menace pour I'environnement au sens large et pour la santé
humaine (Goulding et al., 2008). Le lessivage de nitrate peut provoquer Il'eutrophisation et la
prolifération des algues dans les réservoirs et peut atteindre les humains via I'eau potable,
provoquant une maladie connue sous le nom de syndrome du bébé bleu dans laquelle le nitrate
se lie a I'némoglobine, entravant le transport de I'oxygene (Brender et al., 2013 ; Mahmud et
al., 2021). L'eau contaminée par le nitrate n'est pas potable et, a des concentrations élevées, peut

constituer un risque sérieux pour la santé humaine (Anjana & Igbal, 2007).

2.5.4. Erosion des sols et ruissellement de surface

L'érosion des sols est un processus naturel qui désigne la perte de la couche arable sous
I'effet des forces physiques de I'eau et du vent (Fagodiya et al., 2020). Dans les régions arides
et semi-arides, les pertes d'azote sont principalement dues a I'érosion éolienne, tandis que les
pertes d'azote dues a I'érosion hydrique sont dominantes dans les régions humides et
subhumides (Yadav et al., 2023). En outre, apres une forte pluie, le nitrate appliqué en surface
peut étre dissous dans I'eau et perdu par le processus de ruissellement (Wu et al., 2018). Selon
Yadav et al. (2023), la perte d'azote causée par le ruissellement et I'érosion du sol varie en
fonction de la durée et de I'intensité des précipitations. Par conséquent, s'il pleut le méme jour,
il est envisageable que jusqu'a 70 % des engrais azotés appliqués en surface soient perdus par

ruissellement (Mandal et al., 2012).

2.6. Conséquences environnementales des pertes d’azote

La perte d'azote par I'agriculture entraine divers effets toxiques sur la santé humaine, les
animaux et surtout I'environnement. Cela entraine I'eutrophisation des eaux douces (perte
d'azote par ruissellement), la pollution des eaux souterraines (lixiviation des nitrates), la
formation d'aérosols et le dépbt d'azote dans I'atmosphére (émissions de NH3 et de NOx), la
contamination des écosystémes et la diminution de la biodiversité (Michael Beman et al., 2005 ;
Ladha et al., 2016). Les dommages causés par une utilisation excessive d’azote en Europe ont

été estimés entre 91 et 466 milliards de dollars par an (Santos et al., 2023b).
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3. Efficience d’utilisation de ’azote
3.1. Définition de I'efficience d'utilisation de I'azote

Plusieurs définitions de l'efficience d'utilisation de l'azote (NUE) ont été proposées
(Congreves et al., 2021). La NUE d'une plante cultivée fait reférence a I'équilibre relatif entre
la quantité d'engrais absorbée et utilisée par la culture par rapport a la quantité d'engrais fournie

directement ou indirectement (Nielsen, 2006).

Pour le mais, la NUE a été défini par Moll et al. (1982) comme le rapport entre le
rendement en grains et la quantité d'azote absorbée par la plante a partir du sol. De plus, la NUE
est le produit de deux composantes principales: NUE = NUpE x NULE (i) I'efficience
d'absorption de l'azote (NUpE, Nitrogen Uptake Efficiency) est la capacité d'une plante a
absorber l'azote du sol et (ii) I’efficience de transformation de I’azote (NUtE, Nitrogen
Utilization Efficiency) refléte la capacité de la plante a utiliser I'azote absorbé pour maximiser

le rendement en grains (Congreves et al., 2021).

3.2. Statut mondial de I'efficience d'utilisation de I'azote

Les pratiques de gestion intensive des terres, la monoculture et l'utilisation accrue
d'intrants non agricoles pour répondre a la demande de nourriture de la population croissante

ont entrainé une faible NUE au cours des derniéres décennies (Govindasamy et al., 2023).

En 2014, Lassaletta et al. (2014) ont constaté que seul 47 % de I'azote appliqué dans le
monde sont transformés en produits agricoles, contre 68 % en 1960. En outre, la NUE des
principales cultures vivrieres dépasse rarement 40 % et a été estimée a 35-45 % pour le blé, 30-
40 % pour le riz et 37 % pour le mais (Cassman et al., 2002 ; Rimski-Korsakov et al., 2012).
Cela engendre un immense gaspillage de ressources, et leur surexploitation a des impacts
négatifs tant sur l'environnement que sur I'économie (Hawkesford, 2014). De plus, pour
répondre a la demande alimentaire mondiale d'ici 2050, Zhang et al. (2015) ont estimé qu'une
NUE de 67 % serait nécessaire, tout en maintenant I'excédent d'azote dans des limites
acceptables afin de respecter les objectifs de développement durable.

3.3. Différentes approches de quantification de I'efficience d'utilisation de I'azote

Il existe différentes approches pour définir et quantifier la NUE en agriculture (Ntinyari
et al., 2022), chacune apportant sa propre contribution a la compréhension de ce processus

(Congreves et al., 2021). Parmi ces approches, trois approches couramment utilisées sont la
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différence d'azote (NUEqisr), le traceur N (NUEisn) et le bilan d'azote (NUEpiian) (Ntinyari et
al., 2022). Ces différentes approches offrent des outils précieux pour évaluer et optimiser la
NUE, améliorant ainsi I'efficience des ressources tout en renforcant la durabilité

environnementale.

3.3.1. Approche par différence d'azote

La méthode de la "différence d'azote" est basée sur la différence d'absorption de 1’azote
entre une parcelle qui recoit une quantité donnée d’azote appliquée et I'absorption de ’azote
dans une parcelle témoin sans azote appliqué (Dobermann, 2007 ; Yu et al., 2022). Cette
approche est simple et rentable pour évaluer la réponse a court terme dans différents

environnements ou conditions de gestion (Dobermann, 2005 ; Quan et al., 2021).

3.3.2. Approche par traceur °N

La deuxiéme méthode d'estimation de la NUE est basée sur l'utilisation d'un isotope
stable de l'azote, le ™ N, comme traceur dans I'engrais pour suivre le mouvement de I'azote dans
les systemes sol-plante, la méthode pourrait fournir des mesures précises et quantitatives de la
NUE (Zhang et al., 2023) ol la NUE est déterminée en mesurant la récupération du >N appliqué
dans la culture (Fixen et al., 2015). Cependant, le stockage de I'azote disponible dans le sol
influence directement I'estimation de la NUE par cette méthode. Plus la teneur en N disponible
du sol était élevée, plus la NUE mesurée était faible (Tian et al., 2011 ; Zhao et al., 2016).
Contrairement aux autres approches, I'approche du tracage de I'azote offre une mesure directe

de la récupération, plutét qu'une récupération apparente (Congreves et al., 2021).

3.3.3. Approche par bilan d‘azote

Contrairement aux approches directes telles que la NUEgir et la NUEisn, qui se
concentrent sur la quantité d'azote absorbée par les plantes, le bilan d'azote considere I'ensemble
des flux d'azote entrants et sortants selon la formule suivante : NUE = N output / N input (Quan et
al., 2021).

3.4. Indices de I'efficience dutilisation de I'azote utilisés dans la recherche agronomique

Il est trés important de comprendre la NUE et ses composantes avant d'entrer dans les
détails des mécanismes affectant la NUE (Sandhu et al., 2021). Cependant, la NUE est un terme
trés complexe avec de nombreux composants (Ladha et al., 2005) contrdlée par un grand

nombre de genes et de facteurs environnementaux (Yang et al., 2017 ; Govindasamy et al.,
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2023). Ces indices ont été classés en 5 groupes en fonction des parametres utilisés, tels que les
NUE a base d'engrais, de plantes, de sol, d'écologie ou de systeme (Congreves et al., 2021).
Cependant, les indices de la NUE les plus couramment utilisés sont a base d'engrais et de plantes
(Malinas et al., 2022). Le tableau 1 présente les principaux indices de la NUE couramment

utilises dans la recherche agronomique et leurs définitions respectives.
3.4.1. Indices bases sur la fertilisation

Les indices de la NUE basés sur la fertilisation sont définis par la quantité d'engrais
appliquée par rapport a divers parametres végétaux, tels que I’accumulation de la matiére séche,
le rendement en grains ou la teneur en azote (Fixen et al., 2015). Ces indices comprennent
plusieurs indicateurs, tels que 1’efficience agronomique de l'azote, la productivité partielle des

facteurs, I’efficience totale de la production et 1’efficience de récupération de l'azote.
3.4.2. Indices basés sur la culture

Les indices basés sur la culture sont définis par lI'azote des tissus végétaux en relation
avec le rendement en grains ou la teneur en azote (Congreves et al., 2021). Ces indices sont
utiles dans les programmes de sélection pour identifier les génotypes ayant une meilleure
capacité a allouer les ressources de croissance ou d'azote a la partie économique des plantes
(Congreves et al., 2021). Ce groupe inclut I’efficience physiologique de I'azote, I’efficience de

transformation de l'azote, 1’efficience interne de I'azote et 1’indice de récolte d’azote.

3.5. Caractéristiques influencant I'efficience d'utilisation de I'azote

Compte tenu des principaux éléments de la NUE, a savoir, I'efficience de I'absorption
de I'azote (NUpE) et I'efficience de transformation de I'azote (NUtE), I’amélioration de la NUE
pourrait étre obtenue en ameliorant soit 1’'une des deux composante ou les deux a la fois (Han
et al., 2015). En conséquence, la compréhension des processus influencant I'absorption et la
transformation de I'azote est importante pour ameéliorer la NUE (Javed et al., 2022). Au niveau
de la plante, la NUpE dépend de caractéristiques telles que la morphologie des racines, la
capacité d'absorption et I'activité des transporteurs de I'azote, tandis que la NUtE est le résultat
de tous les processus qui contribuent a la capacité de la plante a assimiler et remobiliser 1’azote
dans les graines (McAllister et al., 2012 ; Lebedev et al., 2021).
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Tableau 1. Principaux indices de la NUE couramment utilisés dans la recherche agronomique et leurs formules et définitions respectives.

Approche Indice Formule

Définition (Références)

NUE basée sur  Efficience agronomique de N AE = (GYr—GYo)/F
la fertilisation (Agronomic N efficiency)

Efficience de récupérationde N NRE = (Ur—Up) / F
(N recovery efficiency)

Productivité partielle des facteurs PFP=GY /F
(Partial factor productivity)

Efficience totale de la production TPE =MSt/F
(Total production efficiency)

Intensité du bilan azoté NBI=Ur-F
(N balance intensity)
Equilibre nutritif partiel PNB = U/F

(Partial N balance)

L’augmentation du rendement en kg par unité¢ de N appliqué
(Dobermann, 2005).

L’augmentation de 1'absorption d'azote en kg par unité de N
appliqué (Cui et al., 2009).

Le rendement en grains récolté par unité de N appliqué
(Fixen et al., 2015).

La biomasse végétale totale récoltée par unité de N appliqué
(Woli et al., 2016).

La différence entre I'engrais N appliqué et I'azote prélevé pour le
rendement (IPNI, 2014).

L'absorption totale de N par unité de N appliqué
(Fixen et al., 2015).

NUE basée sur  Efficience physiologique de N PEN = (GYFr — GYo) /

la culture (Physiological N efficiency) (Ur — Uo)
Efficience interne de N NIE=GY/F
(N internal efficiency)
Efficience d'utilisation de N NUIE=GY /U
(N utilization Efficiency)
Indice de récolte de N NHI = (GN/U) x 100

(N Harvest Index)

L'augmentation du rendement en grains par l'augmentation de
I'absorption de N par I'engrais N. (Wang et al., 2019)

Le rendement en grains récolté par unité de N appliqué (Moll et al.,
1982).

La fraction de N absorbé par la plante a convertir en rendement en
grains (Moll et al., 1982).

La proportion de la teneur en N des grains par rapport a celle de la
plante entiére (Mahboob et al., 2023).

GYn : rendement en grains avec un apport (F) en azote ; GYo : rendement en grains sans apport en N ; F : Fertilisation N appliquée ; U : I'accumulation de N dans
la biomasse aérienne en fonction de N appliqué (F) ; Uo : I'accumulation de N dans la biomasse aérienne sans application N; MSt la matiére séche totale ; GN :

I’accumulation de N dans les grains.
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3.5.1. Caractéristiques influencant I'efficience de I'absorption de I'azote
3.5.1.1. Architecture du systeme racinaire

Le nitrate est facilement lessivé a travers le profil du sol (Cormier et al., 2016). Par
conséquent, la morphologie des racines joue un réle essentiel dans I'absorption de I'azote
(Garnett & Rebetzke, 2013) en particulier dans les sols plus profonds (Javed et al., 2022). Une
morphologie racinaire bien développée, caractérisée par des racines profondes avec une densité
élevée, aide la plante a explorer un plus grand volume de sol pour augmenter I'absorption totale
de N (Wiesler & Horst, 1992 ; Beatty & Wong, 2017).

3.5.1.2. Systémes de transport de I’azote

La capacité d'une plante a absorber de l'azote dépend fortement de I'efficacité
fonctionnelle du transporteur de nitrate dans la plante, qui est déterminée génétiquement (Islam
et al., 2021). Par conséquent, la sélection d'un systéme de transport plus efficace pourrait étre
d'une importance particuliére pour I'absorption des nutriments par les plantes (Mauceri et al.,
2020).

3.5.1.3. Effet des associations rhizosphériques

La rhizosphére est la région du sol qui entre en contact direct avec le systéme racinaire
des plantes et les micro-organismes qui survivent dans cette région influencant fortement
I'absorption des minéraux, y compris l'absorption d'azote par les racines (Richardson et al.,
2009). Les micro-organismes, notamment les bactéries et les champignons, jouent un role clé
dans le sol en influencant I'état et la disponibilité de I'azote pour les racines (Finkel et al., 2017).

D'une part, ces micro-organismes du sol entrent en concurrence avec les plantes pour
les sources d'azote (Nelson & Mele, 2006) et les convertissent par dénitrification en N gazeux
(Herold et al., 2012). D'autre part, la disponibilité de N est améliorée par la minéralisation
microbienne de N organique produisant de I'ammonium dans la rhizosphére (Cormier et al.,
2016). Les micro-organismes augmentent également la disponibilité de N en minéralisant N
organique en ammonium dans la rhizosphére (Ranjan & Yadav, 2019). Certains micro-
organismes peuvent favoriser la conversion de I'azote organique en formes minérales plus
accessibles pour les plantes. Par conséquent, il est essentiel de comprendre les interactions
complexes entre les micro-organismes du sol et les plantes afin d'optimiser la gestion de I'azote

et de favoriser des rendements agricoles durables.
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3.5.1.4. Sénescence retardée

Le phénotype de senescence retardée est généralement appelé «Stay-greens» (Bouchet et
al., 2016), qui est défini comme la capacité d'un génotype a conserver une surface foliaire verte
maintenant ainsi son activité photosynthétique plus longtemps aprés la floraison durant la
période de remplissage des grains (Kamal et al., 2019). Par conséquent, les génotypes de mais
avec une sénescence retardée ont une plus grande capacité a absorber I'azote pendant la période
de remplissage des grains (Islam et al., 2021), car l'activite continue des feuilles stimule
I'absorption de I'azote par les racines (Hikosaka, 2004) qui ont besoin d’énergie pour absorber

les nutriments (Hirel et al., 2007).

3.5.2. Caractéristiques influencant I'efficience de transformation de I'azote

L'efficience de transformation de I'azote, qui inclut a la fois I'efficience d'assimilation
de l'azote et I'efficience de remobilisation de I'azote a partir des tissus sénescents, est d'une
importance cruciale pour optimiser la NUE globale dans les cultures (Ranjan & Yadav, 2019).

3.5.2.1. Assimilation de nitrate

L'efficience de l'absorption et d'utilisation de l'azote sont étroitement liées aux voies
d'assimilation du nitrate et de l'ammonium (Kaur et al., 2015). Ainsi, l'efficacité de
I'assimilation de l'azote pourrait significativement contribuer a améliorer la NUE globale
(Foulkes et al., 2009).

Les plantes peuvent assimiler I'azote dans les racines ou les pousses. Cette capacité
variant selon le taux de nitrate et le type d’espéce végétale (Igbal et al., 2020). A faible
disponibilité de nitrate, I'assimilation se fait principalement dans les racines, favorisant leur
croissance (Bloom et al.,, 1993). En revanche, avec une forte disponibilité de nitrate,
I'assimilation se déplace vers les pousses, stimulant leur développement (Igbal et al., 2020).
L'équilibre entre ces deux tissus est eévalué par l'activiteé de I'enzyme nitrate reductase (NR) et/ou
par la concentration relative de nitrate dans les tissus respectif, ou I'azote dans le tissu du xyléme

varie d'une espéce a une autre (Igbal et al., 2020).

3.5.2.2. Remobilisation de N aprés I’apparition des soies et dynamique de la sénescence

Pendant la période de remplissage des grains, I'absorption et I'assimilation de I'azote

sont souvent insuffisantes pour répondre a la forte demande requise a ce stade, rendant
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nécessaire une remobilisation dans les différents organes de la plante pour diriger I'azote vers
les graines (Asibi et al., 2019).

Selon (Malagoli et al., 2005), I'optimisation de I'efficience de remobilisation de I'azote
du stade végétatif au stade reproductif pourrait améliorer le rendement en graines de 15%. Dans
ce cas, il serait possible d'améliorer I'efficacité de remobilisation de I'azote en synchronisant la
disponibilité de la source d'azote avec les besoins en azote des graines (Bouchet et al., 2016).
Cependant, la remobilisation de 1’azote dépend de la disponibilit¢é de N, des conditions
environnementales et du génotype et elle est fortement influencée par I'ampleur de I'absorption
de N apreés I'apparition des soies (Kichey et al., 2007). Un faible apport en N aprés I'apparition
des soies peut entrainer une sénescence précoce des feuilles puisque le développement des
grains nécessite plus d’azote que le maintien des tissus végétatifs (Sattelmacher et al., 1994).
En revanche, les plantes a senescence retardée assurent une plus grande photosynthese, ce qui

augmente le rendement en grains et donc la NUtE (Kamal et al., 2019).

3.6. Stratégies pour améliorer I'efficience d'utilisation de I'azote chez le mais

I1 est essentiel d’optimiser 1’utilisation des nutriments, en particulier de 1’azote, afin
d’accroitre la productivité et la qualité des cultures, de réduire les colts liés aux intrants

fertilisants, et d’améliorer la qualité des sols et de I’environnement (Baligar et al., 2001).

En général, le cycle de 1’azote plante-sol peut étre décomposé en deux grandes sections :
environnementale/agronomique (comment la plante accede a I’azote) et génétique (comment la
plante I'utilise une fois qu'elle I'a assimilé) (Islam et al., 2021). Par conséquent, 1’exploitation
de la diversite génétique, le développement de nouveaux cultivars a haute efficacité
nutritionnelle, ainsi que [’adoption de meilleures pratiques agronomiques combinées a
I’amélioration génétique, ont joué un rdle essentiel dans 1’augmentation de la production

agricole (Sandhu et al., 2021) et de la NUE.

3.6.1. Perspective agronomique

Les pratiques agronomiques et la gestion des champs ont joué un réle majeur dans la
lutte contre la perte d'azote appliqué dans I'environnement (Karamanos et al., 2014). Les
stratégies de gestion consistent a ajuster les variables du sol, des plantes, des engrais par rapport
au climat afin de maximiser le rendement économique des cultures (Fageria & Baligar, 2005 ;
Yadav et al., 2023).
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A cet égard, ’utilisation d’approches agronomiques améliorées telles que la gestion des
éléments nutritifs spécifiques au site (prescriptive, corrective ou les deux), les pratiques de
conservation des ressources, I’agriculture de précision, I'utilisation accrue d’engrais efficaces,
la gestion intégrée de 1’azote et I'inclusion de Iégumineuses et de biofertilisants ... etc. peuvent
aider les agriculteurs a réduire les pertes d’azote provenant du systéme sol-plante, améliorant

ainsi la NUE au niveau de I’exploitation (Fagodiya et al., 2020 ; Chivenge et al., 2021).

De plus, la bonne forme d’engrais azotés au bon moment et en quantité adéquate est
importante pour utiliser des engrais azotés synthétiques (Fagodiya et al., 2020). Ces mesures de
gestion scientifique et rationnelle des engrais azotés contribuent a réaliser la sécurité alimentaire

et le développement durable (Wang et al., 2022).

Les stratégies ci-dessus peuvent étre efficaces pour réduire le lessivage et améliorer la
NUE, mais le colt supplémentaire les rend souvent prohibitifs pour les petits exploitants (Wani
et al., 2021). Par ailleurs, la maitrise des maladies, des ravageurs et des adventices joue un role

clé dans I'amélioration de la NUE en agriculture (Fageria & Gheyi, 1999).

3.6.2. Perspective géenétique et moléculaire

L'amélioration génétique des cultures contribue a hauteur de 50 a 60 % a I'augmentation
des rendements et demeure un facteur essentiel dans toute stratégie visant a optimiser les
rendements et I'efficacité de l'utilisation des nutriments (Duvick, 2005). Une fois que I'azote est
disponible pour les plantes, il existe un certain nombre de facteurs génétiques qui influencent

I'efficience d'assimilation et d'utilisation d’azote (Islam et al., 2021).

Il existe deux approches principales pour améliorer la NUE : I'amélioration génotypique
par la sélection conventionnelle, et I'amélioration génétique par la manipulation de génes
spécifiques associés a la NUE (approche transgénique) (Han et al., 2015 ; Karunarathne et al.,
2020).

La génétique conventionnelle (classique) est lI'une des approches génétiques utilisées
pour ameliorer la NUE des cultures. Cela comprend la sélection traditionnelle et les QTL
(Quantitative trait locus), ainsi qu'un ensemble de sélection assistée par marqueurs (MAS) pour

surveiller les régions clés des chromosomes ségrégués par la NUE (Elrys et al., 2022).

A ce titre, les génes associés aux voies métaboliques de I’azote tels que les transporteurs
de nitrate et d’ammonium et les facteurs de transcription associés ont été modifiés dans les

ceréales pour améliorer la NUE (Li et al., 2020). Des approches de génie génétique ont été
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entreprises pour améliorer la NUE dans diverses cultures. Cependant, ces approches n‘ont pas
encore été largement adoptées par rapport aux techniques de sélection traditionnelles pour le
développement de matériel génétique avec une NUE améliorée (Fiaz et al., 2021). Ainsi, les
outils et les techniques génétiques modernes ont permis d’améliorer la NUE des céréales et

d’autres cultures stratégiques (Yadav et al., 2023).

3.7. Génotypes efficients ou tolérants au stress azote

Les hybrides de mais sont principalement cultivés dans des systémes de culture
intensifs, avec un apport excessif d’engrais azotés (Singh et al., 2022). Ainsi, la sélection
génétique des hybrides de mais est généralement réalisée dans des conditions optimales
d'application d'azote (Han et al., 2015), ce qui élimine les effets de I'azote en tant que variable
restrictif au cours du processus de sélection (Kamprath et al., 1982). Cela peut entrainer la perte
de certains traits adaptatifs essentiels dans des environnements pauvres en azote (Laffite et al.,
1997) parce que les genes qui contrélent le rendement en grains dans des conditions de stress
abiotique sont différents de ceux le contrdlant dans des conditions optimales (Souza et al.,
2008). Des études sur le terrain ont prouvé que les variétés les plus performantes avec un apport
de fertilisation en N élevé ne sont pas nécessairement les meilleures lorsque I'apport en N est
faible (Hirel et al., 2011).

Les plantes de mais peuvent étre efficaces dans l'utilisation de l'azote ou tolérantes au
stress azoté. Les premiéres offrent des rendements élevés dans des environnements favorables
mais sont fortement affectées dans des environnements stressants; tandis que les secondes
présentent des rendements satisfaisants dans des conditions de stress mais seulement modérés
dans des conditions optimales (Mendonga et al., 2017). Dans cette optique, les programmes de
sélection se concentrent sur deux domaines de recherche, la tolérance au stress azoté et
I'efficience d'utilisation de l'azote (Maia et al., 2011). Une pratique agricole clé, contribuant a
plus de 40 % des augmentations du rendement en grain du mais, est l'application renforcée
d'engrais azotés (Smil, 2002). Cependant, dans de nombreuses régions du monde, notamment
dans les pays en développement, les sols sont souvent appauvris en nutriments, en particulier
en azote (Fiaz et al., 2021) et les agriculteurs n’ont pas les moyens d’apporter les engrais azotés
(Kant et al., 2011) a cause du faible pouvoir d'achat. Par conséquent, le développement de
génotypes tolérants aux conditions de faible disponibilité en N est nécessaire pour maintenir la
productivité du mais et par conséquent la sécurité alimentaire dans ces régions (Nguyen & Kant,
2018 ; Ribeiro et al., 2018 ; Santos et al., 2023a).
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Cependant, la sélection pour la tolérance a faible teneur en N est difficile car il s'agit
d'un trait complexe avec une forte interaction entre les génotypes et les environnements (Ribeiro
et al., 2018). La capacité du genotype a donner un rendement similaire dans des conditions de
faible apport en N est une réponse adaptative grace a une meilleure absorption, assimilation et
remobilisation de N (Ranjan & Yadav, 2019).
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Chapitre 11 : Evaluation de la diversité agro-morphologique et estimation
des parametres génétiques chez quelques populations algériennes de mais
(Zea mays L.) d'origine saharienne sous différents niveaux de fertilisation

azotee

1. Introduction

Le mais est I'une des cultures cérealiéres les plus importantes (Makhziah & Koentjoro,
2011) qui s'adapte a des conditions agro-climatiques variées (Al-Naggar et al., 2020b), en raison
de sa grande diversité phénotypique et génétique (Flint-Garcia et al., 2005). Le mais présente
une variabilité génétique considérable (Dao et al., 2014), mais moins de 5 % de cette variabilité
a été exploitée (Carena et al., 2009). Par conséquent, cette diversité doit étre collectée,
conservée et évaluée afin d'optimiser son utilisation dans les programmes de sélection et
d'amélioration (Al-Naggar et al., 2020a). Les variétés locales sont une source potentielle
d'alleles favorables a la sélection végetale car elles ont été sélectionnées pour s'adapter aux
contraintes environnementales par les agriculteurs depuis des années (Liu et al., 2009). Les
variétés locales de mais, bien qu'a faible rendement, possédent une grande diversité génétique
qui garantit leur adaptation aux divers stress biotiques et abiotiques (Ignjatovic-Micic et al.,
2015).

La caractérisation agro-morphologique, biochimique et moléculaire est largement
utilisée pour évaluer la variabilité génétique du mais (Hartings et al., 2008 ; Belalia et al., 2019).
Bien que la caractérisation agro-morphologique présente de nombreuses limites comme le
faible polymorphisme et I'influence de I'environnement sur I'expression phénotypique (Beyene
et al., 2005), elle est considerée comme une éetape préliminaire dans la caractérisation et
I'identification des ressources phytogénétiques (Carrillo-Perdomo et al., 2020) et pourrait
fournir des informations pratiques et critiques nécessaires pour caractériser les ressources
génetiques (Ignjatovic-Micic et al., 2015). De plus, les marqueurs morphologiques ont été
considérés comme la meilleure alternative a leurs homologues moléculaires pour évaluer la

diversité génétique (Hailu et al., 2010).

La connaissance du degré de variabilité génotypique a une haute importance car elle
constitue la base d'une sélection efficace (Ghimire & Timsina, 2015). De plus, I'estimation de

I'néritabilité au sens large constitue un parametre crucial pour les sélectionneurs, car elle permet
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non seulement de prédire la réponse a la sélection (Tiwari et al., 2019) mais aussi d'examiner
les perspectives de réussite des programmes de sélection (Al-Naggar et al., 2022). En général,
I'néritabilité représente I'efficacité de la sélection des génotypes qui pourrait étre basée sur la
performance phénotypique (Bitew, 2016), elle reflete en effet, la proportion de variation

phénotypique qui peut étre héritée (Vasconcelos et al., 2012).

Les objectifs de la présente étude sont les suivants : (i) évaluer la diversité agro-
morphologique de 12 populations locales de mais a I'aide de 15 caracteres agro-morphologiques
sous 3 niveaux de fertilisation azotee, (ii) estimer les paramétres génétiques des caractéres
étudiés afin d'identifier ceux qui présentent le plus grand intérét pour les programmes de

sélection.
2. Matériel et méthodes
2.1. Matériel végétal

Le matériel vegetal utilisé dans cette étude se compose d'une collection de douze
populations algériennes de mais a pollinisation libre (Tableau 2). Ces populations ont été
collectées sur la base de l'origine géographique en avril 2021 dans les oasis d'Adrar et de
Timimoun au sud-ouest du Sahara algérien. Cette zone de collecte se caractérise par un climat
subtropical aride, marqué par des températures élevées tout au long de I'année, des étés tres
chauds et des hivers doux. Deux hybrides commerciaux largement cultivés en Algérie ont été

utilisés comme témoins, a savoir Torro (H1) et Kukuruza (H2).

2.2. Essai sur le terrain

Un essai expérimental sur le terrain a été mené en 2021 au niveau de la station
experimentale de I'Ecole Nationale Superieure Agronomique d'El-Harrach (36°43'08"N,
3°09'03"E et 36 m d'altitude), dans une région humide du nord de 1’Algérie avec des
précipitations moyennes de 600 mm et une température annuelle moyenne de 18,4 °C. La
figure 2 montre les températures maximales et minimales et les précipitations pour toute la

période de croissance.

Avant la préparation du terrain, cing échantillons de sol a 0,30 m de profondeur ont été
prélevés avec une tariére et analysés pour diverses proprietés physico-chimiques. Le sol s'est
révelé étre de texture limoneuse, et les résultats des propriétés chimiques sont rapportés dans le

tableau 3. Toutes les analyses ont été effectuées au laboratoire des analyses du sol du
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département des productions végétales, a 1’exception des analyses physiques, qui ont été

réalisées au niveau du BNEDER.

Tableau 2. Origine et breve description morphologique des grains des populations étudiées.

Code Village (Daira) Wilaya Latitude Longitude FormedeG Couleur
P1 Adrar Adrar 28°01'18"N  0°15'28"W Lisse Jaune
P2 OuledAhmed Adrar 27°5025"N 0°17'02"W Lisse Orange
Tammi

P3 Tsabit Adrar 28°24'00"N 0°14'08"W Lisse Jaune
P4 Aougrout Timimoun 28°42'00"N 0°20'30" E Lisse Orange
P5 Timimoun Timimoun 29°15'32"N  0°14'30"E Lisse Jaune-orange
P7 Zaouiet Kounta Adrar 27°1327"N  0°11'23"W Lisse Jaune-violet
P9 Zaouiet Kounta Adrar 27°04'30"N 0°06'10"W  Lisse/Denté Jaune
P11 Fenoughil Adrar 27°39'27"N 0°18'35"W Lisse Jaune-violet
P12 Charouine Timimoun 29°11'23"N 0°16'10"W Lisse Orange
P13 Bouda Adrar 28°01'40"N 0°27'30"W  Lisse/Denté Jaune-orange
P14 Sebaa Adrar 28°12'14"N  0°1026"W Denté Jaune
P16 Tamantit Adrar 27°46'00"N  0°15'59"W Denté Jaune

43 Rainfall =~ ------- Minimum temperature Maximum temperature ’s

Temperature (°C)

Rainfall (mm)

20/06

20/07
Date

20/08

20/09

Figure 2. Précipitations et températures journaliéres pendant la saison de croissance.
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Tableau 3. Résultats des analyses physico-chimiques du sol.

Analyses Caracteéristiques Résultats Méthode d'analyse
Argile (%) 23,37
_ Limon (%)  Fin 18,30 , _
Anal_yses Fractions - Grossier 1473 method_e de Pipette
physiques granulométriques de Robinson
Sable (%)  Fin 14,27
Grossier 29,33
Carbone (%) 0,84 (Anne, 1945)
Matiere organique (%) 1,45 MO=C (%) x 1,72
Conductivité électrique (meq.100 g 1) 11.54 (Rhoades, 1990)
Analyses ’ '
chimiques AZote total (%) 0,14 (Bremner, 1960)
Azote assimilable (ppm) 14.70 (Keeney and Nelson,
’ 1982)
pH (1:2,5 p/v, eau) 7,09 pH-métre

,,,,,,

g ) : Sans-N Faible-N

Faible-N Sans-N

Sans-N Faible-N

El-Harrach

Figure 3. Image satellitaire illustrant la localisation géographique du site expérimental ainsi que le
dispositif expérimental.

2.3. Dispositif expérimental et conduite de I’essai
2.3.1. Dispositif expérimental

Les génotypes étudiés ont été évalués sous trois niveaux de fertilisation azotée : (1)
aucun apport N (sans-N) ; (2) 80 kg N ha! (faible-N) ; et (3) 150 kg N ha? (fort-N). Le
dispositif expérimental est un split plot avec trois répétitions sur une superficie de 810 m2
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Chaque répétition a été divisée en trois parcelles principales contenant les trois traitements

azoteés et les génotypes dans les sous parcelles (Figure 3).

Chague unité expérimentale est une parcelle de 4,16 m2 avec deux rangées de 2,6 m de
long (13 graines par rang) espacées de 0,80 m avec un espacement de 0,20 m entre les plantes,
ce qui donne une densité finale d'environ 62500 plantes ha ™. Les blocs sont séparés par un
espace de 2 m, tandis que les parcelles au sein d'un bloc sont espacées de 1,6 m les unes des

autres afin de prévenir le lessivage de I'azote entre parcelles.
2.3.2. Conduite de la culture

La parcelle expérimentale a été préparée par des techniques conventionnelles
appropriées selon les pratiques locales (labour, double passage de cover-crop, un passage de la
herse combinée a un rouleau cage, puis un passage de cultivateur). Les graines ont été semées
manuellement le 20 mai 2021 a une profondeur de 3 cm. Toutes les parcelles ont été bien

irriguées par un systeme d'irrigation goutte-a-goutte deux fois par semaine.

Sur la base des résultats des analyses de sol, I'engrais azoté a été appliqué sous forme
d'urée (46%) en deux fractions pour les deux traitements faible-N et fort-N ; 1/3 au stade de
croissance a trois feuilles (V3) et 2/3 au stade de croissance a six-sept feuilles (V6-V7). En
outre, toutes les parcelles ont été fertilisées avec 80 kg de P2Os ha* et 100 kg de K20 ha™ par

un engrais combiné (0:20:25) le jour méme du semis.

Les parcelles ont été contrdlées contre les mauvaises herbes, les insectes et les maladies
tout au long de la période de croissance. Un désherbage chimique a I'aide d'un herbicide total
(Glyphosate) a été effectué juste avant le semis. De plus, trois opérations de désherbage
mécanique ont été effectuées a l'aide d'un motoculteur, la premiére intervention a eu lieu au
stade 8-9 feuilles, la deuxiéme avant la floraison, et la troisiéme au stade de gonflement (R2).
En outre, la lutte contre les ravageurs en particulier la pyrale du mais a été effectuée au besoin
par un insecticide systémique Engeo (4ml/10L). L'irrigation, le désherbage et toutes les autres
pratiques agronomiques, a I'exception de celles de la fertilisation azotée, ont eté appliquées en

temps opportun et uniformément a toutes les parcelles.

Les parcelles ont été récoltées manuellement a maturité physiologique d’une maniere
échelonnée lorsque la couche noire s'est formée a la base des grains pour chaque génotype a

partir de 26 aolt jusqu’a 27 septembre.
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2.4, Parametres agro-morphologiques étudiés

Afin d'évaluer la diversité agro-morphologique au sein de notre collection de
populations algériennes de mais, des parameétres quantitatifs de type morphologique,
physiologique, phénologique et agronomique liés au rendement ont eté évalués a différents
stades de développement et suivant la nature de chaque parameétre. Les données ont été

collectées sur 10 plants par parcelle pris au hasard (Tableau 4).
2.5. Estimation des parametres génétiques
2.5.1. Estimation des variances génotypiques et phénotypiques

Sans tenir compte des témoins (H1 et H2), les composantes de la variance, a savoir, la
variance génotypique, la variance phénotypique et la variance environnementale, ont été

estimées a l'aide des équations suivantes (Johnson et al., 1955 ; Zaki & Radwan, 2022) :
Variance génotypique : o’g = (MSg- MSe) /r

Variance phénotypique : 6”°p = og + c%e

Variation environnementale : o’e = MSe

Ou : MSg : carrés moyens génotypiques des populations, MSe : carrés moyens de l'erreur et r :

nombre de répétitions.
2.5.2. Estimation du coefficient de variance génotypique et phénotypique

Les coefficients de variations génotypiques (PCV) et phénotypiques (GCV) ont été
calculés selon les formules proposée par Singh et Chaudhary (1977) et exprimés en

pourcentage :
PCV (%) = Y=L« 100 GCV (%) = @* 100

Ou: o?g: variance génotypique, o2p : variance phénotypique et x : la moyenne.

Les PCV et GCV ont été classés en trois catégories (Sivasubramanian & Menon, 1973) :
moins de 10% (faible), 10 - 20% (modéré) et plus de 20% (élevé).
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Tableau 4. Liste de description des parameétres agro-morphologiques utilisés dans I'étude.

Parametre Description Unité

Vigueur précoce (Vig) La Vig a été notée 5 semaines apres le semis a l'aide d'une échelle /
de 149 (1: plante chétive a 9 : plante trés vigoureuse) (Cherchali
etal., 2018).

Floraison femelle (FF)  Nombre de jours a partir du semis jusqu'au stade ot 50 % des plantes  Jours
émettent du pollen (Nelimor et al., 2020).

Floraison male (FM) Nombre de jours & partir du semis jusqu'au stade ou 50 % des plantes  Jours
produisent des soies (Nelimor et al., 2020).

Intervalle entre la FM  La différence en jours entre FM et FM (Nelimor et al., 2020). Jours

et FF (ASI)

Teneur en chlorophylle mesurée 15 jours apres l'apparition des soies au milieu de la feuille  /

(Chl) de I'épi en utilisant le SPAD (Fu et al., 2020).

Hauteur de la plante mesurée du collet jusqu’au sommet de la panicule en centimétre &  ¢m

(HP) I'aide d'un métre ruban (Djemel et al., 2018).

Hauteur de I'épi (HE)  mesurée du collet jusqu’au nceud d'insertion de 1'épi le plus hauten ~ c¢cm
centimétres a I'aide d'un métre ruban (Djemel et al., 2018).

Diametre de la tige mesuré avec un pied a coulisse a la section médiane du sixieme  mm

(DT) entre-nceud au stade R2 (Wang et al., 2019).

Nombre d’épis par m>  le nombre d'épis récoltés par m2 (Aci et al., 2018). épi/m?2

(NEm)

Surface foliaire (SF) mesurée a partir de la feuille de I'épi selon la méthode décrite par  cm?
Pearce et al. (1975), selon I'équation SF =K (L x 1), o0 Letl:
longueur et largeur maximale des feuilles et K = 0,75.

Nombre de rangées par (Aci et al., 2018). /

épi (NR/E)

Longueur de I'épi (LE) (Adhikari et al., 2021). cm

Poids de 1000 grains Le PMG a ét¢ ajusté a 14% d'humidité d’apres. g

Humidité a la récolte La différence de poids de 100 g de graines avant et aprés leur %

(HG)

passage a I'étuve a 75°C pendant 4 jours (Aci et al., 2018).

2.5.3. Estimation de I'héritabilité

L'héritabilité au sens large (h?) a été estimée pour différents parametres pour les 3

traitements azotés par la formule suivante (Johnson et al., 1983) :
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o’g

h? =
o%p

* 100

Ou : o?g: Variance génotypique et o?p : Variance phénotypique.

L'héritabilité a été classée en trois catégories : faible (moins de 30 %), moyenne (30-60
%) et forte (plus de 60 %) (Johnson et al., 1955).

2.5.4. Estimation du progrés génétique en pourcentage de la moyenne

Le progres genétique en pourcentage de la moyenne a été calculé selon Johnson et al.

(1955) ; comme suit :
GAM (%) = (h? 0, K) % 100 / x

OU : h? : I'néritabilité au sens large, K : le différentiel de sélection (oU k : 2,06 a une intensité
de sélection de 5 %), op : I'écart type phénotypique et x : la moyenne générale pour chaque

parametre.

Le GAM a été classé en trois catégories : faible (0 a 10 %), modéré (10 a 20 %) et elevé
(supérieur a 20 %) (Johnson et al., 1955).

2.6. Analyses statistiques

L'analyse statistique des données a été effectuee en utilisant le logiciel R (Team, 2013).
Pour chaque parameétre au niveau des 3 traitements N, des statistiques descriptives ont été
calculées afin de déterminer I'étendue de la variabilité génétique parmi les populations étudiees.
Une analyse de variance séparée est réalisée afin d’évaluer la performance des génotypes sur
chaque traitement N. En outre, une analyse de variance combinée (split plot) a deux criteres a
été réalisée pour tester les différences significatives entre les génotypes (G), les traitements
azotés (N) et leurs interactions (N x G). Le test de la plus petite différence significative (LSD)

est réalisé lorsque 1’analyse de la variance révele un effet significatif (p<0,05).

L'ANOVA a été réalisée a l'aide du package Doebioresearch (Popat & Banakara, 2020).
Les analyses en composantes principales ont été effectuées a l'aide du package Factoextra
(Kassambara, 2016), tandis que pour l'analyse de corrélations, les packages Corrplot et
Ggcorrplot (Wei et al., 2017 ; Kassambara & Kassambara, 2019) ont été utilises pour calculer

les coefficients r et p-value.
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3. Résultats
3.1. Evaluation des parameétres agro-morphologiques
3.1.1. Analyses de la variance et comparaisons des moyennes

L'analyse de variance ANOVA pour chaque traitement azotée (separé ; sans-N, faible-
N et fort-N) a révélé une variation phénotypique trés hautement significative (p < 0,001) entre
les génotypes (12 populations et les 2 hybrides) pour tous les paramétres etudiés au niveau des

trois traitements azotés (Tableau 5).

Tableau 5. Analyse de variance des parametres agro-morphologiques au niveau des trois
traitements azotés (sans-N, faible-N et fort-N).

Génotype (G)

sans-N faible-N fort-N
ddl 13 13 13
Vigueur précoce (Vig) 0,49 ™ 1,19 1,73
Floraison femelle (FF) 373,39 362,06 325,69 ™
Floraison male (FM) 311,812 297,82 271,28
Intervalle entre la FM et FF (ASI) 537" 438" 3,89
Teneur en chlorophylle (CHL) 57,63 50,00 37,12
Hauteur de la plante (HP) 7017,50 ™ 7282,20 9338,80 ™
Hauteur de I'épi (HE) 2849,78 3032,57 7 3618,70 ™
Diamétre de la tige (DT) 9,15 ™ 14,59 ™ 21,6648 ™
Surface foliaire (SF) 31633 62216,00 ™ 84727,00 ™
Nombre d’épis par m? (Nem) 7,75 12,79 13,88
Nombre de rangées par épi (NR/E) 12,85 16,64 16,82
Longueur de I'épi (LE) 28,53 41,49 ™ 49,95 ™
Poids de 1000 grains (PMG) 7687,10 * 8499,40 ™ 8547,70
Humidité a la récolte (GY) 24,40 ™ 26,66 " 33,23

K kk kkk

., :significatif a p<0,05, p <0,01 et p <0,001, respectivement.

Les analyses combinées de variance (split plot) ont révélé des différences hautement
significatives entre les génotypes (G) pour I'ensemble des paramétres etudiés (Tableau 6). De
plus, 'effet du traitement N et I’interaction G x N ont influencé de maniére significative les
paramétres phénologiques (FF et FM), la Vig, le DT et la SF, alors que, les caracteres
contribuant au rendement (a I’exception de NEm) n‘ont pas été significativement affectés par

I'effet du traitement N et l'interaction (G x N).
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Tableau 6. Analyse de variance pour tous les parameétres étudiés.

Source de variation
Génotype (G) Traitement N (N) GxN

ddl 13 2 23
Vigueur précoce (Vig) 2,97 10,54~ 0,21
Floraison femelle (FF) 1054,51 54,29 ™ 332”7
Floraison male (FM) 876,18 ™ 31,50 2,36 "
Intervalle entre la FM et FF (ASI) 11,917 3,15 0,87 "
Teneur en chlorophylle (CHL) 119,8 707,90 12,48 "
Hauteur de la plante (HP) 23289,90 9961,20™ 174,30 "
Hauteur de I'épi (HE) 9298,80 ™ 3010,20™ 101,10 ™
Diamétre de la tige (DT) 40,57 ™ 64,08 242"
Surface foliaire (SF) 30,53 24,93 1,95 *
Nombre d’épis par m? (Nem) 30,53 24,93" 1,95"
Nombre de rangées par épi (NR/E) 45,10 ™ 3,61 0,61
Longueur de I'épi (LE) 116,58 59,42 ™ 1,69
Poids de 1000 grains (PMG) 2394580 ™ 4114,80 ™ 394,20 ™
Humidité a la récolte (GY) 82,88 " 2,38 0,70 ™
ns : non significatif a p <0,05, ", ™, ™ : significatif a p <0,05, p <0,01, p <0,001, respectivement.

Pour déterminer le pourcentage de variation expliqué par I’effet de génotype, traitement
N et leur interaction (G x N), la figure 4 révélé que la variation phénotypique pour les
parameétres mesurés chez les 3 traitements azotés est principalement due a 1’effet de génotype
pour la plupart des caractéres, a savoir, FF, la FM, I’'H%, le NR/E, le PMG, la HE, I’ASI, la HP
et la LE (supérieures a 50 %), tandis que le pourcentage de variance qui explique la majeure
partie de la variation pour les autres parametres (CHL, Vig, DT, SF et GY) est expliqué par le
traitement N. En outre, I'effet de l'interaction G x N était faible mais significatif pour certains
caractéres (FF, FM, Vig, HP, DT, SF et NEm), Cela révele que les génotypes réagissent de

maniere différente a la disponibilité en azote.
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Figure 4. Les histogrammes montrent les effets dus au traitement N, au génotype, a la répétition et aux
interactions (N x G) en pourcentage de la variation expliquée pour les 14 caractéres évalués au niveau
des 3 traitements N. Vig: Vigueur précoce, FF : Floraison femelle, FM : Floraison male, ASI:
Intervalle entre la FM et FF, SPAD : Teneur en chlorophylle, HP : Hauteur de la plante, HE : Hauteur
de I'épi, DT : Diamétre de la tige, NEm : Nombre d’épis par m?, SF : Surface foliaire, NR/E : Nombre
de rangées par épi, LE : Longueur de I'épi, H% Humidité a la récolte, GY : Rendement en grains.

Les statistiques descriptives (moyenne, écart-type, minimum, maximum et coefficient
de variation) liés aux parameétres agro-morphologiques des génotypes étudiés sont présentées
dans le tableau 6. Les moyennes élevées de tous les caractéres étudiés ont été considérées
comme favorables, a I'exception des paramétres de précocité (FF et FM) et ASI, pour lesquels
les moyennes élevées ont été considerées comme defavorables. Au niveau des 3 traitements N,
une large gamme de variabilité phénotypique a été observée pour tous les parametres. En outre,
tous les paramétres étudiés présentent un facteur de variation (valeur maximale / valeur

minimale) supérieure a 1,2 fois.

Le coefficient de variation (CV%) varie de 1,60 % (FF) a 33,6 % (ASI) ; de 1,54 (FM)
a24,5 % (ASI) et de 1,52 (FM) a 25,7 % (ASI) sous régimes azotés sans-N, faible-N et fort-N,
respectivement. Le CV% est généralement faible (<15%) au niveau des 3 traitements N pour
tous les caracteres étudiés, a l'exception de I'ASI. La plupart des parameétres ont présenté des
valeurs de CV% plus élevees sous les régimes sans-N et faible-N que sous le réegime fort-N. De
plus, le coefficient de détermination (R2) pour tous les caractéres au niveau des 3 traitements N
s’est révélé tres élevé (0,69 a 0,99).

L’augmentation du taux de fertilisation N de 0 a 150 kg ha™* a induit une précocité de
la floraison, que ce soit pour la floraison femelle (2,3 jours) ou pour floraison male (1,7 jours).
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Le nombre de jours nécessaires pour atteindre la FF et la FM était en moyenne de 59,9 et 59,4 ;
58,6 et 58,4 et 57,7 et 57,7 sous régimes sans-N, faible-N et fort-N respectivement (Tableau 7).
L'écart de dates de floraison entre le génotype le plus précoce et le plus tardif était d'environ
31,33 jours pour la FF et de 28,3 jours pour la FM. En moyenne, P11 a été la population la plus
précoce (43,0 et 44,3 j) pour la FF et FM au niveau des 3 traitements N, et P13 a été la plus
tardive (74,0 et 72,2 j). En revanche, il n'y avait pas de différence significative (p < 0,05) entre
les 3 traitements N pour l'intervalle anthése-apparition des soies (ASI). L’ASI variait de —1,6 a
2 jours, avec une moyenne de 0,2 jours. Sur les 12 populations analysées, 6 populations ont été
identifiées comme protogynes (P1, P3, P7, P9, P11 et P12), avec des valeurs d'ASI négatives,
reflétant une apparition des soies avant la libération du pollen.

Quant aux parametres morphologiques, la Vig, le DT et la SF ont augmenté de maniere
significative avec I'augmentation des apports azotés, tandis que la HP et la HE ont suivi la méme
tendance mais n'étaient pas significativement différents a p<0,05 (Tableau 6). Pour les
populations étudiées, les valeurs de la vigueur précoce (Vig) variaient de 5,83 (P5) a 6,83 (P1) ;
de 6,17 (P14) a 7,50 (P1) et de 6,50 (P2 et P13) a 8,00 (P12) sous régimes sans-N, faible-N et
fort-N, respectivement. En général, P1 avait la vigueur précoce la plus élevée, suivi de P12 et

P3. D'autre part, P14 était la population la moins performante pour ce caractere.

En ce qui concerne la SF et le DT, lorsque le niveau de la fertilisation passait de 0 a 150
kg N ha?, la SF et le DT moyennes sont passées de 443,13 a 583,75 cm? et de 19,52 a 21,99
mm, respectivement. Le DT le plus élevé a été enregistré chez P5 avec 23,93 mm et le plus
faible chez P1 avec 17,04 mm, tandis que la SF moyenne la plus élevée a été enregistrée chez
P5 avec 640,94 cm? et la plus faible chez P11 avec 263,42 cm2,

Les parameétres liés au rendement (NR/E, LE, H% et PMG) n’étaient pas affectés par le
traitement azoté et I’interaction G x N, indiquant que ces paramétres dans les 3 traitements N
étaient statistiquement similaires et qu'ils avaient la méme réponse par rapport a la disponibilité
de N. En moyenne, le NR/E variait de 10,08 (P11) a 16,96 (P14) ; la LE variait de 10,72 a
19,68 ; le PMG variait de 205,27 a 363,88 g et I’'H% variait de 10,11 a 19,76%. Par contre, le
NEm a augmenté de maniere significative avec l'augmentation de N. Le NEm était en moyenne
de 9,03 a fort-N, soit 13,10 % et 20,22 % de plus que celui de faible-N (8,49) et sans-N (7,51),

respectivement.
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Tableau 7. Analyses descriptives pour tous les parameétres étudiés au niveau des 3 traitements azotés.

Min Max Cv RZz LSD Min Max CV R? LSD

Traits TrtN Moy +SE Traits TrtN Moy +SE

Val Pop Val Pop Val Pop Val Pop

Vig sans-N 6,48 0,40 5,83 P5 7,17 H1 493 0,71 0,54 DT sans-N 19,52 1,75 17,07 P1 22,38 P5 6,45 0,77 211
faible-N 7,03 0,63 6,17 P14 8,25 H2 421 0,89 0,50 faible-N 20,88 2,21 17,05 P1 24,83 P13 3,89 0,92 1,36
fort-N 7,48 0,76 6,50 P2 9,00 H2 5,24 0,85 0,66 fort-N 21,99 2,69 17,00 P1 25,67 P5 544 0,88 2,01
FF sans-N 59,93 11,16 43,67 P11 77,33 P13 2,64 0,99 2,66 SF sans-N  443,1 102,7 241,1 P11  589,8 P2 11,62 0,87 86,46
faible-N 58,60 10,99 42,67 P11 73,33 P2 1,95 0,99 1,92 faible-N 546,0 1440 241,1 P11  589,8 P2 9,35 0,92 85,64
fort-N 57,67 10,42 42,67 P11 72,33 P13 152 0,99 1,47 fort-N  583,8 168,1 2984 P11 7814 H2 9,75 0,93 95,57
FM sans-N 59,43 10,19 44,67 P11 74,67 P13 1,60 0,99 1,59 NEm sans-N 751 161 625 P14 10,75 P3 12,22 0,86 1,74
faible-N 58,36 9,96 44,33 P11 72,00 P2 154 099 151 faible-N 8,49 206 6,25 P14 12,02 P1 591 0,93 1,34
fort-N 57,71 9,51 44,00 P11 71,33 P13 1,60 0,99 1,55 fort-N 9,03 2,15 6,31 H1 11,31 P12 13,54 0,83 2,05
ASI sans-N 050 1,34 -1,33 P3 2,67 P13 33,60 0,69 1,97 NR/E sans-N 13,2 2,07 10,13 P1 16,40 P16 6,45 0,90 143
faible-N 0,24 121 -1,67 P11 1,67 P5 24,48 0,78 1,33 faible-N 13,48 2,36 9,18 P11 16,87 P14 591 0,93 1,34
fort-N -0,06 1,14 -167 P1 1,67 P5 25,73 0,77 1,27 fort-N 13,79 2,37 10,13 P1 18,00 P14 547 0,94 1,27
CHL sans-N 47,24 4,38 38,85 H1 52,90 P1 8,46 0,74 6,71 LE sans-N 15,02 3,08 10,00 P11 18,47 P16 7,25 0,93 1,83
faible-N 52,10 4,08 44,36 H2 57,46 P1 7,03 0,73 6,15 faible-N 16,48 3,72 10,67 P11 20,30 H2 7,89 0,93 2,18
fort-N 55,40 3,52 50,34 H1 59,42 P3 5,30 0,78 4,92 fort-N 17,38 4,08 11,48 P11 22,63 H2 551 0,97 161
HP sans-N  193,8 48,37 110,6 P1 252,4 P13 541 0,97 17,58 PMG sans-N 273,8 50,62 193,8 P11  350,2 P9 6,28 0,93 28,87
faible-N 213,8 49,27 1254 P11  269,1 H1 5,91 0,96 21,20 faible-N 284,7 53,23 205,6 P11  375,2 P9 563 0,94 26,9
fort-N  224,1 55,79 1314 P11  297,3 H1 6,14 0,96 23,09 fort-N 2936 53,38 216,4 P11  366,3 P9 7,23 0,91 35,61
HE sans-N 81,95 30,82 31,54 P11 1309 P13 13,40 0,93 18,43 H%  sans-N 7,18 2,85 10,01 P7 19,52 P5 507 0,97 1,12
faible-N 95,01 31,80 51,11 P11  144,7 P5 12,49 0,92 19,92 faible-N 13,35 2,98 10,30 P7 19,70 P5 10,91 0,88 2,44
fort-N 97,82 34,73 42,18 P11  148,3 P5 11,55 0,94 18,96 fort-N 13,60 3,33 10,01 P7 20,06 P5 9,24 0,92 211

Vig : Vigueur précoce, FF : Floraison femelle, FM : Floraison male, ASI : Intervalle entre la FM et FF, CHL : Teneur en chlorophylle, HP : Hauteur de la plante, HE :
Hauteur de I'épi, DT : Diamétre de la tige, NEm : Nombre d’épis par m2, SF : Surface foliaire, NR/E : Nombre de rangées par épi, LE : Longueur de I'épi, PMG : Poids
de 1000 grains, H% : Humidité a la récolte. Moy : Moyennes. SE : Erreur standard, CV% : Coefficient de variation, R2 : Coefficient de détermination, LSD : la plus
petite différence significative.
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3.1.2. Analyse en composantes principales

L’analyse en composantes principales (ACP) a éte effectuée afin d’illustrer la diversité
agro-morphologique parmi les 12 populations algériennes de mais et de déterminer la
contribution de chaque parametre a la variance totale (Tableau 8 ; Figure 5). Les deux premieres
composantes principales (PCs) avaient des valeurs propres supérieures a un et expliquaient
82,13 % de la variance totale. La premiere PC1 expliquait 68,83 % de la variance totale, dans
laquelle la HP, la LE, la FF, la FM et la HE sont les principaux parametres contributifs, tandis
que la deuxieme PC2 expliquait 13,29 % de la variance cumulative des caracteres évalués, ou

les caractéristiques les plus prédominants sont la Vig et la Chl.

Tableau 8. Analyse en composantes principales pour les parametres étudiés au niveau des trois
traitements azotés.

Items Paramétres PC1 PC2
Valeurs propres 10,33 1,99
% de variance 68,83 13,29
Vigueur précoce (Vig) -0,11 0,80
Floraison femelle (FF) 0,94 -0,25
Floraison méale (FM) 0,94 -0,23
Intervalle entre la FM et FF (ASI) 0,76 -0,36
Teneur en chlorophylle (Chl) -0,50 0,64
Hauteur de la plante (HP) 0,97 0,17
Hauteur de I'épi (HE) 0,91 0,10
Diamétre de la tige (DT) 0,84 0,36
Surface foliaire (SF) 0,88 0,42
Nombre d’épis par m* (NEm) -0,72 0,39
Nombre de rangées par épi (NR/E) 0,87 -0,03
Longueur de I'épi (LE) 0,96 0,18
Poids de 1000 grains (PMG) 0,86 0,16
Humidité a la récolte (H%) 0,84 -0,15
Rendement en grains (GY) 0,90 0,35
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Figure 5. Analyse en composantes principales des paramétres étudiés en fonction des traitements azotés
et les génotypes évalués. Vig : Vigueur précoce, FF : Floraison femelle, FM : Floraison male, ASI :
Intervalle entre la FM et FF, SPAD : Teneur en chlorophylle, HP : Hauteur de la plante, HE : Hauteur
de I'épi, DT : Diametre de la tige, NEm : Nombre d’épis par m?, SF : Surface foliaire, NR/E : Nombre
de rangées par épi, LE : Longueur de I'épi, H% Humidité a la récolte et GY : Rendement en grains.

3.1.3. Corrélations entre les parametres

Les corrélations entre les caracteres morphologiques, les composantes du rendement et
le rendement en grains permettent d'identifier les criteres les plus pertinents pour la sélection.
Pour chaque traitement azoté, des corrélations significatives ont été mises en évidence entre les
différents parametres étudiés, elle variait de -0,09 a 0,99, de 0,02 a 0,99 et de 0,01 a 0,99 sous

régimes sans-N, faible-N et fort-N, respectivement (Tableau 9).

Sur 105 estimations de corrélations phénotypiques, 84 ; 92 et 86 coefficients sont
significatifs sous les trois régimes azotés sans-N, faible-N et fort-N, respectivement. Il a été
noté que la plupart des corrélations phénotypiques entre les caractéres sont significatives a
I’exception de la Vig, ce qui montre la forte interdépendance de ces parameétres les uns par
rapport aux autres. Cependant pour ce qui est des corrélations entre I’ASI et le DT, la SF, le
PMG et le GY etentre laChl et le DT, le PMG et le GY, elles étaient significatives sous faible-
N et fort-N et non significatives sous régime sans-N. En outre, les corrélations entre le NEm et
I’ASI, la HE et le DT et entre la Chl et I’ASI et I’H% n’ont enregistrées aucune corrélation

significative sous régime a fort-N a I’inverse de des deux autres régimes.
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Tableau 9. Corrélations entre tous les paramétres mesurés au niveau des 3 traitements azotes.

Vig FF FM ASI Chl HP HE DT SF NE NR/E LE PMG H%
Sans-N
FF Faible-N
Fort-N
Sans-N 0,99™
FM Faible-N 0,99
Fort-N 0,99
Sans-N 0,74™ 0,68™
ASI Faible-N 0,86™ 0,82
Fort-N 0,81 0,77
Sans-N -0,64° -0,62° -0,67"
Chl Faible-N -0,75™ -0,74™ -0,71™
Fort-N -0,65° -0,65
Sans-N 0,96™ 096" 0,72 -0,67"
HP Faible-N 0,92 0,92 0,80 -0,89™
Fort-N 0,91 0,90™ 0,82™ -0,74™
Sans-N 0,97 0,97 0,69” -0,65" 0,93™
HE Faible-N 0,92 0,93™ 0,76" -0,73" 0,89™
Fort-N 0,94™ 0,93™ 0,84™ -0,58" 0,91
Sans-N 0,90 0,92 0,86™ 0,91
DT Faible-N 0,86™ 0,87 0,70 -0,62" 0,84™ 0,89
Fort-N 0,88 0,88™" 0,70 -0,57° 085" 0,917
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Tableau 9 (suite). Coefficients de corrélation de Pearson entre les différents caracteres étudies au niveau des trois traitements azotés.

Vig FF FM ASI Chl HP HE DT SF NE NR/E LE PMG H%
Sans-N 0,86™ 0,88 -0,62" 0,91 0,86™ 0,89
SF Faible-N 0,82 0082™ 067" -084"" 094™ 084" 087"
Fort-N 0,84™ 083" 0,76 -0,73" 095 089" 0,91
Sans-N -0,71" -0,70™ -0,61° 0,66™ -0,69”  -058" -0,55" -0,62"
NE Faible-N -0,72 -0,71 -0,58" 0,67 -0,78" -0,63° -0,60° -0,80""
Fort-N -0,62° -0,61" 0,57 -0,72" -0,69™
Sans-N 0,80 0,79 0,67 -0,54" 0,84™ 0,717 061" 0,75 -0,74"
NR/E Faible-N 0,81 0,79 o,77" -0,74" 087" 063" 068" 0,78 -0,88""
Fort-N 0,76 0,76 0,67 -0,64" 0,80 061" 065 072" 0,757
Sans-N 089" 089™ 064" -0,58" 0,93 082™ 0,797 0,907 -0,78™" 0,90
LE Faible-N 0,92 091 083" -0,89™ 09 083" 080" 089" -0,89™ 0,907
Fort-N 0,88 087" 081" -0,81"" 095 083" 0,84™ 0,92 0,90 0,86
Sans-N 0,73" 0,75 0,81™ 066~ 068" 087" -0,73" 0,877 0,93
PMG  Faible-N 0,73* 074" 061" -081" 085" 058 060" 080" -089" 0,86™ 0,90™
Fort-N 0,72 0,72 059" -080"" 087" 064" 071" 0,84 087 0,84 0,92
Sans-N 0,88 0,89™ 054" -0,56" 0,81 085" 087" 0,76" -0,62° 061" 075" 0,64
H% Faible-N  -0,53" 0,92 0,92™ 0,75" -0,59 0,80 088" 0,76 0,63 -0,50° 0,62 0,76 056"
Fort-N 0,91 0,91 0,72" 0,79"" 087" 076" 068" 076" 059" 073" 057
Sans-N 0,757 0,77 0,84™ 069™ 072" 087" -0,62° 084" 094™ 0,96 0,62
GY Faible-N 087" 087" 073" -084™ 095 0,79 0,817 0,907 -0,82"" 0,877 0,977 0,94™ 0,72"
Fort-N 0,92 0,92 o,77" -0,78"" 095" 0,86™" 0,89 0,93 0,877 086" 0,977 0,90 0,77

Vig : Vigueur précoce, FF : Floraison femelle, FM : Floraison méle, ASI : Intervalle entre la FM et FF, Chl : Teneur en chlorophylle, HP : Hauteur de la plante,
HE : Hauteur de I'épi, DT : Diamétre de la tige, NEm : Nombre d’épis par m2, SF : Surface foliaire, NR/E : Nombre de rangées par épi, LE : Longueur de I’épi,
PMG : Poids de 1000 grains, H% Humidité a la récolte et GY : Rendement en grains.
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3.2. Analyse des parametres génétiques
3.2.1. Coefficient de variation phénotypique et génotypique

Le GCV variait de 4,61 % a 48,39 %, tandis que le PCV variait de 6,32 % a 73,10 %.
En général, les estimations de la PCV sont légérement plus élevées que la GCV pour tous les
caractéeres étudiés dans les 3 traitements N, ce qui indigue que I'environnement a un faible effet
sur la variation phénotypique des parametres, a l'exception de I'ASI, pour laquelle les
estimations de la PCV sont beaucoup plus élevées que la GCV (73,10 vs 48,39 ; 45,98 vs 38,05
et 46,62 vs 37,43 sous régimes sans-N, faible-N et fort-N, respectivement).

Les estimations des PCV et GCV pour I’ASI, la HP, la HE, la SF, le NEm, la LE, I’'H%
et le GY au niveau des 3 traitements azotés et FF sous régimes sans-N et faible-N pour le PCV
ont enregistrés des valeurs élevées, ce qui indique que la sélection serait efficace pour ces
caracteres, car ils ont une variabilité phénotypique et génotypique adéquate. En revanche, des
estimations faibles des PCV et GCV ont été observées pour la Vig et la Chl au niveau des 3
traitements azotés et le DT sous régime sans-N, ce qui indique que la sélection pour ces
caracteres serait moins efficace que pour les caracteres présentant des estimations élevées des
PCV et GCV. Les estimations de la PCV et de la GCV pour les autres caractéres a savoir la

FM, le DT, le NR/E et le PMG étaient modérées au niveau des 3 traitements N.
3.2.2. Héritabilité

L'héritabilité au sens large (h?) s’est avérée intermédiaire a élevée, allant de 0,35 (Chl)
20,99 (FM) ; de 0,39 (Chl) a 0,99 (FF, FM) et de 0,53 (Vig) a 0,99 (FF, FM) sous régimes sans-
N, faible-N et fort-N, respectivement (Tableau 10). Sur 45 cas étudiés (15 parametres x 3
traitements N), les estimations de h2 sont élevées dans 39 cas et modérées dans 6 cas (la Vig au
niveau des 3 traitements azotés, la Chl sous faible-N et fort-N et I’ ASI sous régime sans-N).

Les estimations de I'héritabilité au sens large étaient en moyenne plus élevées sous fort-
N que sous les autres traitements pour 6 caracteres (FF, Chl, SF, NR/E, LE et GY) ; sous faible-
N pour 5 caracteres (Vig, ASI, DT, NEm et PMG) et sous régime sans-N pour 4 caracteres (FM,
HP, HE et H%). Les paramétres de la FF, la FM, la HP et la HE présentent généralement les
valeurs les plus élevées de h2 ; en revanche, la Chl, Vig et ASI ont présenté les valeurs les plus

faibles.
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3.2.3. Progres génétique en pourcentage de la moyenne

L'ampleur du progrés génétique attendue en pourcentage de la moyenne (GAM) varie
de 5,64 (Chl) a 68,74 (HE) ; de 7,28 (Vig) a 62,56 (GY) et de 7,10 (Chl) a 63,76 (HE) sous
régimes sans-N, faible-N et fort-N, respectivement. Le progres génétique était faible pour les
parametres Chl et Vig au niveau des 3 traitements N, modéré pour DT au niveau des 3

traitements N, et élevé pour les autres caracteres.

Les caracteres présentant des valeurs du progres génétique €levées indiquent qu’ils sont
soutenus par des facteurs génétiques, de sorte qu'ils peuvent faciliter le progres de la sélection.
Le meilleur environnement de sélection qui a montré les estimations les plus élevées du progres
génétique est celui a fort-N pour 6 caracteres (Vig, Chl, DT, SF, LE et H%) ; faible-N pour 4
caracteres (FF, NEm, NR/E et GY) et sans-N pour 5 caracteres (FM, ASI, HP, HE et PMG). En
outre, Il est intéressant de noter que le meilleur traitement azoté qui a donné les estimations les
plus élevées de I'héritabilité et du GAM pour 6 des 15 caracteres, est celui a fort-N, c'est-a-dire
I'environnement non stresseé. Si I'on associe I'héritabilité et le GAM, les paramétres FF, FM,
ASI, HP, HE, SF, NEm, NR/E, LE, PMG, H% et GY combinent tous une héritabilité avec un
progrés génétique élevés. Le DT a montré une forte héritabilité avec un GAM modéré ; alors
que les caractéres Vig et Chl ont montré des valeurs modérées pour I'héritabilité et faibles pour

le progrés génétique.
4. Discussion
4.1. Evaluation des parametres agro-morphologiques

L'analyse de la variance a révélé des différences trés hautement significatives entre les
génotypes pour I'ensemble des caracteres étudiés au niveau des trois traitements azotés, ce qui
indique la présence d'une variabilité génétique considérable parmi les populations étudiées. De
plus, les statistiques descriptives des données révélent un niveau élevé de variation pour les
caractéeres évalués. La présence d'une variabilité agro-morphologique parmi les populations
étudiées pour les parameétres évalués dans les 3 traitements N indique que des progrés
significatifs pourraient étre réalisés dans la sélection pour certains caractéres dans des

conditions de faible et de fort apport en N.
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Tableau 10. Estimation de I'héritabilité au sens large, du coefficient de variation phénotypique, du coefficient de variation génotypique et du
progrés genétique en pourcentage de la moyenne pour les parametres étudiés au niveau des 3 traitements azotés.

Traits TrtN h2 PCV GCV GAM Traits TrtN h? PCV GCV GAM
Vig sans-N 0,531 M 6,32 L 461 L 591 L SF sans-N 0,804 H 26,64 H 23,89 H 37,711 H
faible-N 0,576 M 719 L 545 L 7,28 L faible-N 0,864 H 28,21 H 26,23 H 42,92 H
fort-N 0,530 M 8,17 L 594 L 761 L fort-N 0,892 H 30,02 H 28,36 H 47,14 H
FF sans-N 0,980 H 20,34 H 20,14 M 35,09 H NE/m? sans-N 0,716 H 23,72 H 20,07 H 29,90 H
faible-N 0,989 H 20,49 H 20,39 M 35,69 H faible-N 0,739 H 24,72 H 21,25 H 32,15 H
fort-N 0,994 H 1972 M 19,66 M 345 H fort-N 0,669 H 24,09 H 19,70 M 28,35 H
FM sans-N 0,993 H 18,70 M 18,64 M 32,69 H NR/E  sans-N 0,847 H 1752 M 16,13 M 26,13 H
faible-N 0,992 H 18,64 M 1857 M 32,56 H faible-N 0,899 H 1922 M 18,22 M 30,41 H
fort-N 0,991 H 1799 M 1791 M 31,37 H fort-N 0,901 H 1891 M 1795 M 29,99 H
ASI sans-N 0,438 M 73,10 H 48,39 H 56,36 H LE sans-N 0,901 H 2259 H 21,45 H 35,84 H
faible-N 0,685 H 45,98 H 38,05 H 55,43 H faible-N 0,882 H 24,43 H 2294 H 3792 H
fort-N 0,645 H 46,62 H 37,43 H 52,88 H fort-N 0,934 H 24,02 H 23,21 H 39,48 H
Chl sans-N 0,348 M 9,20 L 543 L 564 L PMG  sans-N 0,902 H 2024 M 1922 M 32,12 H
faible-N 0,391 M 783 L 490 L 539 L faible-N 0,907 H 1961 M 18,67 M 31,29 H
fort-N 0,629 H 6,41 L 5,08 L 7,10 L fort-N 0,858 H 1844 M 17,07 M 27,83 H
HP sans-N 0,962 H 26,69 H 26,18 H 45,20 H H% sans-N 0,951 H 23,82 H 23,23 H 39,86 H
faible-N 0,940 H 24,28 H 2354 H 40,18 H faible-N 0,802 H 25,76 H 23,06 H 36,34 H
fort-N 0,939 H 25,88 H 25,07 H 42,76 H fort-N 0,877 H 27,23 H 255 H 42,01 H
HE sans-N 0,920 H 42,43 H 40,71 H 68,74 H GY sans-N 0,814 H 41,45 H 37,40 H 59,39 H
faible-N 0,914 H 37,22 H 3558 H 59,86 H faible-N 0,833 H 42,65 H 38,93 H 62,56 H
fort-N 0,907 H 39,96 H 38,05 H 63,76 H fort-N 0,860 H 41,05 H 38,07 H 62,13 H

Vig : Vigueur précoce, FF : Floraison femelle, FM : Floraison male, ASI : Intervalle entre la FM et FF, Chl : Teneur en chlorophylle, HP : Hauteur de la plante,
HE : Hauteur de I'épi, DT : Diametre de la tige, NEm : Nombre d’épis par m2, SF : Surface foliaire, NR/E : Nombre de rangées par épi, LE : Longueur de I'épi,
PMG : Poids de 1000 grains, H% Humidité & la récolte et GY : Rendement en grains. PCV : Coefficient de variation phénotypique, GCV : Coefficient de

variation génotypique, h? : Héritabilité au sens large, GAM : progrés génétique en pourcentage de la moyenne, L : Faible, M : Modéré, H : Elevé.
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Selon Aci et al. (2018), une forte variabilité phénotypique suggerait que le matériel
génétique était adapté a une large gamme de conditions environnementales et pouvait fournir
des alléles précieux pour I'amélioration du mais. Des études précédentes ont mis en évidence
une grande diversité phénotypique et génétique dans le matériel génétique du mais algérien
originaire du Sahara (Aci et al., 2018 ; Belalia et al., 2021) méme sous stress hydrique et/ou
azoté (Djemel et al., 2019 ; Riache et al., 2022 ; Riache et al., 2023). Ainsi, la variabilité
génétique est essentielle a la réussite d'un programme de sélection végétale (Ene et al., 2016).

Le CV% était généralement tres faible (<10%) pour tous les parametres étudiés (pour
13 caracteres sur 14), indiquant la précision de la mise en ceuvre de I'expérience. L'exception a
été enregistrée chez le parametre ASI, ou le CV% était de 33,60 ; 24,48 et 25,73 % sous
traitements sans-N, faible-N et fort-N, respectivement. Ce CV% est en accord avec les résultats
rapportés par Aci et al. (2018). De plus, le R2 pour tous les parametres au niveau des 3
traitements N était tres élevé, ce qui indique que les variables expliquent une grande partie (au
moins 70 %) de la variabilité des performances caractéristiques. Des résultats similaires ont été

observés chez le mais par plusieurs chercheurs (ShrEStha et al., 2018 ; Al-Naggar et al., 2020b).

La date de la floraison est un caractére complexe qui joue un role clé dans l'adaptation
du mais a des conditions environnementales variées (Buckler et al., 2009). Ainsi, la phénologie
des cultures constitue I'un des éléments clés dans la détermination du rendement des cultures
(Carcova & Otegui, 2001). La grande variabilité entre les populations évaluées pour les
paramétres phénologiques (FF, FM et ASI) suggére que les populations locales sont bien
adaptées a une large gamme d'environnements. Cela indique que la sélection pour ce parametre
pourrait étre efficace (Khan & Nagvi, 2011). A ce titre, P11, P1 et P3 constituent les populations
les plus précoces contrairement aux populations P13, P5 et P2 qui constituent les populations
les plus tardives. En général, les génotypes les plus précoces, fourniraient aux sélectionneurs
un outil simple pour échapper au stress hydrique (Belalia et al., 2021), mais peut également
avoir un effet négatif sur le rendement en raison d'une accumulation réduite de la matiére séche
totale (Ahmed et al., 2007). En outre, les génotypes les plus tardives qui ont eu la période de
remplissage des grains la plus longue par rapport aux autres génotypes, pourraient constituer
des ressources potentielles pour le développement de lignées consanguines a haut rendement
en grains (Nelimor et al., 2020). En général, les populations collectées dans les zones ou les
conditions environnementales sont difficiles telles que la sécheresse et les sols pauvres
possedent des caracteres d'adaptation comme une floraison précoce, fournissent la base et

I'opportunité de développer des variétés résistantes a ces conditions (Igbal et al., 2015).
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Dans cette étude, on observe une réduction du nombre de jours necessaires pour
atteindre la floraison femelle et la floraison méle avec l'augmentation des apports en azote,
allant de 59,93 et 59,43 jours a 0 kg N hat a 57,67 et 57,71 jours a 150 kg N ha, respectivement.
Des résultats similaires ont été notés dans des études antérieures (Okab & Abed, 2022 ; Golla
& Chalchisa, 2019). La diminution du nombre de jours avant l'apparition des soies et I’anthése
avec un niveau d'azote plus élevé est due a une croissance rapide (ShrEStha et al., 2018).
Cependant, le résultat actuel n'est pas en accord avec les conclusions de Sharifi & Namvar (
2016) et de Abagisa (2021) qui ont rapporté que I'application de N retarderait la FF et la FM

chez le mais.

Pour I'ASI, qui évalue la synchronisation entre la floraison male et femelle (Bello &
Olaoye, 2009), il n'y avait pas de différences significatives entre les 3 traitements azotés pour
ce parameétre. Cependant, une variation considérable a été observée entre les populations avec
une ASI allant de -1,3 a 1,8 jours. Le nombre de jours réduit pour 1’ASI indique que le pollen
a eu suffisamment de temps pour polliniser les soies (avant la perte de réceptivité des soies)
(Banziger & Diallo, 2001) et augmenter le nombre de grains par épis (Gondwe et al., 2014). A
cet égard, un ASI court ou négatif peut constituer un caractére avantageux en conditions de
stress hydrique (Ribaut et al., 1996). Cela entraine un retard dans l'apparition des soies,
favorisant une meilleure synchronisation entre la FM et la FF, ce qui se traduit par un rendement
en grains accru (Aci et al., 2018). Toutes les populations étudiées ont présenté un ASI inférieur
a 2 jours, ce qui représente une source incontournable de génotypes tolérant a la sécheresse
(Dass et al., 2001).

Les caractéres morphologiques sont essentiels et utiles pour les sélectionneurs de plantes
cherchant a améliorer le matériel génétique existant en introduisant de nouvelles variations
génétiques pour certains caractéres dans les populations reproductrices (Manjarres-Hernandez
etal., 2021). LaHP, laHE, le DT et la SF les plus elevés ont été enregistrés chez les populations
P5, P2 et P13, respectivement, tandis que les valeurs les plus élevées de la Chl, la Vig et le
NEm ont été enregistrés par P1, P3 et P12, respectivement. Ces populations posséderaient des

genes favorables qui pourraient étre exploités pour améliorer le mais algeérien.

Sur le plan morphologique, en termes de la HP et la HE, une variation considérable a
été observée parmi les populations locales pour ces deux parameétres. La HP variait de 122,46
a 270,98 cm avec une moyenne de 240,31 cm ; tandis que, la HE variait de 41,61 a 138,81 cm
avec une moyenne de 100,84 cm. La hauteur des plantes est un caractére essentiel pour décrire

les nouvelles variétés de mais. Elle influence non seulement la production de matiére verte et
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seche, mais aussi le rendement en grains (Zsubori et al., 2002). Bien que la hauteur d’épi joue

un réle crucial dans la mécanisation de la récolte.

L'augmentation du niveau de fertilisation N de 0 a 150 kg s'est accompagnée d'une
augmentation significative de la Vig, la SF et le DT, qui varient de 6,48 & 7,48 ; de 443,13 a
583,75 cm? et de 19,52 a 21,99 mm, respectivement. Ces résultats sont cohérents avec ceux
rapportés par (Kizilgeci et al., 2018), selon lesquels I'application d'engrais N augmente le
développement de la surface foliaire du mais. Des résultats similaires ont également été
rapportés par Asaduzzaman et al. (2014) et Ibrahim et al. (2022). De méme, I’augmentation du
DT avec I’augmentation du taux de N pourrait s'expliquer par 1’accroissement de la taille des

cellules résultant de I'application de 1’azote (Sarkar et al., 2023).

Concernant les paramétres liés au rendement, la LE, le NR/E, le PMG et la H% les plus
élevés ont été enregistrés par les populations P2, P9, P5 et P14, respectivement, tandis que le
NEm le plus éleve a été enregistré par P3, P1 et P12 sous traitements sans-N, faible-N et fort-
N, respectivement. Ces génotypes pourraient posséder des génes favorables qui pourraient étre
exploités pour améliorer le mais algérien pour les parametres respectifs. Le taux d'engrais azoté
n'a pas montre d'effet significatif sur la LE, le PMG, le NR/E et la H%, mais a affecté de maniére
significative le NEm. Cela indique que la différence de rendement en grains entre les 3
traitements azotés (présentées dans le chapitre 3) était davantage attribuée a I'augmentation du
NEm gu'au PMG et nombre de grains par épi (NR/E et LE). Conformément aux résultats de la
présente étude, Asaduzzaman et al. (2014) et Khan et al. (2014) ont rapporté que le NEm
augmentait avec I'augmentation des taux de N. Ces informations sont précieuses non seulement
pour comprendre l'effet de la fertilisation azotée, mais aussi pour orienter les stratégies de

sélection visant a exploiter cette diversité génétique en vue de I'amélioration du mais algérien.

L'analyse en composantes principales (ACP) est I’une des techniques multivariées les
plus utilisées pour estimer lI'ampleur de la diversité génétique (Ajmal et al., 2013) afin
d'augmenter leur valeur dans les programmes de sélection végétale (Al-Naggar et al., 2020).
Par conséquent, I'ACP a été réalisée pour classer les populations sur la base des caractéres les
plus discriminants. De nombreux chercheurs ont utilisé I’ACP pour évaluer la variabilité
génétique entre les génotypes de mais (Azad et al., 2012 ; Kandel et al., 2017). Nos résultats
ont montré que les deux composantes principales représentant 82,13% de la variation totale. En
géneral, la contribution de la PC1 pour les 15 caractéres était 5 fois plus importante que celle
de la PC2. Belalia et al. (2019) et Belalia et al., (2021) ont révélé que lors de I'évaluation des
populations algériennes de mais dans les mémes conditions par 17 et 14 paramétres agro-
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morphologiques, respectivement, les deux premiéres composantes principales expliquaient
respectivement 63,95 % et 55,44% de la variation totale. Dans leur étude, Belalia et al. (2021),
ils ont indiqué que la FM, la FF, la HP et le NR/E sont les facteurs les plus discriminants qui
contribuaient le plus a la variance totale. Cependant, Belalia et al. (2019) ont noté que la FM,
laFF, laHE, la HP, la LE, le NR/E et le GY sont les criteres les plus discriminants. Dans cette

étude, la HP, la LE, la FF, la FM, la HE la Vig et la Chl se sont révélés les plus discriminants

La connaissance des correlations entre le GY et ses caractéres associés améliorera
I'efficacité des programmes de sélection (Oyekunle & Apraku, 2018). Ainsi, des corrélations
significatives entre les caractéres agro-morphologiques ont été identifiées, représentant un outil
efficace pour orienter les programmes de sélection. Les résultats de la présente étude,
confirment ceux obtenus par Ferdoush et al. (2017) et Kizilgeci et al. (2018) indiquant la
présence de corrélations significatives et positives entre le GY et d'autres caractéres. Cette
corrélation peut étre utilisée comme une base de sélection des caractéres appropriés pour les
programmes d’amélioration futurs (Kizilgeci et al., 2018). Cependant, la sélection des
caracteres appropriés doit étre réalisée et validée dans diverses conditions agronomiques afin
d'éliminer les effets potentiels de I'environnement (Yucel et al., 2009). Par conséquent, la
présence de corrélations positives et significatives entre le GY et la majorité des paramétres
agro-morphologiques indique que I'amélioration de ces caractéres contribuerait a un progres

significatif du GY au niveau des 3 traitements azotés (Béhm et al., 2014).
4.2. Analyse des parametres génétiques

L'efficacité de la sélection d'une population pour un caractére particulier dépend
largement des facteurs génétiques et non génétiques qui affectent I'expression des différences
phénotypiques entre les génotypes de la population (Khan & Naqvi, 2011). Cependant, il est
difficile de distinguer la variation héréditaire de la variation non héréditaire, ce qui complique
considérablement le processus de sélection (Ahsan et al., 2015). Ainsi, une compréhension
approfondie de I'ampleur de la variabilité genétique, de I'heritabilité et des gains genétiques
associés a la sélection des caractéres souhaitables peut aider le sélectionneur a déterminer les
criteres optimaux pour les programmes de sélection (Bello et al., 2012) afin d'apporter une

amélioration significative.

Le PCV et le GCV sont des outils utiles pour comparer I'importance relative des
variations phénotypiques et génotypiques présentées dans un caractére particulier parmi les

populations de mais (Ige et al., 2020). Dans cette étude, les valeurs élevées de le PCV et de le
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GCV observées pour la plupart des caractéres etudiés au niveau des 3 traitements azotés (ASl,
HP, HE, SF, NEm, LE, H% et GY), montrent non seulement que la sélection peut étre efficace
pour ces caractéres, mais indiquent également I'existence d'une grande variabilité phénotypique
et génotypique (lge et al., 2020). Ces résultats concordent avec ceux obtenus par Sesay et al.
(2016) et Wedwessen & Zeleke (2020) qui ont rapporté des valeurs élevees du PCV et du GCV
pour les paramétres agro-morphologiques tels que laHP, laHE, le GY, NEm et le PMG. D'autre
part, de faibles valeurs du PCV et du GCV ont été observées pour la Vig et la Chl, ce qui indique
que I'amélioration de ces caractéres par la sélection est moins efficace en raison du manque de
variabilité génétique entre les populations (Wedwessen & Zeleke, 2020). Des résultats
similaires ont été rapportés par Jilo et al. (2018) pour les parametres suivants : la largeur des
feuilles, le NR/E, la longueur des feuilles, la FM, les jours a 50 % d'ensilage et les jours a
maturité. En outre, la FF, la FM, le DT, le NR/E et le PMG ont montré des valeurs modeérées
du PCV et du GCV, ce qui montre que ces caracteres peuvent étre améliorés par une sélection

vigoureuse (Ahsan et al., 2015).

En outre, les faibles écarts entre le PCV et le GCV pour I’ensemble des parametres
étudiés, a l'exception de 1'ASI, s’expliquent par le faible degré d'influence environnementale
sur I'expression phénotypique de ces parameétres. Cela montre que la sélection basée sur ces
parametres serait efficace pour les futurs programmes d’amélioration (Abebe et al., 2017). Pour
1I’ASI, qui a montré une différence plus importante entre le PCV et le GCV (73,1 vs 48,4 ; 46,0
vs 38,1 et 46,6 vs 37,4 sous traitements sans-N, faible-N et fort-N, respectivement), indiquant
que l'effet de I'environnement sur I'expression de ce parameétre est plus important et que la

sélection basée sur ce caractere ne serait pas tres efficace (Tuhina-Khatun et al., 2015).

L'estimation de I'héritabilité constitue un parameétre treés utile pour les sélectionneurs,
car elle permet de prédire les chances de réussite d'un programme de sélection (Al-Naggar et
al., 2017). Elle représente la proportion entre la variation génotypique et phénotypique héritée
des générations suivantes (Lipi et al., 2020). Ainsi, I'estimation de I'héritabilité permet aux
sélectionneurs de déterminer la durée et la méthode les plus adaptées au processus de sélection
(Dewi et al., 2023). Les caractéres étudiés ont montré une héritabilite élevée au niveau des 3
traitements azotés, a I'exception de la Vig et la Chl qui avaient des h2 modérées. Parmi les
caractéres étudiés, I'héritabilité la plus élevée a été enregistrée pour la FF, la FM, la HP et la
HE. Les valeurs élevées d'héritabilité observées indiquent une possibilité d'amélioration de ce
parametre (Songsri et al., 2008). Ogunniyan & Olakojo (2014) et Maruthi & Rani (2015) ont

également signalé une héritabilité élevée pour les différents paramétres agro-morphologiques

53



Chapitre 11

chez le mais. L'héritabilité élevée indique que ces caractéres sont relativement moins influencés
par les facteurs environnementaux et que la sélection phénotypique serait efficace pour
I'amélioration de ces caractéres (Bartaula et al., 2019). En outre, des estimations modérées de
I'néritabilité ont été observées pour la Vig et la Chl, ce qui indique que ces caracteres peuvent
également répondre positivement a la sélection phénotypique. Les caractéres présentant une

héritabilité modérée pourraient étre améliorés par I'nybridation (Bello et al., 2012).

De nombreux chercheurs ont signalé une baisse de I'néritabilité en cas de stress (Al-
Naggar et al., 2022). Ceci est similaire a ce qui s'est produit dans la présente étude pour 6 des
15 caracteres étudiés, a savoir la FF, la Chl, la SF, le NR/E, la LE et le GY. Par contre, d'autres
études ont rapporté que I'héritabilité du rendement était accrue dans des environnements
stressants (Al-Naggar et al., 2017). Ceci est similaire a ce qui s'est passé dans la présente étude
pour 4 des 15 caractéres, a savoir la FM, la HP, la HE et la H%. De plus, les estimations de
I'néritabilité étaient plus élevées sous faible-N que sous les autres traitements N pour 5
caractéres (la Vig, I’ASI, le DT, le NEm et le PMG). Ainsi, lorsque I'on prévoit d'améliorer un
caractére adaptatif a un stress donné, la priorité doit étre donner a I'estimation de I'héritabilité
de ce caractere dans les conditions environnementales ciblées (Al-Naggar et al., 2021). Par
conséquent, le meilleur environnement de sélection selon nos résultats d'héritabilité devrait étre
le traitement a fort-N pour 6 caracteres (la FF, la Chl, la SF, le NR/E, la LE et le GY) ; faible-
N pour 5 caractéres (la Vig, I’ASlI, le DT, le NEm et le PMG) et sans-N pour 4 caracteres (la
FM, la HP, la HE et la H%). Selon Wagar-Ul-Hag et al. (2008), les caracteres a forte héritabilité
peuvent facilement étre corriger par une sélection simple, ce qui permet des progres rapides.
Cependant, pour accéder a une sélection de caractéres plus efficace, I'héritabilité accompagnée
du progres génétique est plus utile que I'héritabilité seule (Ullah et al., 2012). L'héritabilité
mesure la part d'un trait transmis aux générations suivantes, tandis que le progres génétique
démontre la différence entre les valeurs génotypiques moyennes de la population selectionnee

et celles de la population d'origine (Demeke et al., 2023).

En général, les valeurs d'héritabilité basées sur les données d'une seule année
d’expérimentation sont élevées, car la variance génotype x environnement est confondue avec
la composante genétique, ce qui peut rendre la sélection fondée sur ces valeurs trompeuse
(Haddad et al., 2021). Par conséquent, des expérimentations pluriannuelles sont nécessaires
pour valider les estimations de I'héritabilité pour les paramétres étudiés (Bekaddour et al.,
2024).
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Le progreés génétique constitue un indicateur utile du progres que I'on peut attendre a la
suite de I'exercice de la sélection sur la collection concernée (Reddy et al., 2013). Des valeurs
élevées du progrés génétique indiquent une action génétique additive, tandis que des valeurs
faibles indiquent une action génétique non additive (Phundan & Narayanan, 1993). Dans la
présente étude, au niveau des 3 traitements azotes, le GAM était faible pour la Vig et la Chl,
modéré pour le DT et élevée pour les autres parameétres étudies (la FF, la FM, I’ASI, la HP, la
HE, le DT, le NEm, le NR/E, la LE, le PMG, la H% et le GY). Ces résultats sont en accord avec
ceux rapportés par Bekele et Rao (2014), qui ont signalé un progres généetique élevé pour la HP,
le NR/E, le PMG, la HE et le GY. Un résultat de GAM élevé indiquait un contréle maximal des
caractéres par l'action additive des génes et la forte possibilité d'utiliser ce parameétres pour
I'amélioration génétique par sélection (Demeke et al., 2023). Cependant, un GAM modéré
reflete une influence modérée des genes additifs et non additifs dans le contréle de ces
caractéres (Demeke et al., 2023). En revanche, les caracteres observés avec un faible progrés
génétique sont régulés par l'action de génes non additifs (Dawadi & Sah, 2012). Une faible
progres génétique a également été signalée par (Wedwessen & Zeleke, 2020) pour le NR/E, la

FF, la FM et le nombre de jours jusqu'a la maturite.

Un progres génétique élevé associé a des estimations élevées de I'héritabilité offre les
choix les plus appropriées pour la sélection (Ogunniyan & Olakojo, 2014). Dans la présente
étude, des valeurs d'héritabilité élevées associées a un progrés genétique élevé ont été
enregistrés pour la plupart des paramétres évalués (la FF, la FM, I’ASI, la HP, la HE, la SF, le
NEm, le NR/E, laLE, le PMG, laH% et le GY) au niveau des 3 traitements azotés. Celaindique
que le contrble des génes additifs était élevé sur ces caracteres, tandis que I'influence des génes
non additifs était faible et moins influencés par I'environnement (Demeke et al., 2023). Cela
implique que ces caracteres pourraient étre améliorés facilement par une simple sélection
(Demeke et al., 2023). En outre, ces caractéres peuvent facilement étre fixés dans les génotypes
par la sélection dans les premiéeres générations (Eid, 2009). Ces resultats sont confirmés par des
études précédentes (Azam et al., 2014 ; Jilo et al., 2018) qui ont signalé une héritabilité et un
progrés génétique élevés pour différents paramétres agro-morphologiques chez le mais. De
plus, une héritabilité modérée a été accompagnée d'un progrés genétique faible pour la Vig et
la Chl indique que ces caractéres étaient influencés par I'environnement et n'étaient pas stables
(Maruthi & Rani, 2015), ce qui suggere que l'expression de ces deux caractéres est sous le
contréle d'une action génique de type non additif et que leurs réponse a la sélection sera faible

(Bartaula et al., 2019). Par ailleurs, une héritabilité elevée accompagnée d'un progres génétique
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modérée pour le DT indique la predominance d'actions génétiques non additives qui pourraient

étre exploitées par le biais de la sélection par 1’hétérosis (Eid, 2009).

5. Conclusion

Dans la présente étude, nous avons évalué la diversité agro-morphologique d’une
collection de 12 populations locales de mais d’origine saharienne. Au niveau des 3 traitements
azotés, une grande variabilité agro-morphologique a été observée parmi ces populations pour
tous les caracteres étudiés avec une trés large gamme de variation. Cette variabilité permet aux
sélectionneurs de choisir des génotypes appropriés en fonction des caractéristiques spécifiques
souhaitées, qui peuvent ensuite étre incorporées dans des programmes d'amélioration. De plus,
les valeurs élevées des PCV et GCV observées pour la plupart des paramétres étudiés au niveau
des 3 traitements azotés, montrent non seulement que la sélection peut étre efficace pour ces
caractéres, mais indiquent également l'existence d'une grande variabilité phénotypique et

génotypique.

Par ailleurs, les fortes valeurs d'héritabilité associées a un progres génétique élevé pour
la majorité des parametres étudiés révelent I'existence d'effets additifs des génes. Cela suggére
que ces caractéres pourraient étre améliorer facilement par une simple sélection. Néanmoins,
sur la base de nos résultats d’héritabilité, nous avons conclu que le meilleur environnement de
sélection pour obtenir un gain de sélection €levé pour le rendement en graines et les autres

caractéres désirables serait celui qui est fertilisé avec un fort apport en azote.

Cette variation génétique observée dans ce travail suggere la possibilité d'une
amélioration génétique du mais algérien qui possede des caracteres d'adaptation, telles que, la
floraison précoce et la meilleur ASI comme des sources potentielles pour le développement de
variétés tolérantes aux stress abiotiques. Cependant, des études supplémentaires utilisant des
marqueurs moléculaires augmenteraient la connaissance de cette collection de mais pour une
conservation durable et une meilleure utilisation des ressources génetiques. Parallélement, cette
grande diversité génétique devrait étre exploitée dans des programmes de sélection visant a
réduire la forte dépendance aux variétés importées, qui peinent parfois a s'adapter aux

differentes conditions agroécologiques et climatiques de I'Algérie.
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Chapitre 111 : Evaluation de I’efficience d’utilisation de 1’azote chez
guelques populations algériennes de mais sous différentes doses de

fertilisation azotée

1. Introduction

L'azote est I'un des éléments essentiels les plus importants pour assurer la croissance et
le développement optimal des cultures (Anbessa et al., 2009). En tant que plante C4, le malis
accumule efficacement la biomasse sous un apport abondant en N avec une efficience
photosynthétique élevée (Liu et al., 2008). Cependant, I'engrais azoté est un facteur limitant
pour la production de mais dans les zones marginales et dans les pays en developpement
(Adeoluwa et al., 2022). En outre, lI'augmentation de I'apport d'azote n'est pas une stratégie
viable pour augmenter le rendement en grains, en raison des prix élevés et les conséquences
environnementales (Liu et al., 2021). Ainsi, I'amélioration de l'efficience de I'utilisation de
I'azote (NUE) constitue une stratégie clé pour optimiser les rendements agricoles tout en

réduisant I'impact environnemental (Jiang et al., 2018).

Il existe plusieurs facons de définir la NUE (Fageria et al., 2008). Pour le mais, la NUE
a été définie par Moll et al. (1982) comme le rendement en grains obtenu par unité d'azote
disponible dans le sol. Les deux composantes de I'efficience d'utilisation de I'azote (NUE) sont
: I'efficience de récupération de I'azote (NRpE), également appelée efficience d'absorption de
I'azote (NUpE), et I'efficience physiologique de I'azote (PEN), également nommée I'efficience
de transformation de I'azote (NUtE) (Mueller & Vyn, 2016).

La NUE et ses composantes sont des caracteres complexes (Lebedev et al., 2021)
régulés par plusieurs facteurs (Cormier et al., 2016). L'analyse de leur relation avec d'autres
parameétres morpho-physiologiques plus simples pourrait contribuer a une meilleure
compréhension des mécanismes sous-jacents a la NUE et a I'identification de stratégies pour

I'améliorer (Rakotoson et al., 2017).

La NUE peut aussi étre exprimée et quantifiée par plusieurs approches, notamment par
le traceur N, la méthode du bilan de l'azote et la méthode de la différence de I'azote (Yu et al.,
2022), I'approche que nous avons utilisée dans notre recherche. La méthode de la différence
d'azote est une mesure plus directe et plus rentable pour évaluer la réponse a court terme dans

différentes conditions ou environnements de gestion de I'azote (Quan et al., 2021 ; Yu et al.,
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2022). De maniére générale, les calculs de la NUE basés sur une seule saison de croissance
peuvent fournir des informations précieuses et spécifiques au site et a la culture (Congreves et
al., 2021 ; Malinas et al., 2022). Pour cette raison, cette approche a été adoptée par de nombreux
chercheurs (Prey et al., 2019 ; Zuki et al., 2020 ; Dhakal et al., 2021 ; Adeoluwa et al., 2022 ;
Swify et al., 2022).

Des études antérieures sur le mais ont révélé une variabilité génétique significative pour
la NUE (Worku et al., 2007). Chez le mais, les populations locales non améliorées ont
géneralement un faible rendement, mais leur grande diversité genétique assure leur adaptation
a différents stress biotiques et abiotiques pour relever les grands défis actuels et futurs
(Ignjatovic-Micic et al., 2015). Elles devraient constitué le matériel génétique preféré, car elles
peuvent contenir des caracteres utiles ayant une valeur adaptative pour une production stable
dans des environnements limités en azote (Lafitte et al., 1997). De maniere générale, les
populations locales non améliorées sont souvent percues comme les principales sources de
génes de résistance a divers stress (Katha & Sood, 2015). L'identification de génotypes
présentant une NUE élevée est d'un grand intérét, car elle permet de minimiser les pertes de N,

de réduire I'impact sur I'environnement et de diminuer les codts des intrants (Liu et al., 2021).

De nombreuses recherches ont démontré une importante diversité génétique au sein des
populations algériennes de mais (Aci et al., 2018 ; Belalia et al., 2019) et pourrait représenter
un matériel génétique unique et précieux pour les caractéres ayant une valeur adaptative pour
les environnements déficients en N, en raison de leur adaptation sur plusieurs siécles a des
environnements extrémes tels que la faible fertilité des sols. Cependant, les informations sur la
variation génétique de la NUE et la faible tolérance au stress azoté parmi les populations de
mais algériens sont limitées. Récemment, la premiere évaluation de la NUE chez quelques
populations sahariennes de mais et leurs croisements a été réalisee par Riache et al. (2022).
L'étude a révelé une variabilite significative entre les populations et leurs croisements pour la
NUE, fournissant une source importante de nouveaux alléles bénéfiques pour les programmes

de sélection pour des environnements a faible teneur en azote.

Par conséquent, cette étude a pour objectifs : (i) évaluer I’efficience d’utilisation de
I’azote chez quelques populations algériennes de mais sous différents niveaux de fertilisation
azotée, (ii) identifier les populations les plus prometteuses afin de constituer une collection de
référence, a utiliser dans les futurs programmes de sélection visant a améliorer la NUE et/ou la
tolérance au stress azoté et (iii) étudier les corrélations entre les indices de la NUE et les

paramétres agronomicues.
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2. Matériel et méthodes
2.1. Matériel vegetal, dispositif experimental et conduite de la culture

Les détails sur le matériel végétal utilisé et la mise en place de I’essai sont exposés dans

la partie matériel et méthodes du chapitre I1.
2.2. Echantillonnage et mesures

A maturité physiologique, trois plantes consécutives de la premiére rangée de chaque
parcelle ont été coupées a la surface du sol (Yang et al., 2017) et séparées en (i) tiges (y compris
les tiges, les feuilles, les gaines des feuilles, la panicule, les rafles et les spathes) et (ii) grains
(2uffo et al., 2021). Tous les échantillons ont été traités thermiquement & 105°C pendant 30
min, puis séchés a 75 £ 5 °C pendant 5 jours jusqu’a 1’obtention d’un poids constant (Ren et
al., 2020), pesés pour obtenir le poids sec, puis broyés en une fine poudre (2 mm). La
concentration en azote (N%) de chaque fraction a été mesurée en utilisant la méthode de
Kjeldahl (Bremner, 1960), puis la teneur en azote a été calculée comme le produit de la
concentration en N par son poids sec (Wang et al., 2019).

Le deuxieme rang de chaque parcelle a été récolté pour les mesures de rendement. Pour
réduire les effets de bordure (marginaux), seuls les caracteres des plantes de chaque rangée ont
été mesurés, apres avoir écarté les deux plantes aux extrémités de chaque rangée. Le rendement
en grains (GY ; t hat) a été calculé a 14% d'humidité en utilisant la formule suivante (Ngoune
Tandzi & Mutengwa, 2019 ; Ruswandi et al., 2021):

GY (tha™') = (FEW x SC x (100 — MC) x 10000) / (NPA x (100 — MC ajoustée) x 1000)

Ou : FEW : poids des épis frais (kg parcelle ™), SC : coefficient d'égrenage (%), MC : teneur en
eau a la récolte (g kg™t), MC ajustée : humidité souhaitée (14%), et NPA : superficie de la

parcelle récoltée (m?).

En outre, l'indice de récolte (HI) a été calculé comme le rapport entre le GY (0 %
d’humidité) et I’accumulation de la matiére seche totale (Donald & Hamblin, 1976).

2.3. Calcul des indices d'efficience d'utilisation de I'azote

La NUE est un terme complexe qui comporte de nombreux indices. Les indices évalués
dans cette étude ont été classés en deux types en fonction des parametres utilisés ; les indices

de la NUE basés sur la fertilisation azotée, tels que I'efficience agronomique de I'azote (AE), la
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productivité partielle des facteurs (PFP), I'efficience de récupération de I'azote (NRpE) et
I'efficience totale de production (TPE) correspondant respectivement aux équations 1, 2, 3 et
4 ; et les indices de la NUE basés sur la culture, tels que I'efficience physiologique de I'azote
(PEN), I'efficience interne de I'azote (NIE) et I'indice de récolte d'azote (NHI) mentionnés dans

les équations 5, 6 et 7 respectivement.

Sur la base des mesures ci-dessus, les indices suivants ont été calculés selon
(Dobermann, 2007 ; Burzaco et al., 2014 ; Woli et al., 2016) :

AE (kg grain Kg! N appliqué) : indique la contribution de N appliqué a 1’augmentation

du rendement en grains par rapport a un témoin non fertilisé :
AE = (GYy - GYy) /N 1)

Ou GY\ est le rendement en grains (t ha™® ; a 14% d'humidité) d'un traitement recevant 80 ou
150 kg N ha™! d'engrais, GY/ est le rendement en grains d'un traitement sans-N, N est la dose

de fertilisation azotée.

NRpE (kg N absorbé Kg* N appliqué) : indique la capacité de récupération de N a partir

de I’engrais azoté appliqué par rapport a un témoin non fertilisé :
NRpE = (TNUy —TNU,) /N (2

Ou TNUN est I’absorption totale de N dans le traitement de faible-N et fort-N (80 ou 150 kg N

ha™t) et TNUo est I’absorption totale de N dans le traitement sans-N.

La PFP (kg de grains kg™t N appliqué) : indiquant le rendement en grains récoltés par

unité de N appliqué :
PFP = GYy /N (3)

La TPE (kg biomasse kg™ N appliqué) : indique la biomasse aérienne totale produite

par unité de N appliqué :
TPE =DMA/N (4)

Ou I’accumulation de matiére seche (DMA) correspond a la biomasse végétale totale, y

compris le rendement en grains (0 % d’humidité).

PEN (kg grain Kg~* N absorption) : indique la capacité d’une plante a transformer une

quantité donnée d’engrais N absorbée en un rendement en grains :
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PEN = (GYy - GY,)/ (TNUy — TNU,) (5)

NIE (kg grain kg™* absorption de N) : refléte la capacité des plantes a convertir I'azote

absorbé en rendement grains :
NIE = GY/TNU (6)
Ou la TNU est I’absorption totale de N a maturité (R6).

Le NHI (kg kg™?) : est le rapport entre I'azote présent dans les grains et I'absorption totale

d'azote :
NHI = GrainN /TNU (7)

Ou : Grain-N est la teneur en azote des grains
2.4. Analyses statistiques

Des analyses de variance a deux facteurs (ANOVA) ont été utilisées pour tester la
signification des principaux effets (traitements azotés et génotypes) et leurs interactions pour
les parameétres agronomiques et les indices de la NUE, ou les traitements N et les génotypes ont
été traités comme des effets fixes et les blocs ont été considérés comme un facteur aléatoire.
Par la suite, le test de la plus petite différence significative (LSD) est utilisé pour comparer les

moyennes lorsque I’ANOVA montre un effet significatif.

Pour évaluer les relations entre les parameétres mesurés sous les traitements a faible-N
et a fort-N, une analyse de corrélations (p < 0,05) a été réalisée entre les indices de la NUE et
les autres parametres évalués. Toutes les analyses statistiques ont été effectuées a l'aide du
logiciel R (Team, 2013). L'ANOVA a été réalisée a l'aide du package Doebioresearch (Popat
& Banakara, 2020), tandis que pour l'analyse des corrélations, les packages Corrplot et
Ggcorrplot ont éte utilises pour calculer le coefficient r et p-value (Wei et al., 2017 ;

Kassambara & Kassambara, 2019).
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3. Résultats
3.1. Parametres agronomiques

Les résultats révelent des différences significatives entre les traitements azotés et les
génotypes (G) pour le rendement en grains (GY) et I’accumulation de matiére séche (DMA)
(Tableau 11). Cependant, l'effet du niveau N sur I’index de récolte (HI) n'a révélé aucune
différence significative. De plus, il y avait une interaction significative pour les trois parameétres.

Le GY est en moyenne de 10,49 t ha* & fort-N, soit 16,24 % et 46,17 % de plus que
celui a faible-N (9,03 tha ™) et sans-N (7,18 t ha™ 1), respectivement (Tableau 12). Les génotypes
ont montré des capacités différentes pour I'expression du GY. Les GY les plus €élevés ont été
enregistrés chez les populations P9 et P16 sous traitements sans-N (11,43 et 9,91 t ha™?) et
faible-N (13.12 et 13,02 t ha™!) respectivement et chez P2 (15,27 t ha™t) sous fort-N ; alors que
la population P11 avait le GY le plus faible pour les trois traitements azotés. La réduction de
GY provoquée par I'absence de fertilisation azotée (sans-N) était variable selon les génotypes,
étant plus prononcée pour P11 (42,3 %), P2 (41,2 %) et P13 (41,1 %) et moins prononcée pour
P3 (3,9 %), P9 (16,0 %) et P16 (19,3 %).

Des résultats similaires ont été observés pour la DMA (Tableau 11). La DMA a diminué
de maniére significative chez I’ensemble des génotypes lorsque les niveaux de N ont diminué
de 150 & 80 et 0 kg N ha* avec des valeurs de 20,60 ; 17,67 et 14,05 t ha %, respectivement.
Les populations étudiées expriment des capacités différentes de la DMA ; P2 a montré la
meilleure capacité avec une valeur moyenne de 25,56 t ha2, suivie de P13 (25,29 t ha™?) et P5
(25,08 t ha™) ; tandis que, P11 a eu la DMA le plus faible au niveau des 3 traitements azotés

avec une valeur moyenne de 6,44 t ha™*.

Pour le HI, I'effet du génotype a indiqué des différences significatives dans la capacité
de la DMA et sa répartition entre les tiges et les grains. Une variation de 0,36 a 0,52 a été
observée pour ce caractere avec une moyenne de 0,45 (Tableau 12). La meilleure répartition de
la matiére seche entre les grains et les tiges avec un HI plus élevé a été enregistrée chez H2
(0,52) et P3 (0,52).
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Tableau 11. Analyse de variance des parametres mesurés sous différents niveaux de
fertilisations azotés.

Source de variation

Traits Traitements N Génotypes Interaction
(N) G) (GXN)
Rendement en grains (GY) 115,88 " 90,93 361"
Accumulation de la matiére séche (DMA) 451,88 434,35 15,73
Absorption totale de N (TNU) 65448,0 20973,0 1795,0 "
Indice de récolte (HI) 0,001 ™ 0,024 ™ 0,004~
Efficience agronomique de N (AE) 21,2 1229,7™ 226,1™
Efficience de la récupération de N (NRpE) 0,01 ™ 0,38 0,16 ™
Productivité partielle des facteurs (PFP) 38612,0 " 6748,0 ™" 603,0 ™
Efficience totale de la production (TPE) 146687,0 " 30590,0 2196,0
Efficience physiologique de N (PEN) 2190,8 ™ 1295,0 ™ 2184,3 "™
Efficience interne de I'azote (NIE) 221,88 ™ 481,87 56,00
Indice de récolte de N (NHI) 0,001 ™ 0,016 ™ 0,005 ™
" : non significatif au niveau de probabilité de 0,05. *, ™, et ™ : significatif aux niveaux de 0,05, 0,01,

et 0,001, respectivement.

3.2. Absorption totale de I'azote

L’absorption totale de 1’azote (TNU) differe significativement selon le traitement N et
le génotype. En outre, une interaction significative a été enregistrée entre N x G pour la TNU
(Tableau 11). La TNU au niveau de traitement sans-N était de 132,91 kg N ha?, et qui a
augmenté de maniére significative & 176,70 (33,0 %) et 211,70 kg N hat (59,3 %) avec
I'augmentation des niveaux d’azote appliqués (faible-N et fort-N) respectivement.

La réduction de la TNU a la récolte (37,2 %) était plus élevée que la réduction
correspondante du GY (31,6 %) dans le traitement témoin (sans-N). Les génotypes étudiés ont
montré différentes capacités d'absorption de N ; P2 a donné la meilleure capacité avec une
valeur moyenne de 238,57 kg N ha?, suivie de P9 (222,42 kg N ha?) et de P5 (221,93
kg N ha™) ; tandis que, P11 (84,12 kg N ha?) a eu la capacité la plus faible pour les trois

traitements azotés.
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Tableau 12. Moyennes du GY, la DMA, la TNU et le HI au niveau des trois traitements azotés (sans-N, faible-N et fort-N).

GY DMA TNU HI

sans-N faible-N  fort-N sans-N faible-N  fort-N sans-N faible-N fort-N sans-N  faible-N  fort-N
P1 4,09gh 449cd 5,12de 6,70 ef 7,98 f 9,83 fg 87,52 ef 112,00 gh 126,84 ¢ 0,52ab 0,53a 0,45 bcde
P2 8,99 bc 10,86 ab 15,27 a 21,17 a 2473ab 30,77 ab 181,35 a 231,34 ab 303,03 ab 0,38 def 0,52a 0,43 de
P3 570efg 5,33cd 5,93 cde 9,03e 8,59 ef 10,39 fg 123,24 cde 113,94 fgh 142,73 g 0,54 a 0,51ab 0,49 abcd
P4 4,73 fg 597cd 731cd 9,38¢e 12,01de 12,33f 104,92 de 140,15 efgh 157,81 efg 0,43 bcde 0,49abc 0,51 ab
P5 7,75cde 10,62b 13,00 ab 19,21ab 22,46abc 33,57 a 158,61 abc 196,61 abcd 310,58 a 0,34ef 049abc 0,34f
P7 446 fgh 6,24c 7,25 cd 8,30 e 12,48de  11,85f 89,45 ef 149,71 defg 146,01 fg 0,47 abcd 0,45bcd 0,53 a
P9 1143a 13,12a 13,60ab 18,09 abc 21,71bc 26,08 cd 179,07 a 212,13 abc 276,07 abc 0,54 a 0,43 cde 0,45 bcde
P11 2,60 h 3,82d 450e 471 f 6,87 f 7,74 ¢ 56,45 f 87,54 h 108,37 ¢ 0,48 abcd 0,43 cde 0,50 abc
P12 6,46 def 6,79c 8/45¢ 13,57d 15,54d 1691e 151,54 abc 166,26 cdef 214,62 cde 0,40 cdef 0,43cde 0,43 cde
P13 7,81cd 13,02a 13,26 ab 21,17 a 25,78 a 28,92 bc 157,00 abc 221,82 ab 240,15 bcd 0,32 f 0,42 cde 0,39 ef
P14 9,21 bc 10,26 b 13,72 ab 1745bc 19,54c 26,74 cd 143,98 abcd 178,75 bcde 232,80 cd 0,45abcd 0,41de 0,45 bcde
P16 9,91 ab 12,01ab 12,28b 17,33bc 2555ab  23,63d 168,70 ab 246,35 a 207,40 def 0,50abc 0,40de 0,45 bcde
H1 847bcd 1199ab 129ab 16,03 bcd 24,08ab 26,27 cd 123,74 cde 214,85 abc 239,00 cd 0,45abcd 0,38¢ 0,42 de
H2 8,9 bc 11,88 ab 14,32 ab 14,60cd 20,10c 23,39d 135,17 bcd 202,40 abcd 258,35 abcd 0,53ab 0,38e 0,53a
Moy 7,18Db 9,03ab 1049a 14,05b 17,67ab 20,60 a 132,91 Db 176,70 ab 211,70 a 0,45 0,45 0,45
LSDo0s 2,06 2,36 2,64 3,58 3,95 3,81 39,09 53,57 63,00 0,10 0,06 0,07
CV% 17,07 15,56 14,96 15,19 13,33 11,03 17,52 18,12 17,73 13,32 8,62 9,48

G : Génotypes, GY : Rendement en grains, DMA : Accumulation de matiére séche, TNU : Absorption totale d'azote, HI : Indice de récolte, Moy : Moyennes,

LSD : la plus petite différence significative et CV% : Coefficient de variation.
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3.3. Efficience d'utilisation de |I'azote et ses indices
3.3.1. Indices de la NUE basés sur la fertilisation azotée

Les résultats révelent des différences hautement significatives entre les génotypes pour
I'ensemble des indices de la NUE basés sur la fertilisation. En outre, les différences entre les
traitements azotés et l'interaction (N x G) n'étaient significatives que pour la productivité
partielle des facteurs (PFP) et I’efficience totale de production (TPE) (Tableau 11).

Dans cette étude, la PFP et la TPE ont été affectées négativement par I'augmentation de
I'azote (Tableau 13). Les valeurs de la PFP et la TPE a fort-N étaient respectivement inférieures
de 38,0 % et 37,8 % a celles obtenues dans le traitement a faible-N. Les moyennes générales de
la PFP ont varié de 112,84 en faible-N a 69,96 kg de grain kg~* N appliqué en fort-N, avec une
valeur moyenne de 91,40 kg de grain kg* N appliqué. En ce qui concerne la TPE, les moyennes
générales variaient de 220,92 sous faible-N a 137,34 kg de biomasse kg™ N appliqué sous fort-
N, avec une valeur moyenne de 179,13 kg de biomasse kg N appliqué. La réduction de la PFP
causée par l'augmentation des niveaux d'engrais azoté a été variable selon les génotypes, étant
plus prononcée pour P13 (45,7 %), P16 (45,4 %) et P9 (44,7 %), et plus légére pour P2 (25,0
%), suivie de P14 (28,7 %) et P12 (33,7 %). De méme, la diminution de la TPE induite par
I'augmentation des niveaux de N a suivi des tendances similaires a celles observées pour la PFP,
étant plus prononcée pour P16 (50,7%) et P7 (49,3%), et plus légére pour P5 (20,3%) et P14
(27,0%).

La réponse de I'efficience agronomique (AE) et de I’efficience de la récupération de
I'azote (NRpE) a I'augmentation des niveaux de fertilisation azotée n'a pas révélé de différence
significative. En ce qui concerne les génotypes, ils ont montré des capacités différentes, en
particulier sous fort-N ou des variations génotypiques importantes ont été observées (Tableau
13). De plus, les valeurs de I'AE pour les génotypes variaient de -4,68 & 65,22 kg de grains kg™
N appliqué sous faible-N et de 1,53 & 41,9 kg de grains kg N appliqué sous fort-N. La NRpE
variait de -0,5 2 0,5 kg de grains kg™ N appliqué sous fort-N. La NRpE a vari¢ de -0,12 a 1,14
kg d'absorption d'azote kg™t N appliqué sous faible-N et de 0,13 & 1,10 kg d'absorption d'azote
kg* N appliqué sous fort-N. Les valeurs négatives pour I'AE ont été obtenues parce que les
rendements sous faible-N étaient inférieurs a ceux du traitement témoin (sans-N). Cependant,
les valeurs négatives pour la NRpE s'expliquent par le fait que I'accumulation de N total avec

un apport faible en N était inférieure a celle obtenue avec le traitement témoin (sans-N).
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Tableau 13. Moyennes des indices de la NUE basés sur la fertilisation sous faible-N et fort-N.

AE NRpE PFP TPE
G faible-N fort-N faible-N fort-N faible-N  fort-N faible-N  fort-N
P1 4,94 6,87 e 0,30 0,26cd 56,07cd 34,14 de 99,8 f 65,5 fg
P2 2349 4189a 0,62 08lab 135,79ab 101,78 a 309,1ab 205,1ab
P3 -4,68 153e -0,12 0,13d 66,56 cd 39,56 cde 107,3ef 69,2 fg
P4 15,51 17,26 bcde 0,44 0,35 bcd 74,60cd 48,77 cd 150,1de 82,2f
P5 35,86 35,01 abc 047 10la 132,74b 86,69 ab 280,7 abc 223,8a
P7 22,23 18,61 bcde 0,75 0,38 bcd 77,96 ¢ 48,33 cd 155,9de 79,0f
P9 21,09 14,51 cde 0,41 0,65abc 163,97a 90,71 ab 271,4bc  1739cd
P11 15,24 12,70 de 0,39 0,35bcd 47,72 d 30,02 ¢ 85,8 f 51,69
P12 4,02 13,21 de 0,18 0,42 bcd 84,82 ¢ 56,30 ¢ 194,3d 112,7e
P13 65,22  36,35ab 0,81 0,56abcd 162,81a 88,40ab 3223 a 192,8 bc
P14 13,05 30,01 abcd 0,44 059abcd 128,23b 91,44ab 2443 ¢ 178,3 cd
P16 26,26 15,85 bcde 097 0,26cd 150,06 ab 81,87 b 3195ab 157,5d
H1 44,03 29,53 abcd 1,14 0,77 ab 150,06 ab 8,99 ab 301,1ab 175,1cd
H2 37,28  36,15ab 0,84 0,82ab 148,56 ab 95,49 ab 2513 ¢ 155,9d
Moy 23,11 22,10 055 0,53 112,84a 69,96 b 2209 a 137,3 b
LSD ns 21,51 ns 0,48 29,47 17,57 49,4 25,4
CV% 10502 57,97 93,96 54,44 15,56 14,96 13,3 11,0

G : Geénotypes, AE : Efficience agronomique de I'azote, NRpE : Efficience de la récupération de I'azote,
PFP : Productivité partielle des facteurs et TPE : Efficience totale de la production, LSD : la plus petite
différence significative, CV% : Coefficient de variation.

3.3.2. Indices de la NUE basés sur la culture

Des différences significatives de I’efficience interne de 1'azote (NIE) entre les génotypes
au niveau des trois traitements azotés ont été obtenues ; tandis que, I'effet de traitement N n'était
pas significatif (Tableaux 11 et 14). Les résultats ont montré que les génotypes exprimaient
différentes capacités en NIE (Tableau 14) ou les génotypes H2, P14 et P9 étant plus aptes a
transformer I'azote absorbé en GY avec des valeurs moyennes de 60,95 ; 60,50 et 59,47 kg de
grains kg~* N appliqué, respectivement ; alors que les génotypes P12, P1 et P11 avaient une
capacité plus faible a transformer N absorbé en GY avec des valeurs moyennes de 41,25 ; 42,46
et 43,98 kg de grains kg™ N appliqué, respectivement. En plus, aucune différence significative
n'a été observée au niveau de I’efficience physiologique de l'azote (PEN). La PEN moyenne
était de 37,77 kg de grains kg* N absorbé et variait de -28,85 a 78,20 kg de grains kg™* N
absorbé sous faible- N et de 3,47 4 91,84 kg de grains kg~ N absorbé sous fort-N.
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Dans la présente étude, il y a eu une différence significative pour I’indice de récolte
d'azote (NHI) entre les génotypes, mais pas entre les traitements azotés et I'interaction G x N
(Tableau 11). Une variation de 0,53 & 0,74 a été observée pour ce caractére avec une moyenne
globale de 0,65. De plus, le NHI du génotype P3 (0,72) était le plus élevé, suivi de P1, P7 et P9
(0,67) alors que P5 (0,58) a enregistré la valeur la plus faible de NHI (Tableau 14).

Tableau 14. Moyennes des indices de la NUE basés sur la culture au niveau des différents
traitements azotés.

PEN NIE NHI
Geno faible-N fort-N sans-N faible-N fort-N sans-N faible-N fort-N
P1 -1,11 24,65 46,58 ¢ 40,27 g 40,54 f 0,70 0,67 0,63 cd
P2 -28,85 70,19 49,77 bc 48,16 defg 50,98 abcd 0,63 0,61 0,68 abc
P3 45,60 3,47 46,17 c 46,69 efg 41,74 ef 0,72 0,73 0,72 ab
P4 49,98 48,83 4521 ¢ 42,63 fg 46,29 cdef 0,63 0,60 0,69 abc
P5 42,29 33,37 47,73 ¢ 54,54 bcde 42,15 def 0,58 0,65 0,53 e
P7 28,69 52,64 50,98 bc 41,73 fg 49,68 bcde 0,69 0,57 0,74a
P9 34,19 12,91 64,09a 63,68a 50,64 abcde 0,72 0,66 0,65 bcd
P11 45,75 37,79 46,22 ¢ 44,05 fg 41,67 ef 0,66 0,67 0,65 bcd
P12 39,20 28,35 43,14 ¢ 41,02 fg 39,57 f 0,58 0,63 0,64 bcd
P13 41,80 91,84 50,67 bc 59,74 ab 54,98 abc 0,53 0,65 0,58 de
P14 14,97 53,54 64,47 a 57,17 abc 59,24 a 0,61 0,64 0,66 abcd
P16 28,23 61,99 60,52ab 49,20 cdef 59,59 a 0,66 0,60 0,63 bcd
H1l 37,98 29,09 68,79 a 56,23 abcd 54,01 abc 0,68 0,70 0,67 abc
H2 78,20 40,49 65,61a 61,14 ab 56,09 ab 0,72 0,70 0,74 a
Moy 32,64 43,02 53,60 50,50 49,08 0,65 0,65 0,66
LSDg 05 ns ns 11,40 0,57 9,12 ns ns 0,09
CV % 120,15 65,51 12,60 10,10 11,00 13,27 8,94 8,01

G : Génotypes, PEN : Efficience physiologique de I'azote, NIE : Efficacité interne de I'azote, NHI :
Indice de récolte de I'azote. LSD : la plus petite différence significative, CV% : Coefficient de variation.

3.4. Corrélations entre les indices de la NUE et les autres paramétres évalués

L'étude des corrélations indique que la TNU est fortement et positivement corrélée avec
la DMA et le GY au niveau des deux traitements N (faible-N et fort-N), ce qui démontre que la

TNU, la DMA et le GY se sont améliorées simultanément (Tableau 15).

De plus, des corrélations significatives ont été observées entre les indices de la NUE

basés sur la fertilisation, a savoir I’AE, la NRpE, la PFP et la TPE d’une part et le GY et la
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TNU d’autre part, mais leurs corrélations avec le HI n'étaient significatives que pour TPE sous
faible-N. Au niveau des 2 traitements azotés, les corrélations entre la NIE et le GY et la DMA
ont montré une tendance similaire a celle des indices de la NUE basés sur la fertilisation. En ce

qui concerne la PEN, elle était corrélée uniqguement avec la NIE et la AE sous fort-N.

*kk

En outre, sous fort-N, I’ AE est positivement corrélée avec la NRpE et la PEN (r= 0,84
et 0,63, respectivement), mais sous faible-N I’AE, elle n’est corrélée qu’avec la NRpE

(r=0,78""") ; toutefois, la corrélation entre la NRpE et la PEN n'a pas été significative au niveau

des deux traitements.
4. Discussion
4.1. Parametres agronomiques

Le matériel génétique examiné dans cette étude a révélé des capacités différentes pour
I'expression du GY en réponse aux différents traitements azotés. Selon Abe et al. (2013), la
différence de potentiel de rendement de chaque génotype testé était due a une variation
génetique différente. Des recherches antérieures ont affirmé I'existence d'importantes variations
du GY entre des génotypes testés sous différents traitements azotés (Du et al., 2020 ; Riache et
al., 2021). En outre, le GY a augmenté de maniere significative en réponse a l'augmentation du
taux d'application de N pour tous les génotypes étudiés. Une augmentation du GY chez le mais
en raison de l'augmentation des taux d'azote a également été signalée par Li et al. (2021). Ce
résultat n'est pas surprenant car 1’azote est un élément essentiel a la croissance et au

développement des plantes (Farooq et al., 2022).

Dans des conditions environnementales similaires, Riache et al. (2021) ont rapporté que
l'augmentation relative de GY du mais chez d’autres populations algériennes de mais apres

l'application de 120 kg N ha ! était de 36,6 % par rapport au traitement témoin.

Dans la présente étude, la variabilité du rendement observée dans l'interaction entre
G x N a montré que les populations réagissent differemment a différents traitements azotés.
Ceci est cohérent avec les résultats de Li et al. (2020) et Adeoluwa et al. (2022) dans lesquels
des différences significatives entre G x N pour le GY ont été observées. En outre, I'apparition
d'interactions G x N a permis de conclure que les génotypes les plus performants sous fort-N

ne sont pas nécessairement les meilleurs sous faible-N (Adu et al., 2018).
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Tableau 15. Corrélations entre les parametres agronomiques et les indices de la NUE au niveau de faible-N (au-dessous de la diagonale) et fort-N
(en-dessus de la diagonale).

GY DMA TNC HI NHI NIE AE NRpE PFP TPE PEN
GY 0,96 0,94 0,86 0,72 0,63" 1,00 0,96
DMA 0,95 0,98 0,69 0,72 0,66" 0,96 1,00
TNC 0,93™  0,95™ 0,64" 0,65 0,67 0,94 0,98
HI -0,70"  -0,61" 0,66™
NHI 0,88
NIE 0,72 0,55 0,63" 0,86 0,69™
AE 0,81™  0,81™ 0,777 0,53" 0,78 0,72 0,72
NRpE 0,78" 0,82 0,87 0,84 0,63 0,66"
PFP 1,00™ 0,95 0,93 0,76 0,817 0,78" 0,96
TPE 0,95  1,00™ 0,95  -0,70" 0,55" 0,81 0,82 0,95
PEN 0,56" 0,63"

GY : Rendement en grains, DMA : Accumulation de matiére séche, TNU : Absorption totale d'azote, HI : Indice de récolte, AE : Efficience agronomique de
I'azote, NRpE : Efficience de la récupération de l'azote, PFP : Productivité partielle des facteurs, TPE : Efficience totale de la production, PEN : Efficience

physiologique de I'azote, NIE : Efficience interne de l'azote, NHI : Indice de récolte de I'azote. 7,

et 0,001, respectivement.

*  hk

et ™" indiguent une signification aux niveaux de 0,05, 0,01
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Selon Mendonga et al. (2017), les plants de mais peuvent étre (i) efficaces dans
I'utilisation de N avec un rendement élevé dans des conditions optimales, mais sont fortement
affectés par le stress azoté, (ii) tolérants au stress azoté en montrant des rendements satisfaisants
avec des apports en N relativement faibles, mais seulement des rendements modérés dans des
environnements favorables. Par conséquent, un programme de sélection approprié doit étre
formulé pour améliorer les génotypes stables ou les génotypes spécifiques pour chaque apport
d'azote. Pour cette raison Banziger et al. (2006), lors de la sélection pour la tolérance aux faibles
teneurs en azote, ont mené leurs essais a une intensité de stress azoté qui entraine une réduction
d'environ 25 a 35 % du rendement des parcelles suffisamment pourvues en azote. La réduction
observée de 14,0 % du GY sous régime faible-N et de 31,6 % sous sans-N, dans notre étude,
est inférieure aux résultats de Abe et al. (2013) qui ont signalé une réduction de 35,2 et 76,4 %
du GY du mais sous faible apport en azote et chez le témoin, respectivement. Par conséquent,
la réduction de la fertilisation azotée de 150 kg N ha™* a 80 et a 0 kg N ha™* peut étre utilisée

pour sélectionner des populations capables de s'adapter a des conditions déficitaires en azote.

Dans cette étude, un GY élevé a été constaté chez les populations P2, P5 et P13 avec un
apport élevé en N, mais avec une réduction tres importante sous stress azotés (40,2 ; 40,4 et
41,1 %, respectivement). Une baisse de rendement moins importante causée par la réduction
du niveau la fertilisation azotée, de 150 a 0 kg a été constatée chez les populations P9 et P16
avec une diminution de 16,0 et 19,3 % respectivement. Par conséquent, P2, P5 et P13 sont
considérées comme les populations les plus efficaces dans des conditions optimales (forte-N),
tandis que, P9 et P16 sont les populations les plus tolérantes dans des conditions de stress. Les
populations P9 et P16, qui ont constamment produit des rendements élevés avec faible-N et
sans-N, peuvent présenter des caractéristiques souhaitables pour la tolérance au stress azote,
qui pourraient étre utilisées dans les programmes d'amélioration dans conditions de déficit azoté
(Adu et al., 2018). Les populations locales de mais représentent une source potentielle de traits
adaptatifs face aux deficits en azote, car elles ont éte traditionnellement cultiveées dans des sols
a faible fertilité (Lafitte et al., 1997).

Des résultats similaires ont été observés pour I’accumulation de la matiere séche (DMA)

*kk

avec un coefficient de corrélation hautement significatif (r= 0,96™" et 0,95 sous faible-N et
fort-N, respectivement). Ceci est en accord avec les résultats d'études précédentes, qui ont
rapporté que la DMA est positivement corrélé au GY (Begizew et al., 2020 ; Rahimi Jahangirlou
et al., 2021). Dans la presente étude, l'augmentation observee de 25,8 et 46,6 % de la DMA

sous faible-N et fort-N par rapport au traitement témoin, respectivement, est comparable aux

70



Chapitre 111

résultats de Abbasi et al. (2013) qui ont rapporté que la DMA a significativement augmenté par

la fertilisation azotée et variait entre 28 % et 39 % par rapport au témoin.

L’indice de récolte (HI) n'a été significativement affecté que par les génotypes, la non-
significativité des traitements azotés pour le HI suggére que tous les génotypes utilisés dans
notre étude ont la capacité de s'adapter a des conditions de faible apport en N (Adeoluwa et al.,
2022). Des résultats similaires ont été trouvés dans des études sur le mais dans lesquelles une
augmentation des niveaux de N n'a pas eu d'effet significatif sur le HI (Chen et al., 2015 ; Chen
et al., 2016). Ces résultats different de ceux rapportés par Chen et al. (2016) ainsi que Begizew
et al. (2020), qui ont observé que l'apport en engrais azoté augmentait significativement le HI.
Le HI des différents génotypes variait entre 0,36 et 0,53, ce qui est comparable a la fourchette

moyenne de 0,4 — 0,5 pour le mais donné par Tollenaar & Lee (2006) et Gondwe et al. (2014).
4.2. Absorption totale d'azote a maturité

Pour I’absorption totale d'azote a maturité (TNU), I'analyse des corrélations a indiqué
que la TNU avait une corrélation significative avec la DMA et le GY au niveau des deux
traitements azotés. Ces observations sont cohérentes avec des études antérieures démontrant
que la TNU, la DMA et le GY s'améliorent simultanément (Qiu et al., 2015 ; Xu et al., 2017).
Dans cette étude, l'augmentation des taux d'engrais azotés a entrainé une augmentation de la
TNU, avec une forte variation observée entre les génotypes. En général, la TNU a augmenté
d'une valeur moyenne de 132,91 4 210,02 kg N absorbé ha™* entre les traitements sans-N et fort-
N. L'azote minéral du sol était suffisant pour permettre une absorption moyenne de 132,91 kg
d'azote par hectare lorsqu'aucun engrais azoté n'a été appliqué. Sous régime sans-N, lI'apport en
N par le sol, incluant la teneur en nitrate avant le semis et la libération d'azote issue de la

minéralisation de la matiére organique, joue un réle crucial (Cui et al., 2009).

Chen et al. (2015) et Zhang et al. (2020) ont également rapporté que la TNU augmentait
avec la fertilisation azotée, principalement en raison de l'augmentation de la DMA, et parce que
la TNU suivait une tendance similaire a celle de la DMA et qu'une corrélation significative

existait entre ces deux parametres (Abbasi et al., 2012 ; Kamara et al., 2014).

De plus, les génotypes étudiés ont montré différentes capacités a absorber I'azote.
Certaines populations ont une meilleure capacité a absorber l'azote dans des conditions
d'absence d'intrants (sans-N) ou de faibles intrants (faible-N), comme P2, P9, P16, P5 et P13.
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L'absorption élevée d’azote dans des conditions de faible-N peut s'expliquer par le fait que les

génotypes possédent une plus grande tolérance au stress azoté (Ciampitti & Vyn, 2012).
4.3. Efficience d'utilisation de I'azote et ses indices

Les génotypes etudiés ont montré des différences significatives pour tous les indices de
la NUE a I'exception de I’efficience physiologique de N (PEN), suggérant l'existence d'une
grande variabilité des indices de la NUE entre les populations. Plusieurs études sont en accord
avec les résultats de cette étude (Gondwe et al., 2014 ; Ma et al., 2020). Des études antérieures
ont indiqué que la NUE et ses indices étaient affectés négativement par I'augmentation de N
chez le mais (Xu et al., 2017 ; Fu et al., 2020).

Cependant, cela n'est pas confirmé par nos données, qui révelent que le traitement N n'a
pas affecté de maniére significative la plupart des indices de la NUE, a I'exception de la
productivité partielle des facteurs (PFP) et I’efficience totale de la production (TPE). Des
résultats similaires ont été signalés dans des études sur le mais dans lesquelles I'augmentation
de la fertilisation azotée n'a pas eu d'effet significatif sur la PEN (Dhakal et al., 2021), la NRpE
(Dhakal et al., 2021), I’AE (Qiu et al., 2015), la NIE (Lai et al., 2022) et le NHI (Lai et al.,
2022). Le fait qu'il n'y ait pas de différence entre les trois traitements azotés pour ces indices
dans cette étude est probablement d a I'absorption élevée de 1’azote (TNU) dans le traitement

témoin.

D'un point de vue agronomique, I'AE est le produit de la NRpE et la PEN (AE
= NRpE x PEN) (Mueller & Vyn, 2016). Par conséquent, la compréhension des mécanismes
associés a la NUE, en particulier les deux composantes, est d'une importance majeure dans le
développement des programmes de sélection pour améliorer la NUE (Uribelarrea et al., 2007),

tout en maintenant un GY acceptable.

La contribution des deux composantes NRpE et PEN a la variation de I'AE a été validée
par les résultats de la corrélation, ou il a été montré que I'AE était plus fortement associée a la
NRpE (r= 0,84
rapportés par Moll et al. (1982).

KKk

) qu'a la PEN (r= 0,63") sous fort-N, ce qui est en accord avec les résultats

La contribution de N peut modifier I'importance relative de ces deux composantes principales
(NRpE et PEN) pour l'amélioration de I’AE, étant donné que dans le cas d'un faible-N, I'AE est
; PEN r=0,22"). En outre, ces résultats

*kk

uniquement déterminée par la NRpE (r=0,78

suggerent que la variation de la NRpE explique davantage la variation de I’AE que la variation
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de la PEN. Selon DoVale et al. (2012), quelle que soit la disponibilité de N, la NRpE est la
composante la plus importante de I’AE. Le résultat de la présente étude est contradictoire a
celui rapporté dans d'autres études (Moll et al., 1982 ; Ma et al., 1998) selon lesquelles, la PEN
est plus importante que la NRpE dans des conditions de faible-N. De plus, I'absence de
corrélation entre la NRpE et la PEN suggére qu'il est possible d'améliorer ces deux composantes

de I'AE de maniere indépendante (Rakotoson et al., 2017).

Dans cette étude, les valeurs de I’AE allant de -1,52 & 50,79 kg de grains kg* N
applique, comme indiqué dans le tableau 13, se rapprochent de celles indiquées par Ciampitti
& Vyn (2012) et la moyenne de 22,61 kg de grains kg~ N appliqués est comparable aux
résultats de Ciampitti & Vyn (2012) et Gondwe et al. (2014) qui ont signalé des moyennes
d'environ 24 et 21 kg de grains kg~* N appliqués, respectivement. De méme, I’AE moyenne
dans la présente étude était supérieure a celle rapportée par Riache et al. (2022) (8,36 kg de
grains kg™t N appliqué) dans des conditions environnementales similaires. En ce qui concerne
le comportement des génotypes, lors de cette étude, I’AE la plus élevée ne correspondait pas
nécessairement au GY le plus élevé. Cela suggere que la sélection pour 1'amélioration de I’AE
était indirecte, alors que la sélection pour I'amélioration du GY était intentionnelle (Ma et al.,
2020). Par conséquent, l'objectif de la sélection de la NUE devrait intégrer plusieurs
caractéristiques souhaitables d'utilisation de N (Mastrodomenico et al., 2018) avec un

rendement acceptable dans le méme génotype (Adeoluwa et al., 2022).

Pour I’efficience de la récupération de N (NRpE), nos résultats se situent dans une
fourchette de 0,01 a 0,95 kg N absorbé kg N appliqué, ce qui est en accord avec les résultats
rapportés par Ciampitti & Vyn (2012) et Yu et al. (2022), et une moyenne de 0,53 kg
d'absorption N kg N appliqué comparable aux résultats de Ciampitti & Vyn (2012) qui ont
rapporté des moyennes d'environ 0,49 kg N absorbé kg™ N appliqué ; mais plus élevée que
celle rapportée par Yu et al. (2022) (0,36 kg N absorbé kg N appliqué). De plus, les génotypes
de mais ayant une NRpE élevée se caractérisent par une absorption de N élevée (r= 0,74™). Par
conséquent, ces génotypes peuvent présenter un développement racinaire et une capacité
d'absorption de N élevee (Dordas et al., 2008 ; Mastrodomenico et al., 2018). 1l sera important,
a l'avenir, d'étudier les caractéristiques racinaires des populations présentant des valeurs NRpE

élevées.

En ce qui concerne la PFP et la TPE, les résultats ont été affectés négativement par
l'augmentation de N de 80 & 150 kg ha ™%, soit une réduction de 38,0% et 37,8 %, respectivement.

Woli et al. (2016) ont observé une tendance a la diminution de la PFP et de la TPE avec
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l'augmentation des niveaux d'azote. L'application d'une apport élevée en N réduit souvent la
PFP et la TPE, car le GY et la DMA augmentent moins que I'apport N. Kaizzi et al. (2012) ont
expliqué cette relation négative entre le taux d'engrais N et la PFP et la TPE par le fait que
I'utilisation de N par les plantes est souvent limitée par des contraintes abiotiques et biotiques
autres que l'apport d'azote. De plus, les valeurs moyennes enregistrées pour la NIE et le NHI,
soit 50,91 kg de grains kg™t N absorbé et de 0,65, respectivement, sont similaires a celles
rapportées par Zuffo et al. (2021) pour la NIE (53,83 kg de grains kgt N absorbé) et par Wang
et al. (2019) pour le HNI (0,67).

5. Conclusion

Dans notre étude, des différences significatives ont été observées entre les populations
pour tous les caracteres, a I'exception de la PEN, révélant I'existence d'une variabilité génétique
substantielle et adéquate pour les caractéres agronomiques et les indices de la NUE parmi les
populations algériennes du mais sous différents niveaux de fertilisation azotée. Cette grande
variabilité suggéere que le matériel génétique est adapté a une large gamme de disponibilité en
azote, en particulier dans des conditions sous-optimales (0 et 80 kg N ha—1). Les données
obtenues aideraient a la sélection parentale et a I'élargissement de la base génétique des

populations reproductrices du mais, afin d'améliorer le GY et la NUE.

De plus, une interaction significative entre G x N pour le GY a permis de conclure que
les populations adaptées a un apport élevé en azote (P2, P5 et P13) ne seront pas nécessairement
adaptées a un faible apport en azote. Cependant, les populations P9 et P16 ont présenté des
performances de rendement élevées et stables dans des conditions d'apport élevée et faible en
azote. Cette approche aide les petits agriculteurs a s'adapter aux conditions de faible
disponibilité en azote tout en réduisant leur dépendance vis-a-vis des ressources externes

souvent trés chéres.

L'identification de populations de mais tolérants au stress azoté dans des conditions de
stress et/ou efficaces dans l'utilisation de I'azote dans des conditions optimales est importante
pour une meilleure utilisation des cultivars avec l'adoption de pratiques agronomiques

améliorées pour des rendements élevés et stables.
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Chapitre 1V : Effets de la fertilisation azotée sur I'accumulation, la
répartition et la remobilisation de I'azote et de la biomasse végetale chez

quelqgues populations algériennes de mais

1. Introduction

Le mais constitue une source essentielle de sécurité alimentaire et nutritionnelle pour
des millions de personnes dans les pays en développement, notamment en Afrique et en
Amérique latine (Prasanna et al., 2020). En raison de sa contribution significative a la fourniture
de calories et de protéines. Par conséquent, I'amélioration du rendement en grains du mais et sa
concentration en protéines constitue une stratégie prometteuse pour lutter contre la famine et la

malnutrition dans le monde (Atlin et al., 2010).

Le rendement en grains du mais a régulierement augmenté au cours des 50 derniéres
annees grace a des améliorations génétiques et des pratiques agronomiques (Tollenaar & Lee,
2002 ; Duvick, 2005). En revanche, la concentration en protéines du grain (GPC) a diminué
dans les hybrides modernes (Chen et al., 2013). Donc, il existe une relation inverse entre le GY
et la GPC (Bogard et al., 2010). Par exemple, aux Etats-Unis, entre les années 1930 et 1990, le
rendement en grains du mais a augmenté d'environ 120 %, tandis que la GPC a diminué
d'environ 35 % (calcul effectué a partir des résultats de Duvick et Cassman (1999) in Chen et
al. (2015)). Par conséquent, I'amélioration simultanée du GY et de la GPC représente un défi
mondial majeur pour garantir la sécurité alimentaire, tant en termes de quantité que de qualité
(Zhang et al., 2020).

Récemment, quelques études ont montré qu'il serait possible d'obtenir un rendement en
grains et une concentration en protéines dans les grains élevée dans certains hybrides de mais,
en raison des différents mécanismes d'utilisation de lI'azote (Chen et al., 2014). 1l est donc crucial
de comprendre la dynamique de I'accumulation de la matiére séche et de I’azote dans les
cultivars de mais et la relation entre ces parameétres et la gestion de I'azote pour améliorer notre

capacité a augmenter le rendement en grains et la GPC simultanément (Yan et al., 2014).

Chez le mais comme chez d'autres céréales d'importance mondiale, deux processus
contribuent a la teneur en protéines des grains : (i) la remobilisation de I'azote absorbé par la
plante au stade végétatif et (ii) I'absorption de 1’azote aprés I'apparition des soies (Masclaux-
Daubresse et al., 2008 ; Nasielski et al., 2019). Pour satisfaire la demande en azote des grains
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en developpement, de grandes quantités d’azote sont progressivement remobilisées a partir de
divers organes végétatifs au cours de la phase de remplissage des grains (Masclaux-Daubresse
et al., 2010). Environ 35 a 65 % de I'azote du grain a maturité physiologique provient de la
remobilisation de lI'azote accumulé dans les organes végétatives avant I'apparition des soies ;
tandis que, les 35 a 65 % restants de lI'azote du grain proviennent de I'absorption d'azote apreés
I’apparition des soies (Nc-PostR1) (Gallais & Coque, 2005 ; Ning et al., 2017). Par conséquent,
il est important d'augmenter I'efficience de la remobilisation de N pour réduire les apports

azotés sans affecter les rendements et la qualité nutritionnelle (Havé et al., 2017).

La remobilisation et I'absorption de l'azote aprés 1’apparition des soies sont donc des
processus essentiels de I'efficience d'utilisation de l'azote (Gallais et al., 2007) et I'équilibre
entre les deux processus est la clé de I'amélioration de I'efficience d'utilisation de N (Masclaux-
Daubresse et al., 2010). Cependant, plusieurs auteurs ont mis en évidence une forte corrélation
négative entre ces deux processus (Ciampitti & Vyn, 2012 ; Chen et al., 2015). Ainsi, l'un des
objectifs les plus difficiles a atteindre pour améliorer la GPC est d'augmenter I'absorption
d'azote apres l'apparition des soies sans reduire I'efficience de remobilisation de I'azote (Zhang
et al., 2020).

Les contributions relatives de N végétatif remobilisé et de N absorbé apres 1’apparition
des soies a la teneur d’azote du grain (Grain-N) sont affectées par le génotype (Coque & Gallais,
2007) et des facteurs environnementaux externes, y compris le niveau de fertilisation azotée
(Kant et al., 2011 ; Chen et al., 2013). Dans des environnements a faible disponibilité en N, la
remobilisation de 1’azote devient une source plus importante pour la Grain-N (Gallais & Coque,
2005 ; Abe et al., 2013). En revanche, des apports élevés en N favorisent I'accumulation de Nc-
PostR1 et la fraction relative de la Grain-N provenant de la Nc-PostR1 (Lemaire et al., 2007).
Cependant, la fertilisation azotée peut simultanément diminuer I'efficience de la remobilisation
de I'azote (Fowler, 2003). En outre, comparativement aux hybrides sénescents, les cultivars qui
restent verts (stay-green) présentent généralement une absorption plus élevée de N apres
I’apparition des soies, accompagnée par une faible remobilisation de 1’azote (Thomas &
Ougham, 2014). L’absorption accrue d’azote apres la formation des soies prolonge la longévité
des feuilles d'une plante, favorisant ainsi une plus grande accumulation de la biomasse ce qui
contribue a I'amélioration du GY (Mu et al., 2015). Toutefois, une sénescence prématurée réduit
la surface foliaire verte ainsi que l'activité photosynthétique, entrainant une diminution

significative des rendements en grains (Gregersen et al., 2013). C'est donc un grand défi
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d'augmenter la remobilisation de I'azote des feuilles tout en assurant une photosynthese élevée

pendant la phase de remplissage des grains (Chen & Mi, 2018).

De méme, I'accumulation de la matiere seche (MS) dans le grain est déterminée par deux
principaux facteurs: (i) I'accumulation de la MS aprés l'apparition des soies et (ii) de
remobilisation de la MS des organes végetatifs (Chen et al., 2015). Cependant, le rendement en

grains dépend principalement de I'accumulation de la MS aprés 1’apparition des soies (Zhu et
al., 2010).

C’est dans cette optique que s’inscrit cette étude dont I'objectif est (i) d’étudier l'effet de
la fertilisation azotée sur I'accumulation, la répartition et la remobilisation de azote et de la
biomasse végétale entre les organes végétatifs et les grains chez quelques populations
algériennes cultivées en plein champ (ii) d’évaluer la proportion de N remobilis¢ et absorbé
apres I’apparition des soies allouée aux grains et déterminer la source la plus contribuante a la
teneur en N des grains (iii) d’identifier les caractéres liés a la remobilisation et a I'absorption de
N aprés I’apparition des soies et (iv) d'identifier les populations les plus prometteuses a utiliser
dans les programmes d’amélioration pour améliorer le rendement et la qualité nutritionnelle de

mais algérien.
2. Matériel et méthodes
2.1. Matériel végétal, dispositif expérimental et conduite de la culture

Les détails sur le matériel végétal utilisé et la mise en place de 1’essai sont mentionnés

dans la partie matériel et méthodes du chapitre 1.
2.2. Echantillonnage et mesures

A l'apparition des soies (stade R1 ; lorsqu'au moins 50 % des plantes d'une parcelle
présentent des soies exposees) et a la maturité physiologique (stade R6 ; lorsqu'au moins 50 %
des plantes présentent une couche noire visible a la base des grains), trois plantes saines et
uniformes consécutives du premier rang de chaque parcelle ont été coupées a la surface du sol
et séparées en feuilles, tiges (y compris tiges, gaines foliaires, panicules, les rafles et les spathes
au stade R6 ou épis au stade R1) et grains (au stade R6) pour déterminer la biomasse aérienne
(I'accumulation de la matiére séche de chaque partie de la plante en g plante™) (Zhang et al.,
2019).
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Tous les echantillons ont éte traités thermiquement dans une étuve a 105°C pendant 30
minutes, puis séchés a 75 + 5°C a poids constant, pesés pour obtenir le poids sec (MS, g
plante™), puis broyés en poudre fine (2 mm ; passée a travers un tamis a grillage de 2 mm) pour
déterminer la concentration en N (%), en utilisant la méthode de Kjeldahl (Bremner, 1960).
L'accumulation d'azote (g plante ) dans chaque partie de la plante a été calculée en multipliant
la concentration en N (%) par I'accumulation de la MS de chaque partie de la plante (g plante™)
(Zhang et al., 2022). Pour estimer la remobilisation de la MS et de N, on a supposé que toutes
les pertes des parties vegétatives étaient transférees au grain car la perte de la MS et de N due

a la respiration n'a pas été déterminée (Xu et al., 2022).
2.3. L’accumulation, la répartition et la remobilisation de I’azote et de la matiere seche

A partir des mesures de I'accumulation de la matiére séche (MS) et de I'azote (N), nous
avons calculé les indices suivants (Mi et al., 2003 ; Chen et al., 2013 ; Chen et al., 2014 ; Chen
etal., 2015) :

1. Remobilisation de la MS (otale / foliaire / tige) (§ plante™) = MS (totale / foliaire ftige) @ R1 — MS (totale
I foliaire / tige) & R6

2. Efficience de remobilisation de la MS (otale / foliaire / tige) (%) = 100 X (MS (totale / foliaire / tige) &
R1 — MS (totale / foliaire / tige) & R6) / MS (totale / foliaire / tige) & R1

3. Contribution a la MS du grain par la remobilisation de la MS (totae / foliaire / tigey = 100 X (MS
(totale / foliaire / tige) & R1 — MS (totale / foliaire / tige) & R6) / MS du grain

4. Accumulation de la MS (totale / foliaire / tige) @Pres l'apparition des soies = MS (totale / foliaire / tige)
a R6 — MS (totale / foliaire / tige) & R1

5. Remobilisation de N (otale  foliaire /tige) (g plante™) = NC (totale / foliaire ftige) & R1 — NC (totale / foliaire
/tige) @ R6

6. Efficience de la remobilisation de N (otale / foliaire / tige) (%0) = 100 X (NC (totale / foliaire / tige) & R1
— NC (totale / foliaire / tige) & R6) / NC (totale / foliaire / tige) @ R1

7. Contribution a la Nc du grain par la remobilisation de N (totale / fotiaire / tige) = 100 X (NC (totale
I foliaire / tige) & R1 — NC (totate / foliaire / tige) & R6) / NC du grain

8. Accumulation de N (totale / foliaire / tige) 2PreéS I'apparition des soies = NC (totale / foliaire / tige) & R6
— NC (totale / foliaire / tige) & R1

9. Pourcentage d'absorption de N aprés I'apparition des soies = 100 X (NC totale @ R6 — NC totale
aR1)/NcaR6
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10. Contribution a Nc du grain par N Accumulé apres I'apparition des soies = Accumulation
de N aprés R1/ Nc du grain a R6

Ou MS : I’accumulation de la matiere séche, MS toale : l1a biomasse totale de la plante, a
I'exclusion des grains (feuilles + tiges), Nc : la teneur en azote, NC totale : teneur en N des feuilles
+ tiges, R1 : stade de I’apparition des soies, R6 : stade de maturité physiologique.

11. La concentration en protéines des grains : GPC = GNC x 6,25

Ou GNC est la concentration totale en N dans les grains de mais, 6,25 est le facteur de

conversion pour le mais pour estimer la GPC (Mosse, 1990).
2.4. Analyses statistiques

Une analyse de variance (ANOVA) a deux facteurs a été effectuée a l'aide de logiciel R
(Team, 2013) ou les génotypes et les traitements azotés étaient considérés comme facteurs fixes,
et les blocs comme facteur aléatoire. Les moyennes ont été comparées a l'aide du test de la plus
petite différence significative (LSD) a p <0,05, lorsque I'ANOVA montre un effet significatif.
Pour évaluer les corrélations entre les paramétres mesurés, une analyse des corrélations de
Pearson (p <0,05) a été réalisée par paires entre les paramétres évalués. L'analyse de la variance
a été réalisée a l'aide du package Doebioresearch dans R (Popat & Banakara, 2020); tandis que,
pour I'analyse des corrélations, les packages Corrplot et Ggcorrplot ont été utilisés pour calculer

les coefficients r et p-value (Wei et al., 2017 ; Kassambara & Kassambara, 2019).
3. Résultats
3.1. Accumulation de la matiere seche aux stades R1 et R6

L’accumulation de la MS dans différentes parties de la plante (feuilles, tiges et totale)
aux stades R1 et R6 était significativement affectée par le génotype, le traitement N et leur
interaction (Tableau 16). Environ la moitié (48,11%) de la biomasse aérienne totale a été
accumulée lors du stade R1 (Figure 6A). De plus, cette accumulation a augmenté avec la

fertilisation azotée.

3.1.1. Accumulation de la matiére séche au stade R1

Au moment de l'apparition des soies, I’accumulation de la MS total variait de 36,88 a
171,54 g plante™ avec une moyenne de 101,50 g plante™® chez le traitement témoin (sans-N) ;
a partir de 52,17 & 209,88 g plante™ avec une moyenne de 134,54 g plante™ au niveau du
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traitement faible-N et de 56,73 & 289,93 g plante™ avec une moyenne de 166,96 g plante™ chez
le traitement fort-N (Tableau 16). De plus, I’accumulation de la MS sous le traitement témoin
était inférieure & 24,6 % et 39,2 % a celle de faible-N et de fort-N, respectivement. Les
populations P5 et P13 ont accumulé la biomasse totale la plus élevée avant I'apparition des soies
et avaient la MS totale la plus élevée au niveau des 3 traitements azotés avec des valeurs
moyennes de 212,39 et 212,06 g plante™, respectivement ; tandis que, P1 et P11 ont la plus
faible teneur en MS au niveau des trois traitements azotes avec des valeurs moyennes de 46,11

et 51,49 g plante?, respectivement.

L’accumulation de la MS des feuilles et des tiges a suivi un schéma similaire a celui de
la biomasse végétale totale au stade R1. Cependant, au moment de I'apparition des soies, 22,9

% de la MS se trouvait dans les feuilles et 77,1 % dans les tiges.

—
Y
~

(A) EMS au Rl OMS PostR1

HTige OFeuille

100% 100%

80% | 80% |

60% | 60% |

40% 40%

20% | 20% |

Accumulation de la MS totale (%)
Pourcentage d'accumulation de la MS au R1

0% 0%

sans-N faible-N fort-N sans-N faible-N fort-N

Figure 6. Pourcentage d'accumulation de la MS aux stades R1 et Post-R1 au niveau des trois
traitements azotés (A). Répartition de la MS (feuilles et tiges) au stade R1 au niveau des trois
traitements azotés (B).

3.1.2. Accumulation de la matiére séche au stade R6

Des résultats similaires ont également été observés pour I'accumulation de la MS a la
maturité physiologique (R6). L'accumulation de la MS totale (DMA) et du GY sont déja
présentée dans le chapitre 3. Dans I'ensemble, a travers les différents traitements azotés,
I’accumulation de la MS la plus élevée a été observée dans les tiges (45,5 %), suivie des grains
(43,9 %) et des feuilles (10,7 %) (Tableau 16).
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Tableau 16. Accumulation de la MS aux stades de I'apparition des soies (R1) et de la maturité physiologique (R6), ainsi que la remobilisation de la MS
apres R1 pour les 12 populations algériennes et les 2 hybrides au niveau des 3 traitements azotes.

Pop

P1

P2

P3

P4

P5

P7

P9

P11
P12
P13
P14
P16
H1

H2
Taux N
sans-N
faible-N
fort-N
ANOVA
G

N
GxN

MS au R1 (g plante™)

MS au R6 (g plante™)

Remobilisation de la MS (g plante™)

Tiges Feuilles  Total Tiges Feuilles  Grains Total Tiges Feuilles Total
40,4 ¢ 111 g 515 f 55,9 ef 12,0 hi 62,8 ef 130,7 fg -155 abc -0,95 cde -16,4 bcd
1372 b 446 b 1818 b 2025 a 453 ab 161,1 ab 4089 a -65,3 e -0,77 cde  -66,0 e
46,5 g 14,9 fg 61,4 f 58,9 def 12,7 hi 778 de 1493 ef -124 ab 2,20 abc  -10,2 abc
773 f 18,3 ef 95,7 e 79,3 d 179 ¢ 82,6 cd 1799 e -20 a 0,39 bcde -1,6 ab
158,9 a 534 a 2124 a 210,7 a 46,7 a 1439 b 4013 a -51,8 de 6,79 ab -45,0 de
79,6 f 18,3 ef 979 e 759 de 158 gh 823 cd 1740 e 3,7 a 2,51 abc 6,2 ab
130,5 bc 40,4 bc 1709 b 1413 b 351 de 1750 a 3514 b -10,8 ab 5,34 abc -5,5 abc
38,6 ¢ 105 ¢ 49,1 f 43,2 f 9,7 i 50,1 f 103,0 ¢ 4,6 a 0,85 bcd -3,8 abc
1118 cde 23,7 e 1355 d 1177 ¢ 28,3 f 995 ¢ 2455 d -59 ab  -4,56 de -10,5 abc
159,4 a 52,7 a 2121 a 2020 a 462 a 1564 b 4046 a -42,6 cde 6,42 ab -36,2 cde
104,2 e 319 d 1361 d 1498 b 37,9 cd 1522 b 3399 bc -455 de -6,06 e -51,6 e
1076 de 355 cd 1431 cd 1572 b 40,7 bc 1568 b 3548 b -49,6 de  -523 de 54,9 e
128,8 bcd 36,9 cd 1657 bc 1631 b 38,0 cd 1530 b 3541 b -34,3 bcd -1,09 cde -354 cde
1293 bc 383 c 1676 bc 1182 ¢ 30,6 ef 161,0 ab 3098 c 11,1 a 7,77 a 18,9 a
76,2 ¢ 253 b 1015 b 100,7 b 253 b 988 b 2249 b -24.6 -0,02 b -24.6
1035 b 31,1 ab 1345 a 1278 a 30,7 a 12422 ab 2828 ab -24,3 0,33 b -24,0
131,1 a 359 a 1670 a 152,0 a 333 a 1444 a 3296 a -20,9 2,61 a -18,3

*k*k

*

**

*kk

*

*

*kx

*

**

*k*k

*

*k*k

*k%k

*

*

*k%k

*

*

*kx

*

*kx

*k%k

ns

*

*k%k

*

ns

*kk

ns

ns

MS au R1 et MS au R6 : Accumulation de la MS aux stades de 1’apparition des soies et de la maturité physiologique, respectivement.
- significatif aux niveaux de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement.

" non significatif au niveau de probabilité de 0,05, *,

K Kk

, et

FkKk
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Tableau 17. Efficience de remobilisation de la MS, la contribution de la remobilisation de la MS au GY, I’accumulation de la MS aprés R1 (MS PostR1),
le pourcentage d’accumulation de la MS aprés R1 (MS-PostR1/MS-total) et la contribution de la MS accumulée apres R1 au GY (MS-PostR1/GY) au
niveau des 3 traitements azotes.

Efficience de Remob de la MS (%) Contribution de remob de MS au GY (%) MS MS-PostRY  \ e b0gR1/  GY/MS-total

Pop Tiges Feuilles Total Tiges Feuilles Total (5&5;2}1) M%(;E)(;tal GY (%) (%)
P1 -42,5 cd -9,7 cde  -35,2 de -25,3 bcdef -1,7 cdef -27,1 cdef 79,3 de 60,6 a 127,1 abcd 48,5 abc
P2 -52,2 d -6,4 bcde -40,9 e 453 f -2,3 def  -476 f 227,1 a 55,3 abc 147,6 a 39,4 ef
P3 -285 bed 139 a -17,8 abcde -15,5 abcde 2,8 abc -12,6 abcde 88,0 de 58,4 ab 112,6 bcdef 52,1 a
P4 -10,4 ab 1,1 abcd -7,4 abc -45 ab 0,5 abcde -4,0 abc 84,2 de 46,4 de 104,0 def 458 cd
P5 -33,0 bcd 12,3 ab -21,3 bcde -36,8 ef 43 a -32,5 def 188,9 b 46,9 cde 132,5 abc 36,1 f
P7 2,1 a 12,5 ab 4,4 ab 3,7 a 3,0 abc 6,7 ab 76,1 de 429 e 93,3 ef 47,4 bed
P9 -9,6 ab 10,9 ab -4,7 abc -6,8 abc 2,9 abc -3,9 abc 1805 b 51,5 bcde 103,9 def 50,4 ab
P11 -15,1 abc 7,8 abc -9,7 abcd -9,0 abcd 2,2 abcd  -6,9 abcd 539 e 51,3 bcde 106,9 cdef 48,7 abc
P12 -28,6 bcd -23,6 e -25,9 cde -13,2 abcd 51 f -18,4 bcde 110,0 cd 46,1 de 118,4 bcde 40,2 ef
P13 -30,9 bcd 9,8 abc  -20,3 bcde -30,7 def 3,9 ab -26,8 cdef 1926 ab 47,3 cde 126,8 abcd 38,0 f
P14 -49,4 d -215 e -419 e -29,4 cdef  -3,8 ef -33,2 ef 203,8 ab 59,1 ab 133,2 ab 449 cd
P16 -47,8 d -18,1 de -40,4 e -30,5 def -3,1 ef -33,6 ef 211,7 ab 59,2 ab 133,6 ab 45,0 cd
H1 -32,8 bcd -6,0 bcde -26,4 cde -24,2 bcdef -1,1 bedef -25,3 cdef 1884 b 54,2 abcd 125,3 abcd 43,5 de
H2 58 a 173 a 85 a 46 a 45 a 90 a 1422 ¢ 47,1 cde 91,0 f 52,3 a
Taux N

Sans-N -32,4 -1,3 ab -24,3 -24,7 00 b -24,7 1234 b 54,4 124,7 45,4
Faible-N -26,5 -25 b -20,7 -19,7 -01b -19,8 148,2 ab 52,5 119,8 44,8
Fort-N -21,0 39 a -14,8 -12,0 16 a -10,3 162,7 a 48,7 110,3 45,3
ANOVA

G *kk *kk *kk *kk *kk *kk *kKk *kk *kk *hk
N ns ns ns ns * ns * ns ns ns
GxN ns ns ns * ns kel ns ns * *

" : non significatif au niveau de probabilité de 0,05, *, ™, et ™" : significatif aux niveaux de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement.
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3.2. Accumulation de la matiere seche apres I’apparition des soies

L'accumulation totale de la MS aprés ’apparition des soies (MS-PostR1) dans le
traitement témoin (sans-N) était de 123,4 g plante™®, puis elle a augmenté de maniére
significative a 148,2 (20,2 %) et a 162,7 g plante ! (31,9 %) avec l'augmentation des taux
d'engrais azotés (faible-N et fort-N, respectivement) (Tableau 17), mais la proportion
d’accumulation de la MS apres 1'apparition des soies par rapport a 1’accumulation de la MS

totale (MS-PostR1/MSt, %) était similaire entre les 3 traitements azotés (51,9%).

Les populations étudiées expriment différentes capacités d'accumulation de la MS apres
la formation des soies ; P2 exprime la meilleure capacité avec une valeur moyenne de 227,1 g
plante™?, suivie de P16 et P14 avec des valeurs moyennes de 211,7 et 203,8 g plante™,
respectivement ; tandis que, P11 a la capacité la plus faible dans les trois traitements N avec
une valeur moyenne de 53,9 g plante’t. De plus, I'accumulation totale de la MS aprés la
formation des soies dans toutes les populations de mais représentait 91,0 a 147,6 % du

rendement en grains a la maturité (Tableau 17).

3.3. Remobilisation de la matiere séche et sa contribution a I'accumulation de la matiére

seche du grain

Le traitement N n'a pas affecté la quantité de remobilisation de la MS totale, 1’efficience
de remobilisation de la MS totale et la contribution & la MS du grain par la remobilisation de la
MS totale, mais a affecté de maniere significative celle de la MS des feuilles (Tableau 17).

Les valeurs négatives de remobilisation de la MS végétative et efficience de
remobilisation de la MS végétative et la contribution a la MS du grain par la remobilisation de
la MS végétative indiquent I'augmentation nette de la MS dans les organes végétatifs (feuilles
et tiges) apres l'apparition des soies jusqu'a la maturité ; tandis que, les valeurs positives
signifient la remobilisation de la MS des organes végétatifs au grain pendant la période de

remplissage des grains (Tableaux 16 et 17).

A I'exception des génotypes P7 et de H2, il y a eu une accumulation nette de la MS dans
les organes végétatifs (tiges et feuilles) dans les 3 traitements azotés (1,6 — 66,0 g plante™), ce
qui suggere que I’accumulation de la MS aprés I'apparition des soies dépasse I'exigence de la
formation du GY, indiquant I'absence de remobilisation de la MS végétative aux grains pendant

la période de remplissage des grains, ce qui signifie que le comportement net des tissus des
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feuilles et des tiges était celui d'un puits plutét que d'une source de remobilisation de la MS
(Tableau 16).

De la formation des soies a la maturite, la MS végétative des feuilles et des tiges chez
P7 et de H2 a diminué de 4,4% (6,29 plante™?) et 8,5% (18,9 g plante™?), respectivement, en
raison de la remobilisation de la MS vegétative aux grains. La remobilisation de la MS
végétative représentait d’environ 6,7 % et 9,0 % de la biomasse finale des grains pour P7 et H2,

respectivement (Tableaux 16 et 17).
3.4. Accumulation de I’azote aux stades R1 et R6

L'accumulation de N dans différentes parties de la plante aux stades d'apparition des
soies (feuille et tige) et de maturité physiologique (feuille, tige et grain) était significativement
affecté par le génotype, le traitement N (a I’exception de NC reuilles au R6) et I'interaction G x N
(a ’exception de la Grain-N) (Tableau 18).

3.4.1. Accumulation de I’azote au stade R1

La concentration de N des feuilles, des tiges et totale au stade R1 était significativement
affectée par le génotype, le traitement N et I’interaction G x N, indiquant que la différence de
la concentration de N au stade R1 entre les génotypes variait selon les différents traitements
azotés (Tableau 18). La concentration de N au stade R1 a augmenté avec I'augmentation des
taux de N. De plus, la concentration de N des tiges et des feuilles chez le traitement témoin était
de 0,83 et 2,09 %, respectivement, et qui a augmenté de maniere significative a 0,96 et 2,43 %

eta 1,04 et 2,65 % avec I’augmentation des apports azotés (faible-N et fort-N, respectivement).

Au stade de I'apparition des soies, la répartition de N dans les différentes parties de la
plante variait significativement entre les populations. En général, les tiges ont accumulé environ
57,4 % du N total absorbé par la plante, allant de 0,50 (P11) & 1,33 (P5) g plante™, alors que
l'accumulation de N dans les feuilles a varié de 0,31 (P11) a 1,12 (P5) g plante™®, ce qui
représente environ 42,6 % de l'absorption totale par la plante au stade R1 (Figure 7).
L’accumulation de N total dans les feuilles et les tiges a la formation des soies a augmenté avec
I'augmentation des taux de N (Tableau 18). De plus, lI'absorption de N dans le traitement témoin
(sans-N) était de 1,11 g plante™, puis a augmenté de maniére significative a 1,63 (46,4 %) et
2,15 g plante? (93,6 %) avec l'augmentation des doses d'engrais N (faible-N et fort-N,

respectivement).
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Figure 7. Pourcentage de répartition de I'accumulation d'azote (dans les tiges et les feuilles) au stade
R1 (A). Accumulation d'azote avant et aprés le stade R1 (B).
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Contribution de la Remob et N PostR1 au N des grains
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Figure 8. Pourcentage d’absorption de N avant et aprés I’apparition des soies (A), et pourcentage de
contribution du N remobilisé et absorbé apres R1 au N des grains (Grain-N) au niveau des trois
traitements azotes (B).

Les génotypes étudiés expriment différentes capacités d'accumulation de N avant
I’apparition des soies ; P5 a exprimeé la meilleure capacité avec une valeur moyenne de 1,12
g plante™, suivie de P9 et P13 avec des valeurs moyennes de 1,02 et 0,98 g plante™,
respectivement ; tandis que, P11 avait la capacité la plus faible pour les trois traitements azotés,
avec une valeur moyenne de 0,31 g plante*. Au niveau du traitement témoin, 52,2 % de
I’accumulation totale de N a la récolte a été réalisée a I'apparition des soies ; tandis que, 57,5 et
63,5 % de ’accumulation totale de N a la récolte ont été réalisées a I'apparition des soies au

niveau de faible-N et de fort-N, respectivement (Figure 8).
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3.4.2. Accumulation de I’azote au stade R6

Contrairement au stade R1, la concentration de N dans les tiges, les feuilles et les grains
a la maturité physiologique n’était pas affectée par le traitement N et par I’interaction G X N
(Tableau 18), indiquant que la concentration de N au stade R6 au niveau des 3 traitements azotés
était similaire et que les génotypes avaient une réponse similaire par rapport a l'augmentation
des niveaux de N. La concentration de N dans les organes vegétatifs (les feuilles et les tiges) a
diminué aprés le stade R1 chez tous les génotypes, indiquant que la remobilisation de N vers la
graine était possible au cours de la période de remplissage des grains. De plus, la concentration
de N moyenne dans les tiges, les feuilles et les grains parmi les différents traitements était de
0,61 ;0,91 et 1,52 %, respectivement. Une variation génotypique de la concentration de N a été
observée au niveau des grains. La concentration la plus élevee a été enregistrée par les
populations P3 (1,89%) et P1 (1,83%) ; tandis que, P14 (1,24%) et P13 (1,25%) avaient la

concentration la plus faible au niveau des trois traitements N.

Quant a I’accumulation de N des feuilles, des tiges et des grains, les résultats étaient
significativement affectés par le génotype, le traitement N (a I’exception de NC feilles) et
I’interaction G x N (a ’exception de la Grain-N). L'accumulation de N dans les organes
végétatifs (les tiges et les feuilles) au niveau du traitement témoin était de 0,75 g plante™, puis
a augmenté de maniére significative a 1,0 (33,0 %) et 1,18 g plante? (57,9 %) avec

I'augmentation des taux d'engrais N (faible-N et fort-N, respectivement).

En outre, I’accumulation de N dans les organes végétatifs a montré une réduction nette,
ce qui suggere que I’azote a été facilement remobilisé dans les grains au cours de la phase de
remplissage de grains (Tableaux 18 et 19). Dans I'ensemble, a travers les différents traitements
N, I’accumulation de N la plus élevée a été observée au niveau des grains (64,88 %), suivie des
tiges (25,45 %) et des feuilles (9,66 %). La variation de 1’accumulation de N dans les grains
était de 0,60 a 2,05 g plante™ avec une moyenne de 1,38 g plante™ au niveau du traitement
témoin ; de 0,93 a 2,38 g plante! avec une moyenne de 1,83 g plante* sous faible-N et de 1,13
a 3,25 g plante”! moyenne de 2,20 g de plante™ sous fort-N. La teneur en azote des grains
(Grain-N) la plus élevée a été enregistrée par les populations P9 et P2 au niveau du traitement
témoin (2,05 et 1,81 g plante™, respectivement), par H1, P13 et P16 sous faible-N (2,38, 2,37
et 2,37 g plante™® respectivement) et par P2 (3,25 g plante™) sous fort-N. Les populations P11
et P1 avaient la Grain-N la plus faible pour les trois traitements azotés (0,89 et 1,15 g plante™,

respectivement).
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La réduction du niveau de N de 150 & 80 et 0 kg N ha* a causé une réduction de 24,8
% et 37,5 % de la Grain-N, respectivement (Tableau 18). La réduction de la Grain-N causée
par l'absence de fertilisation azotée (sans-N) était variable selon les génotypes, étant plus
prononcée pour P2 (37,9 %), H2 (37,5 %) et P5 (33,0 %) et plus légeére pour P16 (2,0 %), P1
(13,7 %) et P3 (14,5 %).

3.5. Accumulation de I’azote aprés I’apparition des soies

L'accumulation de N apres la formation des soies n’était significativement affectée que
par le génotype (Tableau 19). Ces résultats ont indiqué que 1’accumulation de N aprés la
formation des soies au niveau des 3 traitements azotés était identique et que les génotypes
avaient une réponse similaire a I'augmentation des niveaux de N. Cependant, le pourcentage de
N accumulé apres I'apparition des soies a diminué avec I'augmentation des taux d'application
de N. Les génotypes étudiés expriment différentes capacités d'absorption de N apres la
formation des soies ; P2 a exprimé la meilleure capacité avec une valeur moyenne de 1,86 g
plante?, suivie de P16 et H1 avec des valeurs moyennes de 1,64 et 1,49 g plante?,
respectivement ; tandis que, P11 avait la capacité la plus faible pour les trois traitements N,

avec une valeur moyenne de 0,54 g plante™.

Le pourcentage d'accumulation de N aprés la formation des soies par rapport a
I’accumulation totale en N des plantes entieres de différents génotypes variait de 30,15 (P13) a
59,38 (P1) % avec une moyenne de 47,96% au niveau du traitement témoin ; de 27,64 (P13) a
57,26 (P16) % avec une moyenne de 41,88% sous faible-N et de 15,70 (P12) a 48,16 (H1) avec
une moyenne de 36,22% sous fort-N (Tableau 19). Aprés I’apparition des soies, 1’azote a été
remobilisé des organes végétatifs (feuilles et tiges) vers les grains. L'accumulation de N dans
les feuilles et les tiges a diminué, et variait de 0,69 (R1) & 0,27 (R6) g plante™ dans les feuilles
et de 0,94 (R1) 20,71 (R6) g plante™® dans les tiges. Plus de N a été remobilisé aprés R1 a partir
des feuilles que des tiges dans le traitement sans-N (0,30 vs 0,07 g plante™), faible-N (0,43 vs
0,20 g plante™) et fort-N (0,55 vs 0,41 g plante™?).
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Tableau 18. Concentrations et teneurs en N (feuilles, tiges, grains et total) aux stades R1 et R6 et la concentration en protéines des grains (GPC)

pour les 12 populations algériennes et 2 hybrides au niveau des 3 traitements azotés.

Concentration N au R1 (%)

Accumulation Nau R1 (gp™)

Concentration en N au R6 (%)

Accumulationde N auR1 (gp™')

Tiges Feuilles Total Tiges Feuilles Total Tiges Feuilles Grains  Total GPC (%) Tiges Feuilles  Grains Total
P1 127 a 314 a 1,67 a 053 e 036 hi 088 g 083 a 101 bc 1,83 ab 1,34 a 11.46 ab 047 hij 012 e 1,15 fg 1,74 fg
P2 0,76 de 193 g 1,05 de 1,07 abc 0,89 bc 1,96 bc 0,48 efg 0,85 de 150 d 0,92 cd 9.35 d 099 ab 039 a 243 a 3,82 a
P3 124 a 294 ab 1,65 a 0,6 de 0,44 ghi 1,04 fg 0,73 abc 0,97 bed 1,89 a 1,35 a 11.81 a 0,43 ij 0,12 e 1,47 ef 2,03 f
P4 104 b 259 cd 1,35 b 0,83 cd 0,47 fgh 1,31 ef 0,75 abc 0,96 bcd 166 ¢ 1,19 b 1041 ¢ 0,59 fghi 0,17 de 1,38 f 2,15 f
P5 0,79 de 2,07 fg 1,11 d 133 a 112 a 245 a 0,51 ef 0,84 de 1,42 de 0,88 de 890 de 1,09 a 04 a 2,05 bcd 3,55 abc
P7 105 b 276 bc 1,37 b 0,86 cd 052 fg 1,38 ef 0,71 bc 091 cde 164 ¢ 117 b 10.22 ¢ 0,55 ghi 0,15 de 1,36 f 2,05 f
P9 0,9 bc 2,49 de 1,31 bc 1,25 ab 1,02 ab 2,27 ab 0,57 de 1,06 ab 1,34 ef 1,00 c 8.40 ef 0,8 cde 0,38 a 2,38 ab 3,56 ab
P11 126 a 288 b 161 a 05e 031 081 g 0,78 ab 1,15 a 1,75 bc 1,29 a 10.95 bc 0,35 j 0,12 e 089 g 1,35 g
P12 1,02 b 252 c¢d 13 bc 123 ab 061 ef 1,84 cd 0,66 cd 0,97 bed 1,76 bc 1,14 b 10.97 bc 0,78 cdef 0,28 bc 1,79 de 2,84 e
P13 0,78 de 1,87 g 1,05 de 1,25 ab 098 ab 2,23 abc 045 fg 086 de 125 f 08 e 779 f 0,92 abc 0,40 a 1,98 cd 3,3 bcde
P14 0,84 cd 2,24 ef 1,17 c¢d 0,89 ¢ 0,72 de 1,61 de 0,49 efg 0,89 cde 1,24 f 0,87 de 775 f 0,72 defg 0,34 ab 1,89 d 2,96 de
P16 0,83 cd 2,19 f 1,16 cd 09 ¢ 078 cd 1,68 de 0,57 de 0,84 de 1,31 ef 0,93 cd 8.19 ef 0,9 bcd 0,35 ab 2,07 bcd 3,32 bcd
H1 066 e 189 g 09 e 0,88 ¢ 0,71 de 1,59 de 039 g 082e 1,34 ef 085 de 8.41 ef 0,65 efgh 0,32 ab 2,11 abcd 3,08 cde
H2 0,74 de 1,99 fg 103 de 098 bc 08 cd 1,78 d 0,56 def 0,68 f 1,4 de 1,01 ¢ 875 de 066 efg 0,21 cd 2,31 abc 3,18 bhcde
Taux N
NN 083 b 209 b 113 b 061 b 051 b 111 b 0,58 0,85 1,44 1 9.02 054 b 021 b 1,38 b 213 b
LN 09 a 243 ab 1,30 ab 093 ab 0,7 ab 1,63 ab 0,61 0,91 1,54 1,06 9.61 0,72 a 0,27 ab 1,83 ab 2,83 ab
HN 1,04 a 265 a 1,38 a 127 a 088 a 215 a 0,63 0,98 1,59 1,1 9.94 0,86 a 032 a 22a 3,39 a
ANOVA
G *k*k *k*k ***k *k*k **kk *k*k **kk *k*k **kx **kx **kx *k*k *k*k *k*k *k*k
N * * * * * * ns ns ns ns ns * ns ns *
GxN * * * fale ns * ns ns ns ns ns * * ns *

"s - non significatif au niveau de probabilité de 0,05, *, ™, et ™" : significatif aux niveaux de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement.
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De plus, la remobilisation de N dans les organes végétatifs a augmenté avec
I'augmentation des apports azotés. La remobilisation de N des feuilles variait de 0,19 (P11) a
0,72 (P5) g plante?, et la remobilisation de N des tiges variait de 0,01 (P16) & 0,46 (P12) g
plante~! (Tableau 19). L’efficience de remobilisation de N totale n'était pas significativement
affectée par le traitement N et I’interactions G x N, elle était, par contre, significativement
affectée par le génotype. En moyenne, I'efficience de remobilisation de N & partir des feuilles
était généralement plus élevée que celle des tiges (60% vs 15%). De plus, lI'augmentation de

I’apport en N a amélioré la remobilisation de N des feuilles vers les grains (57,42 a 63,11%).
3.6. Remobilisation de ’azote et sa contribution a I'accumulation de I’azote du grain

La contribution & N du grain par la remobilisation de N totale (CRem-N-total) et par N
accumulé apres l'apparition des soies (N-PostR1/Grain-N) était significativement affectée par le
traitement N, mais pas par le génotype et I'interaction G x N (Tableau 19). CRem-N-total s’est
améliorée avec l'augmentation des taux d'application de N, alors que la contribution de Nc-

PostR1 au Grain-N a diminué avec I'augmentation des taux d'application de N.

Dans I'ensemble, 22,5 a 48,5 % de N dans les organes végétatifs ont été remobilisés
dans les grains, contribuant a 24,8 % de N du grain a maturité chez le traitement témoin, 34,6
% au niveau de faible-N et 44,6 % au niveau de fort-N (Tableau 19). Ces résultats indiquent
que 75,2 %, 65,4 % et 55,4 % de N final du grain sous régimes sans-N, faible-N et fort-N,
respectivement, proviennent directement de I'apport du systéme racinaire pendant la phase du

remplissage des grains (Figure 8).
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Tableau 19. Remobilisation, efficience de la remobilisation de N (feuilles, tiges et total), contribution a la N du grain par la remobilisation de N,
accumulation de N apres R1, pourcentage d'absorption de N apres R1 et la contribution @ Nc du grain par N accumulé apres R1 pour les 12
populations algériennes et 2 hybrides au niveau des 3 traitements azotés.

Contribution de la Remob de N

Remob de N (g plante™") Efficience de Remob de N (%) oour N des grains (%) N&E?:&Sl N-PostR1/ Né'?éﬁ'?\ll/

Tiges Feuilles Total Tiges Feuilles  Total Tiges Feuilles Total (gp™ N-total (%) (%)
P1 0,06 cd 024 ef 0,30 e 6,7 bc 64,1 abc 30,3 4,1 19,8 cde 239 cd 0,86 efg 50,5 a 76,1
P2 0,08 cd 0,49 bc 0,57 bcde -02 ¢ 51,4 cde 23,5 1,7 19,1 de 20,7 d 1,86 a 48,5 ab 79,3
P3 0,16 bcd 0,32 def 0,48 de 18,9 abc 71 a 42,4 10,8 21,7 cde 32,5 abcd 0,99 defg 48,9 ab 67,5
P4 0,24 abcd 0,30 def 0,54 cde 17,9 abc 62,7 abcde 36,2 14,8 21,8 cde 36,7 abcd 0,84 efg 39,9 abcd 63,3
P5 0,23 abcd 0,72 a 0,95 ab 13,5 abc 63,8 abcd 38,0 9,0 34,6 a 43,6 abc 1,10 cdef 33,0 cd 56,4
P7 0,31 abc 0,37 cde 0,68 bcde 27,8 ab 69,4 ab 45,2 20,9 26,7 bcd 47,6 a 0,68 fg 33,1 cd 52,4
P9 045 ab 064 ab 1,09 a 36,7 a 62,7 abcde 48,5 19,0 27 abc 46,1 ab 1,29 bcde 36,3 bcd 53,9
P11 0,15 cd 0,19 f 0,35 e 26,2 ab 61,7 abcde 40,2 17,4 22,5 cde 39,9 abcd 054 g 38,9 abcd 60,1
P12 0,46 A 0,33 cdef 0,79 abcd 8,9 bc 51,3 de 27,6 17,5 178 e 35,3 abcd 1,00 cdefg 38,4 abcd 64,7
P13 0,32 abc 0,59 ab 0,91 abc 20,2 abc 57,8 bcde 38,1 14,8 316 ab 46,4 ab 1,07 cdef 314 d 53,6
P14 0,16 bcd 0,38 cde 0,54 cde 11,4 abc 50,8 e 29,8 6,8 19,6 cde 26,4 bcd 1,35 bcd 46,4 ab 73,6
P16 0,06 d 043 cd 0,43 de -38 ¢ 52,7 cde 22,5 0,2 20,8 cde 21 d 1,64 ab 48,8 ab 79,0
H1 0,22 abcd 0,39 cde 0,62 bcde 18,6 abc 51,9 cde 34,6 9,2 186 e 27,8 abcd 1,49 abc 49,1 a 72,2
H2 0,32 abc 0,59 ab 0,91 abc 286 ab 70,7 a 47,4 12,5 25,2 bcde 37,8 abcd 1,40 abcd 45,2 abc 62,2
Taux N
sans-N 0,07 b 0,30 b 0,36 b 5,6 574 b 29,5 3,5 213 b 248 b 1,02 48,0 a 752 a
faible-N 0,20 ab 043 ab 0,63 ab 16,4 59,9 ab 35,8 11,1 235 ab 34,6 ab 1,20 41,9 ab 65,4 ab
fort-N 0,41 a 0,55 a 0,97 a 27,5 63,1 a 42,7 19,3 25,3 a 446 a 1,24 36,2 b 55,4 b
ANOVA
Pop falale falaie faled faled faie ns ns fiaiad ns el w* ns
N * * * ns * ns ns * * ns * *
PxN * ns ns ns ns ns * ns ns ns ns ns

* Kk

" : non significatif au niveau de probabilité de 0,05, 7,

, et

FAK

: significatif aux niveaux de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement.
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Tableau 20. Coefficients de corrélation de Pearson (r) entre les parameétres de 1’accumulation, la répartition et la remobilisation de la MS et de N
et les caractéristiques végeétales liées au niveau de fort-N.

MS-PostR1 MS-PostR1

N151 MS-R1 GY-R6 MSt-R6 Rem-MSt ERem-MSt CRem-MSt MS-PostR1 IMSt IGY % Nc-R1 Nc-R1
MS-R1

GY-R6 0,84

MSt-R6 0,91 0,95™

Rem-MSt -0,58"

ERem-MSt 0,917

CRem-MSt 0,95™ 0,93

MS-PostR1 0,67 0,89 0,92 -0,81™ -0,61" -0,67"

MS-PostR1/MSt -0,74™ -0,86™" -0,86™"

MS-PostR1 /GY —-0,95™ -0,93™ —1,00™ 0,68™ 0,86™"

% Nc-R1 -081" -0,83" -0,78" -0,62"

Nc-R1 0,91™ 0,69™ 0,79 0,55" -0,53"

GNC (GPC) -0,63" -0,80™ -0,80"" 0,57 -0,82™ 0,78™

% Ntotal R6 —-0,75" -0,88™ -0,91™ 0,63 —-0,90™ 0,80 -0,56"
Grain-N 0,82 0,93 0,86™" 0,75 -0,72" 0,74™
Nc total-R6 0,92 0,93 0,95™ 0,82 -0,72" 0,87
Rem-N-total 0,66" -0,73" 0,83
ERemN-total - 0,69™ 0,76™ 0,74™ -0,61" -0,74™

CRem-N-total 0,58" 0,717 0,70™ —-0,84™ —-0,70™

Nc-PostR1 0,83 0,73" —0,55" 0,83 —-0,65"
N-PostR1/Nc-total -0,57" —-0,54" 0,79 0,54" —-0,54"
N-PostR1/N-Grains -0,58" -0,71™ -0,70™ 0,84 0,70

PR1 0,89 0,93 0,97 0,88 -0,81™ 0,75
PR6 0,88 0,93 0,98 -0,57" 0,90 -0,79™ 0,76™
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Tableau 20 (suite).

N151 (g';‘g) PRCTR GrinN  NetotalRe  Tort EREM - SREM e pogry NPOSIRL NROSRY o
% Nc-total R6 0,95

Grain-N -0,66"

Nc total-R6 -0,62" -0,76™ 0,94

Rem-N-total 0,57" 0,58"

ERemN-total 0,57"

CRem-N-total 0,79 0,78

Nc-PostR1 -0,62" —-0,68™ 0,78 0,717 -0,63"

N-PostR1/Nc-total -0,78" -0,60" -0,96™ 0,62

N-PostR1/N-Gr -0,79™ -0,78™ —-1,00" 0,63 0,96

PFF -0,84™ -0,92™ 0,80 0,89 0,68™

PR6 -0,83™ —-0,92™ 0,82 0,91 0,69™ 0,99

MS-R1 et MSt-R6 : accumulation de la matiere séche aux stade R1 et R6, respectivement. GY : rendement en grains. Rem-MSt : Remobilisation de la matiere
séche des organes végétatifs. ERem-MSt : Efficience de remobilisation de la matiére séche. CRem-MSt : Contribution de la remobilisation de la MS au GY.
MS-PostR1 : Accumulation de la MS aprés R1. MS-PostR1/MSt : Pourcentage de 1’accumulation de la MS aprés R1. MS-PostR1 /GY : Contribution de
I’accumulation de la MS aprés R1 au GY. % Nc-R1 : Concentration en N au R1. Nc-R1 : Accumulation en N au R1. GNC (GPC) : Concentration en N des
grains (concentration en protéines des grains). % Ntotal G6 : Concentration en N de la plante entiére. Grain-N : Teneur en N des grains. Nc total-R6 :
Accumulation de N dans la plante entiére au R6. Rem-N-total : Remobilisation de N végétative. ERemN-total : Efficience de remobilisation de N végétative.
CRem-N-total : Contribution de la remobilisation de N végétative au N des grains. Nc-PostR1 : Accumulation de N aprés R1. N-PostR1/Nc-total : Pourcentage
d'absorption de N apres I'apparition des soies N-PostR1/N-Grains : Contribution de I’accumulation de N végétative au N des grains. PR1 : Phase végétative.

PR6 : cycle de développement total. *, ™, et ™ : significatif aux niveaux de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement.
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4. Discussion
4.1. Accumulation de la matiére séche aux stades R1 et R6

L'un des objectifs de la présente étude était de déterminer comment la fertilisation azotée
peut affecter I'accumulation et la répartition de la matiere seche (MS) dans les populations
algériennes de mais aux stades R1 et R6. L’azote est I'un des nutriments les plus importants
pour la croissance des plantes (Ayadi et al., 2022) ; il affecte I'accumulation et la répartition de
la MS chez de nombreuses especes, telles que le mais (Subedi & Ma, 2005 ; Ning et al., 2013 ;
Qi & Pan, 2022), le blé (Dordas, 2009) et I'orge (Le Gouis et al., 1999).

Dans cette étude, I'augmentation de la fertilisation azotée a augmenté de maniére
significative I’accumulation de la MS des tiges et des feuilles a I'apparition des soies et a la
maturité physiologique et celle des grains a la maturité physiologique. De plus, notre résultat a
montré que 1’accumulation de la MS aux stades R1, PostR1 et R6 augmentait de maniére
significative avec l'augmentation du rendement en grains (r = 0,84, 0,89""et 0,95,
respectivement ; Tableau 20). Ceci est en accord avec les conclusions d'autres chercheurs, qui
ont rapporté que le rendement en grains était principalement déterminé par I'accumulation de la
MS (Dordas & Sioulas, 2009).

En outre, des différences significatives de I’accumulation de la MS entre les populations
ont été observées pendant les stades d'apparition des soies et de maturité physiologique. Par
ailleurs, l'interaction du traitement N x G était significative, ce qui indique que les populations
différaient dans leur modéle de réponse au taux de N. De plus, I'accumulation de la MS aux
stades R1 et R6 et la formation du GY sont étroitement liées avec la durée de la phase végétative
(r =0,87", 0,97 et 0,93, respectivement) et reproductrice (r = 0,88, 0,98 et 0,93,

respectivement). De méme, des études récentes ont révélé qu'une durée de croissance prolongée

*hKk

(avant, aprés l'apparition des soies et totale) est corrélée & une accumulation de la MS et a un
GY plus élevés (Tian et al., 2020 ; Liu et al., 2023).

4.2. Accumulation de la matiére seche aprés I’apparition des soies

L'augmentation obtenue, lors de cette étude, soit 20,2 et 31,9 % de I'accumulation totale
de la MS aprés I’apparition des soies, chez faible-N et fort-N par rapport au témoin (sans-N),
respectivement, a également éte signalée par d'autres chercheurs dans différentes conditions

pédoclimatiques (Chen et al., 2015a ; Chen et al., 2015b). En outre, I'accumulation totale de la
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MS apreés la formation des soies (MS-PostR1) chez toutes les populations de mais représentait
91,0 2 147,6 % du GY a maturité, indiquant une influence dominante de la MS-PostR1 sur le

GY, conformément a ce qui a été rapporté par d’autre étude (Bender et al., 2013).

L’accumulation de la MS apreés I'apparition des soies représentait environ 51,9 % de la
MS totale. Ce résultat concorde avec les études précédentes, indiquant qu'environ 50 % de la
biomasse séche totale a maturité est accumulée apres I'apparition des soies (Tollenaar et al.,
2004 ; Guo et al., 2021). Dans cette étude, le rendement élevé des genotypes P9, P2, H1, P13,
P14 et P16 provenait principalement de leur forte accumulation de la MS, en particulier pendant
la phase de remplissage des grains (r = 0,89™). Ce résultat est en accord avec les études
précédentes qui ont révélé que le mais a haut rendement avait une accumulation de la MS plus

élevée apres I'apparition des soies (Meng et al., 2016 ; Zhang et al., 2020).
4.3. Remobilisation de la matiere séche et sa contribution a la matiere séche du grain

La quantité et 1’efficience de remobilisation de la MS a partir des organes végétatifs
n'étaient pas significativement différentes entre les trois traitements N. Des études antérieures
ont rapporté que la remobilisation de la MS a partir des organes végétatifs était trés importante
pour la formation du rendement (Qi et al., 2020 ; Liu et al., 2023), ce qui est cohérent avec notre
résultat pour P7 et H2. Par contre, d'autres études ont rapporté que I’accumulation de la MS
apres 1’apparition des soies était plus importante (Liu et al., 2017), et qu'il y avait peu ou pas de
remobilisation de la MS depuis les organes végétatifs (Yang et al., 2017 ; Srivastava et al.,
2018), ce qui est cohérent avec nos résultats pour toutes les populations a 1’exception de P7 et

H2.
4.4. Accumulation de ’azote aux stades R1 et R6

La fertilisation azotée a augmenté de maniere significative I'accumulation de N aux
stades R1 et R6. Cette accumulation de N aux stades R1 et R6 en réponse a I'augmentation de
la fertilisation N a également été rapportée précedemment par plusieurs chercheurs (Abe et al.,
2013 ; Ning et al., 2017). L'accumulation de N augmente proportionnellement avec les apports
azotés, principalement en raison de I'amélioration de I'accumulation de la MS (Qiu et al., 2015).
Ce résultat a été confirmé par les résultats des corrélations (Tableau 20), ou il a été montré que
I’accumulation de N aux stades R1 et R6 était fortement corrélée avec I'augmentation de la MS
,0,797, 0,92 et 0,95

KKk KKk KKk

aux méme stades (r = 0,91 , respectivement).
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De plus, comme discuté par Bender et al. (2013), la prolongation de la phase de
croissance renforce I'importance de la disponibilité des éléments nutritifs, améliorant ainsi leur
absorption et utilisation par la plante ; et cette tendance a été confirmée par les résultats des
corrélations de notre étude, ou il a été montre que I'accumulation de N aux stades R1 et R6 était
positivement corrélée avec la durée de la phase végétative et reproductrice (r = 0,75, 0,76™,

0,89 et 0,917, respectivement).

De plus, la contribution de I’accumulation de la MS a l'accumulation de N était plus

KKk

importante que la concentration de N au stade R1 (0,91 vs — 0,53"). L'accumulation de N au
stade R1 a été réduite de 48,3 % dans le traitement sans-N par rapport au traitement fort-N. Par
conséquent, I’accumulation de N aprés R1 et/ou la remobilisation de N pour répondre a la

demande du grain sont donc nécessaires dans des conditions de faible disponibilité en N.

Selon Chen et al. (2015), les besoins en N du grain pendant le remplissage du grain sont
satisfaits soit par 1'absorption du sol aprés I’apparition des soies et/ou par la remobilisation des
réserves prélevées avant le remplissage du grain. Cependant, la proportion de contribution de
chaque fraction dépend de la disponibilité de N et de la mesure dans laquelle les réserves en N
stockées dans les organes végétatives peuvent étre remobilisées (Kosgey et al., 2013).

Dans cette étude, la concentration en N a diminué de I'apparition des soies a la maturité
dans les organes végétatifs, indiquant une remobilisation de N vers les grains en croissance au
cours de la phase de remplissage des grains. Une variation génotypique de la concentration de
N a été observée dans les grains. Cette différence génotypique pour la concentration en azote
des grains n'était pas affectée par le traitement N, ce qui suggere que la concentration en

protéines des grains était fortement liée a un déterminisme génétique (Chen et al., 2015).

La sélection du mais a entrainé une diminution de la concentration en protéines des
grains (GPC) (Chen et al., 2013). Par conséquent, la sélection de mais pour une GPC élevé
entraine souvent une pénalité de GY (Simmonds, 1995 ; Triboi et al., 2006). Cette relation entre
la GPC et le GY a été confirmée par notre résultat des corrélations (Tableau 20), ou une
corrélation fortement négative entre la GPC (GNC) et le GY (r =—0,80"") a été obtenue. Par
ailleurs, la teneur en azote des graines (Grain-N) est seulement corrélée avec le GY, et la GNC
n'a aucun effet significatif sur la sur cette derniere, ce qui est en accord avec les résultats

rapportés par (Ciampitti & Vyn, 2013).

En général, un GY elevé est associe a une concentration en N plus faible en raison de

I'effet de dilution (Ciampitti & Vyn, 2013), principalement dans les hybrides de mais améliores
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(Mueller et al., 2019 ; Guo et al., 2020). De plus, Ciampitti & Vyn (2012) ont démontré que
I'augmentation de I'efficience d'utilisation de I'azote dans les génotypes de mais ameliorés était
principalement associée a une faible GPC. Cette relation negative entre le GY et la GPC (GNC)
était cohérente avec les résultats d'une étude des QTL réalisée par (Mandolino et al., 2018). La
corrélation négative découverte entre la GPC et le GY en raison de la dilution par les photo-
assimilats (Triboi et al., 2006) représente un deéfi mondiale pour les stratégies visant a
augmenter la GPC sans pénaliser le GY (Chen et al., 2014). Ainsi, une coordination efficace
entre I'absorption et la remobilisation de I'azote apres I'apparition des soies apparait comme une
solution optimale pour résoudre ce probléme (Zhang et al., 2020). Les processus de la
remobilisation et I’absorption de N aprés ’apparition des soies (Nc-PostR1) se produisent
simultanément dans les tiges et les feuilles, ce qui suggére un renouvellement des protéines

dans ces organes (Hirel & Gallais, 2006).

Nous avons observe également une forte corrélation positive entre la teneur en azote des
grains (Grain-N) et 1’absorption de N aprés 1’apparition des soies et la remobilisation de N
(Tableau 20). Cependant, dans cette étude, la Grain-N avait une corrélation plus élevée avec
l'absorption de N apreés 1’ apparition des soies que la remobilisation de N (r= 0,78 vs r=0,57"),
ce qui est en accord avec les résultats rapportés par Coque & Gallais (2007) et de Chen & Vyn
(2017). Selon Guo et al. (2021), lors de la phase de remplissage des grains, I'accumulation
d'azote dans les grains provient principalement de lI'absorption d'azote du sol, plutét que de la

remobilisation de I'azote stocké dans les organes végétatifs.
4.5. Accumulation de I’azote aprés I’apparition des soies

Il est essentiel de comprendre les sources d'accumulation d'azote dans le grain (Grain-
N) et en particulier le compromis entre la remobilisation et I'absorption de N apres I'apparition
des soies pour aider a orienter les améliorations futures du GY, la GPC et la NUE (Ciampitti &
Vyn, 2013). Durant la période qui suit I'apparition des soies, la poursuite de I'absorption de
I'azote par les racines constitue un facteur clé pour retarder et réduire au minimum la nécessité
de remobiliser I'azote des organes végétatifs vers les organes reproducteurs (Ciampitti & Vyn,
2011), conservant ainsi la surface foliaire verte et prolongeant simultanément I'accumulation de
la MS (Moll et al., 1994). L'absorption continue de N par les racines au cours de cette phase
devrait prolonger la durée de la photosynthese de la plante, contribuant ainsi a I'augmentation
du GY final (Ciampitti & Vyn, 2011). De cette maniere, la perte de nitrate par lessivage pendant
I'étape de remplissage du grain peut étre potentiellement réduite (Yang et al., 2017). Cette
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relation entre l'absorption de N aprés 1’apparition des soies et la durée de la phase de
remplissage des grains, ainsi qu'entre l'absorption de N aprés 1’apparition des soies et le
rendement en grains, a été confirmée par nos résultats de corrélations (r= 0,69 ; r= 0,83™,
respectivement. La variabilité génétique observée pour I'accumulation de N aprés 1’apparition
des soies dans notre expérience pourrait expliquer les différences de capacité d’absorption de
N entre les populations. Quant a I'effet de N sur I'absorption de N apres ’apparition des soies,
des études antérieures ont indiqué que l'absorption de N aprés I’apparition des soies était
affectée négativement par la fertilisation azotée (Chen et al., 2015). Par contre, d'autres
chercheurs ont indiqué que 1'absorption de N aprés 1’apparition des soies était positivement

affectée par la fertilisation azotee (Zhang et al., 2020 ; Liu et al., 2021).

Dans notre étude, les différences d'absorption de N aprés la formation des soies (Nc-
PostR1) parmi les 3 traitements azotés n'étaient pas significatives ; suggérant que la fertilisation
azotée influence l'intervalle avant I’apparition des soies plus que I'absorption de N aprés la
formation des soies. En outre, 1'absence de I’interaction N x G dans la Nc-PostR1 montre que
toutes les populations ont répondu de la méme maniére a un apport plus important en azote.
Cependant, le taux de fertilisation le plus élevé a augmenté la proportion de I'absorption de N
apres 1’apparition des soies dans 1’accumulation totale de N au stade R6 ainsi que la proportion
de l'absorption de N aprés I’apparition des soies dans la teneur en azote dans les grains. La
contribution plus importante de 'absorption de N aprés 1’apparition des soies par rapport a la
remobilisation de N a la Grain-N souligne I'effet prépondérant du N disponible dans le sol sur

l'absorption de N aprés 1’apparition des soies (Abe et al., 2013).

En outre, une proportion importante de Nc-PostR1 a été redistribuée vers les grains dans
le traitement a faible teneur en azote, comparativement au traitement a forte teneur en azote.
L'allocation directe de N aux grains provenant de I'absorption de N apres 1’apparition des soies
était de 75,2 %, 65,4 % et 55,4 % au niveau des traitements sans-N, faible-N et fort-N,
respectivement, ce qui est trés similaire aux résultats publiés par Mu et al. (2018) (63%) ; En
revanche, Geng et al. (2018) ont observé qu'une plus grande proportion de N dans les grains
provenait de I'absorption de N apres I'apparition des soies, plutét que de sa remobilisation, dans
des conditions de forte disponibilité en N.

Une répartition accrue du N absorbé aprés I'apparition des soies directement sur le grain
peut réduire le besoin de la remobilisation du N végétatif pour satisfaire la demande en N du
grain et ainsi aider a maintenir la photosynthése des feuilles (Ning et al., 2017). En outre, la

corrélation négative documentée entre le N absorbé aprés 1’apparition des soies et le N
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remobilisé peut étre physiologiquement expliquée a partir de la relation linéaire positive entre
le N remobilisé et le N végétatif (Ciampitti & Vyn, 2013).

4.6. Remobilisation de I’azote et sa contribution a I'accumulation de I’azote du grain

Dans cette ¢tude, aprés 1’apparition des soies, I’accumulation de N a montré une
diminution notable dans les organes végétatifs, suggérant que celui-ci est remobilisé au cours
de cette période. Des études antérieures ont montré que N est remobilisé a partir de tous les
organes végétatifs (Chen et al., 2016) et commence a étre transporté vers les grains au stade R2
(Bender et al., 2013). Geng et al. (2018) ont montré qu'un faible stress azoté favorise la
remobilisation de certains nutriments de divers organes végétatifs et que le traitement a faible
teneur en N peut augmenter I'efficience de remobilisation de 1’azote. Cependant, certaines
études ont rapporté que l'efficience de remobilisation de I’azote dans les organes végétatifs
n'était pas affecté par la disponibilité de N (Mi et al., 2003). Dans la présente étude, le taux

d'application de N n'a pas affecté de maniere significative I'efficience de remobilisation de N.

Contrairement a la matiere séche, 36,02% du N dans les organes végétatifs (16,52% des
tiges et 60,15% des feuilles) des génotypes étudiés a été remobilisé vers les grains, ce qui
représente 34,7 % de la Grain-N. Selon Hirel et al. (2007), la majeure partie de N foliaire est
remobilisée au grain pendant la phase de remplissage du grain. Cela est cohérent avec les
résultats rapportés par Chen et al. (2014) et Liu et al. (2020) qui ont indiqué qu'environ 68,5 %
et 61,9% de l’azote foliaire accumulé au stade R1 était remobilisé vers les grains,
respectivement. Par conséquent, I'azote foliaire constitue l'une des principales sources
impliquées dans la synthése des protéines du grain (Chen et al., 2014). Cependant, Ta et
Weiland (1992) ont rapporté que I'efficacité de la remobilisation de N dans les tiges (75-85 %)

était nettement supérieure a celle observée dans les feuilles (60-73 %).

En outre, la remobilisation de N de la feuille peut entrainer une diminution de la surface
foliaire verte et la photosynthése (Mu et al., 2018). Cela signifie qu'il est difficile pour les
feuilles d'augmenter la remobilisation de I'azote tout en maintenant simultanément des taux
élevés de photosynthése (Chen & Mi, 2018).

Dans la présente étude, 65,3 % de I'azote présent dans les grains provient de lI'absorption
d'azote apres la formation des soies. Les 23,4 % et 11,3 % restants sont respectivement issus de
la remobilisation de I'azote depuis les feuilles et la tige. Ces valeurs sont comparables a celles

rapportées par (Mu et al., 2018). En général, I'amélioration de la remobilisation de 1’azote peut
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contribuer a augmenter sa teneur dans les grains (Chen et al., 2016 ; Ta & Weiland, 1992).
Uribelarrea et al. (2007) ont rapporté que la sélection de génotypes présentant une teneur élevée

en protéines entrainait une augmentation de I'efficience de remobilisation de N.

5. Conclusion

La détermination de la remobilisation de 1’azote et de la matiére séche chez le mais s'est
avérée essentielle pour une gestion optimisée de l'azote, permettant ainsi d'améliorer le
rendement en grains et la concentration en protéines, tout en augmentant [l'efficience

d'utilisation de l'azote.

Dans la présente étude, nous avons étudié pour la premiere fois I'effet de la fertilisation
azotée sur l'accumulation (avant et apres la formation des soies), la répartition et la
remobilisation de I'azote et de la biomasse végeétale chez quelques populations algériennes de
mais. Les résultats obtenus permettent non seulement de mieux comprendre les mécanismes
physiologiques impliqués dans I'utilisation de I'azote, mais aussi d'identifier des stratégies pour
optimiser le rendement en grains et la qualité nutritionnelle. La majorité des parametres
d'accumulation (avant et apres la formation des soies), de répartition et de la remobilisation de

I'azote et de la biomasse végétale ont été affectés par le niveau de la fertilisation azotée.

En outre, les corrélations positives observées lors de cette étude entre le rendement en
grains, I'accumulation de la matiére seche et de 1’azote avant I'apparition des soies, ainsi que la
durée de la phase végétative, indiquent qu'une accumulation précoce et élevée de la matiére
séche et de 1’azote avant la formation des soies est indispensable pour maximiser le rendement
et améliorer la qualité des grains. La grande proportion d’azote des grains a maturité, soit 65
%, provient de lI'absorption d'azote apres I'apparition des soies. Par conséquent, il est important

d'améliorer I'efficience de remobilisation de I'azote a partir des organes végétatifs.

Une bonne gestion de la fertilisation azoté, combinée a la sélection des génotypes a haut
rendement caractérisés par une efficience de remobilisation de N élevée, pourrait augmenter la
concentration des protéines (GPC) sans affecter négativement le rendement GY ou entrainer un
excédent d'azote stocké dans les organes végétatifs par 1’absorption de N apres I’apparition des
soies. Cependant, I’amélioration de génotypes de mais pour une concentration en protéines

élevée sans pénaliser le rendement présente toujours un défi majeur.
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Chapitre V

Chapitre V : Evaluation des caractéristiques de I'architecture du systéme
racinaire chez quelques populations algériennes de mais cultivées sous deux

niveaux contrastés d'azote

1. Introduction

L’architecture racinaire joue un réle majeur pour l'acquisition de I'eau et des nutriments
(Pestsova et al., 2016), I'ancrage des plantes (Reddy et al., 2020) et I'interaction avec les facteurs
biotiques et abiotiques de la rhizosphere (Smith & De Smet, 2012). Le systéme racinaire,
malgré son importance évidente (Wu et al., 2005), a recu moins d'attention dans la sélection
vegétale en raison de sa faible visibilité par rapport aux parties aériennes de la plante (Ma et al.,
2020).

Chez le mais, l'absorption de l'azote est fortement influencée par I'architecture du
systéme racinaire et son fonctionnement (Wani et al., 2021), en particulier dans des conditions
de carence en azote (Mi et al., 2007). Ainsi, I'amélioration de l'acquisition de I'azote par la
morphologie des racines est une nouvelle stratégie pour accroitre I'efficience d'utilisation de

I'azote chez le mais (Torres et al., 2019).

En plus, I'azote joue un réle clé dans la production de mais (Abdel-Ghani et al., 2013),
mais il a un colt important pour les agriculteurs et I'environnement (Good & Beatty, 2011). On
estime que 50 a 75 % de l'azote fourni au sol est perdu (Good & Beatty, 2011) par une
combinaison de lessivage, de dénitrification et de volatilisation (Cameron et al., 2013).
Toutefois, cette situation peut se rendre moins critigue en augmentant I'efficience de
I'absorption de I'azote.

L'azote est un élément mobile qui peut étre facilement lessivé a travers le profil du sol
(Cormier et al., 2016). Par conséquent, les cultivars de mais ayant un systeme racinaire plus
important peuvent avoir une meilleure efficience d'absorption de l'azote (Pace et al., 2015)
(Torres et al., 2019). Cependant, les caractéristiques des racines ont rarement été utilisées
comme criteres de sélection pour améliorer I'efficience d’absorption des nutriments (Tuberosa
& Salvi, 2007 ; Wang et al., 2019).

De nombreuses études ont montré une grande variation génétique et phénotypique dans

I'architecture racinaire (Pace et al., 2014 ; Torres et al., 2019), ce qui donne l'opportunité
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d'ameéliorer I'efficience d'utilisation des nutriments (Abdel-Ghani et al., 2015). Récemment, les
sélectionneurs de plantes se sont intéresses a la sélection de ressources naturelles pour améliorer

les caracteéristiques racinaires du mais (Li et al., 2015).

Le mais posséde un systéme racinaire complexe qui se compose de racines
embryonnaires et post-embryonnaires (Ju et al., 2018) formées a différents stades du
développement (Hochholdinger, 2009). Les racines embryonnaires comprennent une racine
primaire ainsi que quelques racines seminales, qui sont importantes pour le développement
précoce au stade de la plantule ; tandis que, les racines post-embryonnaires se développent a
partir des pousses et incluent les racines coronaires (formées sous la surface du sol), les racines
d’encrage (formées au-dessus de la surface du sol) et les racines latérales dérivées des péricycles
d'autres racines jouant un réle majeur dans lI'acquisition des nutriments du sol et I'ancrage de la
plante, notamment lors des stades ultérieurs de croissance et de développement (Hochholdinger,
2004 ; Hochholdinger, 2009 ; Li et al., 2019).

Les racines post-embryonnaires, portées par les pousses, constituent la majeure partie
de la biomasse racinaire chez les plantes adultes (Pace et al., 2014). Cependant, les jeunes
plantules présentent tous les types de racines que I'on retrouve chez les plantes adultes, a
I'exception des racines d'ancrage (Hochholdinger & Tuberosa, 2009). Par conséquent, les
plantules sont souvent utilisés pour I'évaluation des caractéristiques racinaires (Hochholdinger,
2004). En outre, I'étude des systémes racinaires des plantules a été I'approche la plus courante
pour éviter les difficultés liées aux contraintes de temps et de main-d'ceuvre pour collecter des

systemes racinaires intacts dans des conditions de terrain (Liu et al., 2017 ; Wang et al., 2019).

Plusieurs approches alternatives au laboratoire, pour le phénotypage des racines, ont été
adoptées pour permettre aussi un dépistage précoce des caractéres de 1’architecture racinaire
(RSA) chez le mais (Liu et al., 2017 ; Wang et al., 2019). A ce titre, la culture en rouleaux de
papier dans des conditions hydroponiques s'est avérée étre le meilleur systeme pour étudier
I'architecture des racines au stade plantule (Kumar et al., 2014 ; Wang et al., 2019). L'utilisation
de la culture en rouleau de papier offre un certain nombre d'avantages, notamment des mesures
rapides, peu codteuses et précises a un stade précoce (Abdel-Ghani et al., 2016 ; Liu et al.,
2017).

La disponibilité de I'azote dans le sol joue un réle determinant dans le développement
du systéme racinaire du mais (Abdel-Ghani et al., 2013 ; Li et al., 2015). Des résultats
contradictoires ont été observés quant a I'effet de la disponibilité de N sur la RSA (Gao et al.,
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2015). La plasticité de la RSA est une stratégie adaptative majeure pour optimiser I'acquisition

de I’azote (Mi et al., 2016), notamment en situation de carence en azote (Li et al., 2016).

De nombreuses études ont mis en évidence la grande diversité génétique présente dans
le mais algérien (Belalia et al., 2019 ; Belalia et al., 2021), qui offre une source de caractéres
ayant une valeur adaptative pour les environnements difficiles en raison de son adaptation a

long terme, sur plusieurs siécles, a des conditions extrémes.

C’est dans cette optique que s’inscrit cette étude dont les objectifs sont : (i) étudier la
variation phénotypique des populations algériennes de mais au stade plantule sous deux niveaux
contrastés de disponibilité en N (faible et élevée), (ii) déterminer les caractéres racinaires qui
expliquent la majeure partie de la variation phénotypique observée dans les populations
étudiées, (iii) identifier les populations les plus prometteuses pour les programmes de sélection
visant a améliorer I'efficience d'absorption de l'azote et enfin(iv) étudier, par une analyse de
corrélations, les relations entre les parametres de l'architecture racinaire (RSA) au stade
plantule, facilement détectables, et les caracteres agronomiques des plantes adultes ainsi que

d'autres paramétres liés a I'efficience d'utilisation de I'azote (NUE).
2. Matériel et méthodes
2.1. Matériel végétal

Les détails sur le matériel végétal utilisé dans cette partie sont mentionnés dans la partie

matériel et méthodes du chapitre 1.
2.2. Expériences hydroponiques

L’architecture racinaire (RSA) a été évaluée selon le protocole décrit par Abdel-Ghani
et al. (2016) dans un systéme de rouleaux de papier. Pour chaque génotype, 32 graines de taille
similaire ont été sélectionnées et désinfectées en surface pendant 15 minutes dans une solution
d'hypochlorite de sodium (6 %), puis lavées trois fois avec de I'eau distillée. Par la suite, quatre
graines stérilisées ont été placées sur une double couche de papier de germination brunes pré-
humidifiées avec une solution fongicide Captan® (2,5 g/L) pour éliminer tout risque de

développement de champignons au cours de I'essai.

Tous les rouleaux de papier de germination ont été placés, en orientation verticale, dans
des conteneurs en plastique (40 x 20 x 15 cm) contenant 6 L de solution nutritive de Hoagland

avec deux niveaux d'azote.
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La concentration d'azote dans la solution de Hoagland a fort niveau en azote (HN) est
de 15 mM de NOs, tandis que la concentration d'azote dans la solution de Hoagland a faible
niveau en azote (LN) est de 1,5 mM de NOs~ (Abdel-Ghani et al., 2013). Les autres éléments
sont restés constants dans les deux traitements N (Tableau 21). La composition des solutions
est décrite par (Abdel-Ghani et al., 2013 ; Abdel-Ghani et al., 2016). La solution nutritive a été

aerée par une pompe électrique tout au long de notre essai (Figure 9).
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Figure 9. Différentes étapes de ’expérimentation. (A et B) Stérilisation des graines. (C) Disposition
des graines sur le papier de germination. (D) Dispositif expérimental. (E) Développement des plantules
apres 14 jours du semis.

L’expérience a été menée dans une chambre de culture sous des conditions contrdlées
avec une photopériode de 16/8 h (lumiere/obscurité) a 25°C, et une humidité relative maintenue
a 65%. Apreés 14 jours, les plantules ont été conservées dans de I'éthanol a 30 % et conservées
dans une chambre froide pour éviter toute croissance supplémentaire. L'expérience a été menée
selon un dispositif en split plot, avec trois répétitions par traitement azoté (N). Chaque rouleau
de papier contenant trois plantules saines sur quatre ont é€té considérées comme une unité

expérimentale.
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Tableau 21. Composition de la solution nutritive de Hoagland utilisée dans I'étude sous les 2 niveaux N (15 et 1,5 mM NO3z").

Eléments nutritifs

L Concentration
Formule chimique

Masse moléculaire

Volume par 1 litre de SN

(mMJ/L) (g/mol) (ml/L)
HN : 15 mM de NOs-
Nitrate de potassium KNOs 50 101,10 5mlofl1M
Nitrate de calcium Ca(NO3z)2 4H,0 50 236,15 5mlofl1M
Phosphate mono-potassique KH2PO4 1,0 136,09 Imlof1lM
Sulfate de magnésium MgSQO4.7H,0 2,0 246,47 2mlof 1M
Solution mére de micronutriments 1 ml of stock solution
Chélate de fer Fe-EDTA 0,014 367,05 5 ml of 1000 mg/I
LN : 1,5 mM de NOs-
Nitrate de calcium Ca(NO3z)2 4H,0 0,75 236,15 0,75mlof 1 M
Phosphate mono-calcique Ca(H2P04)2-H.0 0,50 252,07 10 ml of 0,05 M
Sulfate de calcium CaS0s4-2H20 2,00 172,17 200 ml of 0,01 M
Sulfate de potassium K2SO04 2,50 174,26 5mlof0,5M
Sulfate de magnésium MgSQ4.7H.0 2,00 246,47 2mlof 1M
Solution mére de micronutriments 1 ml of stock solution
Chélate de fer Fe-EDTA 0,014 367,05 5 ml of 1000 mg/I
Solution mére de micronutriments
Acide borique H3:BO3 0,045 61,83 2,86 g/L
Chlorure de manganese-4 hydrate MnCl,-4H,0 0,01 197,90 1,81 g/L
Sulfate de zinc-7 hydrate ZnS04-7H,0 0,001 287,55 0,22 g/L
Sulfate de cuivre-5 hydrate CuSQ4-5H,0 0,0003 249,69 0,08 g/L
Acide molybdique 85% MoO3 0,0001 143,96 0,02 g/L
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2.3. Mesures phénotypiques

Au niveau de la région coronaire, les plantules ont été divisés en systémes racinaires et
pousses. Neuf caracteres phénotypiques ont été évalues pour chacun des deux niveaux azotées
(Kumar et al., 2014). La longueur de la racine primaire (PRL), la longueur des racines séminales
(SRL) et la longueur des racines coronaires (CRL) ont été mesurées avec une regle. La longueur
totale des racines (TRL) a été estimée en additionnant les longueurs de PRL, CRL et SRL pour
chaque plantule. Le nombre de racines séminales (SRN) et de racines coronaires (CRN) a
également été compté. Les graines ont été retirées des racines afin de mesurer le poids sec des
racines (RDW) et des pousses (SDW) et le rapport racines-pousses (RDW/SDW). Les racines
et les pousses ont été séchées dans une étuve a 65°C pendant 4 jours, jusqu'a obtenir un poids
constant. De plus, le pourcentage de réduction en réponse au stress N a été estimé comme suit
(Abdel-Ghani et al., 2013) : %Red = (HN — LN) / HN x 100. Ou : HN et LN représentent la

moyenne des caractéres testés sous des niveaux d’azote élevés et faibles respectivement.
2.4. Analyses statistiques

L'analyse statistique des données a été réalisée a l'aide du logiciel R (Team, 2013). Pour
chaque caractére dans les deux traitements azoteés, les statistiques descriptives (moyennes avec
leurs erreurs standards, gamme et coefficient de variation) ont été calculées. L'analyse de
variance (ANOVA\) a été effectuée par le package "Doebioresearch” (Popat & Banakara, 2020)
pour tester les différences entre les traitements azotés (N), les génotypes (G) et leurs interactions
N x G. Les analyses en composantes principales ont été réalisées a I'aide du package factoextra
(Kassambara, 2016) ; tandis que, pour les analyses des corrélations, les packages "Corrplot" et
"Ggcorrplot" ont été utilisés pour calculer les coefficients et les matrices de p-values (Wei et
al., 2017 ; Kassambara & Kassambara, 2019).

3. Résultats et discussion

3.1. Evaluation des caractéres liés a I’architecture racinaire

Les caractéristiques des racines n'ont pas éte utilisées auparavant comme critere de
sélection, principalement en raison des difficultés associées a la mesure sur le terrain au stade
adulte (Ma et al., 2020), en particulier chez les plantes vigoureuses comme le mais (Wang et
al., 2019).
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L'ANOVA a révélé des différences phénotypiques trés hautement significatives entre
les génotypes pour I'ensemble des caractéres pour les deux niveaux azotés (Tableau 22), avec
des coefficients de variation (CV%) allant de 9,87 (SDW) & 39,15 % (CRL) et de 11,66 (PRL)
a 32,84 % (RDW/SDW) au niveau de LN et HN, respectivement, indiquant la présence d'une
variation phénotypique assez importante (Tableaux 22 et 23). Les coefficients de variation
étaient comparables a ceux obtenus par Torres et al. (2019) sur 150 lignées consanguines de
mais. En outre, la majorité des caracteres ont présenté des valeurs de CV% plus élevées dans
les conditions de LN que HN. En général, I’ensemble des caracteres présentaient un CV%
intermédiaire ou faible, a I'exception de la CRL, la SRL et le RDW/SDW, qui avaient des

valeurs de CV% élevées.

Cette variation phénotypique considérable entre les 12 populations pour tous les
caractéres mesurés et évalues a la fois sous les LN et HN, offre une opportunité d'améliorer
I’efficacité d'absorption de 1’azote dans des conditions de stress. De méme, de nombreuses
études ont mis en évidence des variations génotypiques et phénotypiques substantielles dans les
caractéristiques racinaires en réponse a la disponibilité de 1’azote (Mundim et al., 2013 ; Torres
etal., 2019).

Tableau 22. Analyse de variance et carrés moyens des caractéres mesurés sous deux niveaux N.

Source de variation

Traits
Genotypes (G) Treatments (N) Interaction (G x N)

Longueur de la racine primaire 20,13 24,70 " 8,73"
Nombre de racines coronaires 2,98 0,01 1,787
Longueur des racines coronaires 488,47 158,45 " 163,50 ™
Nombre de racines séminales 2,76 465" 1,62
Longueur des racine séminale 523,10 214757 337,88 "
Longueur totale des racines 768,30 5134,50 " 753,10 ™
Poids sec de la pousse 856,11 ™ 2606,09 381,38 ™
Poids sec de la racine 766,24 132,91 "™ 277,82
Rapport racine-pousse 0,27 ™ 0,54 " 0,02 "

"s : non significatif au niveau de probabilité de 0,05, *, ™, et ™" : significatif aux niveaux de 0,05, 0,01,

et 0,001, respectivement.
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Afin de déterminer le pourcentage de variance phénotypique expliqué par les effets de
traitement azote, des génotypes et de leur interaction G x N, une ANOVA globale a été réalisee
pour tous les caracteres racinaires pour les deux niveaux d’azote (Figure 10). L'effet de 1’azote
sur la variation observée pour le SRN, la SRL, la PRL, la SDW et le rapport RDW/SDW était
clairement dominant (> 50 %) sur I’effet du génotype, de l'interaction ou des résidus. Par contre,
lavariation du CRN, la CRL et le RDW dépendait principalement de I’effet du génotype. L'effet
de l'interaction (G x N) était faible mais significatif pour tous les caractéres a I’exception du
RDW/SDW.
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Figure 10. Représentation schématique de I'ANOVA pour les paramétres étudiés dans les 14 génotypes
de mais cultivés sous les 2 traitements azotés. PRL : longueur de la racine primaire (cm), CRN : nombre
de racines coronaires, CRL : longueur des racines coronaires (cm), SRN : nombre de racines séminales,
SRL : longueur des racines séminales (cm), TRL : longueur totale des racines (cm), SDW : poids sec
des pousses (mg), RDW : poids sec des racines (mg), RDW/SDW : rapport racine-racine.

Les résultats de cette étude ont montré que la plupart des caractéristiques racinaires
étaient significativement affectées par le traitement azoté, a I'exception du CRN, de la CRL, du
RDW et du RDW/SDW. La PRL (6,80 %), le SRN (11,95 %), la SRL (22,97 %) et la TRL
(20,35 %) étaient significativement plus élevés au niveau de LN qu'au HN (Figure 11). D'autre
part, le SDW (15,88%) était significativement plus faible sous LN. Sous traitement LN, les
moyennes de la PRL, le SRN, la SRL, la TRL, le RDW et le SDW étaient respectivement de
17,04 ;4,41 ;54,14 ;94,29 ; 47,83 et 58,99, alors que sous traitement HN, les moyennes étaient
respectivement de 15,96 ; 3,94 ; 44,03 ; 78,35 ; 45,32 et 70,13.
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En général, sous LN, les génotypes ont démontré une croissance des racines supérieure
a celle des pousses, et vice-versa. Ces résultats indiquent que les ressources azotés ont été
preférentiellement allouées au développement des racines sous LN (Xu et al., 2020). Abdel-
Ghani et al. (2013) ont également indiqué que le développement des racines était plus prononce
sous LN que sous HN. Plusieurs études sur le mais ont montré que dans des conditions de LN,
le systéme racinaire augmente généralement sa taille et son poids pour entrer en contact avec
un plus grand volume de sol et, par conséquent, augmenter I'absorption des nutriments (Kumar
& Narayana, 2013 ; Li et al., 2019). Cependant, Gao et al. (2015) et Li et al. (2016) ont rapporté

des résultats contradictoires quant aux effets de la LN sur la croissance des racines.

Figure 11. Effet des traitements azotés sur I’architecteur racinaire aprés 14 jours de traitement.

Par ailleurs, une interaction significative a été observée entre le génotype et le traitement
N pour I'ensemble des caracteres étudiés, a lI'exception de RDW/SDW, ce qui indique que les
génotypes ont réagi differemment a différents niveaux de N. Par conséquent, les meilleurs
génotypes sous HN ne sont pas nécessairement les meilleurs sous LN. Cela suggére que les
sélectionneurs devraient utiliser différentes approches de sélection a différents niveaux de N
(Li et al., 2016). Cependant, la présence d'interaction non significative pour le rapport
RDW/SDW indique que, pour ce caractére, le classement des genotypes sous les 2 niveaux
d’azote LN et HN n'a pas changé.

Tous les caractéres, au niveau des deux traitements N ont eu une large gamme de valeurs
phénotypiques (Tableau 23). Cependant, & I'exception du SRN et de la SRL, les gammes de
variations étaient plus importantes sous LN que sous HN pour ’ensemble des caracteres. De
plus, tous les caracteres ont montré une différence de 2 a 5 fois entre les valeurs minimales et
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maximales et ont varié de 1,51 a 14,97 parmi les génotypes sous chaque traitement N, ce qui

est similaire aux résultats obtenus par Ma et al. (2020) sur 74 lignées de mais. Cette diversité

peut étre exploitée pour améliorer la tolérance a la sécheresse ou a la carence en nutriments.

Tableau 23. Statistiques descriptives des 09 caractéres testés pour les deux niveaux d’azote.

Traits TrtN Min (G) Max (G) Moy * SE FC CV% %Red

PRL LN 11,87 (H1) 22,50 (P5) 17,04+£069 190 1154 6,80
HN 12,32 (P11) 18,60 (P7) 1596+0,46 151 11,66

CRN LN 0,91 (P9) 4,67 (P7) 3,34+0,27 513 16,88 0,52
HN 1,50 (P5) 4,33 (P7) 332+0,20 2,89 1847

CRL LN 2,80 (P9) 41,92 (H2) 21,22+3,26 1497 39,15 15,56
HN 3,02 (P5) 35,25 (H2) 18,36 £2,42 11,67 28,40

SRN LN 2,59 (P9) 567 (P5,Hl) 441+022 219 12,65 11,95
HN 2,83 (P4) 6,50 (H1) 394+023 230 18,08

SRL LN 22,11 (P9) 71,40 (H1) 54,14 +3,18 3,23 20,92 22,97
HN 20,22 (P11) 72,72 (H1) 44,03 +3,23 3,60 31,07

TRL LN 40,60 (P9) 120,85 (H2) 9429+486 298 15,01 20,35
HN 47,12 (P11) 104,13 (H1) 78,35+4,67 221 20,77

SDW LN 30,59 (P1) 77,28 (P16) 58,99+3,76 2,53 9,87 -15,88
HN 49,54 (P11) 106,17 (P7) 70,13+4,50 2,14 19,69

RDW LN 12,84 (P9) 70,77 (P16) 4783+4,08 551 1741 5,54
HN 27,04 (P9) 58,87 (P7) 4532+325 2,18 19,79

RDW/SDW LN 0,26 (P9) 1,31 (P1) 0,85+0,07 504 23,69 23,30
HN 0,31 (P9) 1,05 (P1) 0,69+0,05 339 3284

TrtN : traitement N, LN : faible niveau de N (1,5mM NOg3), HN : niveau élevé de N (15mM NO3’), G
: génotype, SD : erreur standard, CV% : coefficient de variation, %Red : Pourcentage de réduction,
PRL : longueur de la racine primaire (cm), CRN : nombre de racines coronaires, CRL : longueur des
racines coronaires (cm), SRN : nombre de racines séminales, SRL : longueur des racines séminales
(cm), TRL : longueur totale des racines (cm), SDW : poids sec des pousses (mg), RDW : poids sec des
racines (mg), RDW/SDW : rapport racine/pousse.

3.2. Corrélations des caractéristiques racinaires

A chaque niveau de N, des corrélations significatives ont été observées entre les
différents caractéres racinaires et les coefficients de corrélation variaient de 0,01 a 0,94 pour
LN et de — 0,02 a 0,87 pour HN (Tableau 24). Sur les 36 estimations de correlations
phenotypiques, 15 coefficients se sont révélés significatifs au niveau de LN ; tandis que, 12
coefficients étaient significatifs au niveau de HN. Toutes les corrélations étaient positives a
I'exception de celles entre le SDW et le RDW/SDW dans les conditions de LN.
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Les mémes corrélations ont été trouvées dans les deux niveaux de N entre la TRL et la
CRL, laSRL et le RDW ; le RDW et la CRL, la SRL et le RDW/SDW ; le CRN et la CRL ; le
SRN et la SRL. Cependant, sous HN, les corrélations entre le CRN et la CRL ; le RDW et la
CRL ; laTRL et la SRL étaient beaucoup plus faibles par rapport au niveau de LN. De plus, les
corrélations entre le RDW/SDW et le CRN, le SRN, la SRL et la TRL ; entre le CRN, la TRL
et le RDW et entre le RDW et le SDW étaient significatives sous LN et non significatives sous
HN. Inversement, les corrélations entre la PRL et la TRL et le RDW et entre le CRN et le SDW

étaient significatives sous HN mais pas sous LN.

De méme que nos résultats, d'autres auteurs, tels que Li et al. (2016) et Sun et al. (2020)
ont mis en évidence une corrélation positive entre la TRL et le RDW, d'une part, et d'autres
caractéristiques racinaires, d'autre part. Par conséquent, la sélection basée sur le RDW et la TRL
pourrait étre suffisante pour étre utilisée comme indicateur de la taille totale des racines et
d'autres caractéristiques racinaires. Donc , il serait plus facile, d'un point de vue pratique, de se
concentrer sur le RDW plut6t que sur des caracteres chronophages, tels que les caracteres liés

a la longueur des racines (Kumar et al., 2012).

De plus, aucune corrélation n'a été observée entre la taille des grains (PMG) et les
caractéristiques de la plantule, ce qui indique que la taille des grains n'a aucun effet sur la
performance de la plantule (Abdel-Ghani et al., 2013). Cela suggere que les variations
observées entre les génotypes évalués étaient dues a une variation génétique et non a la taille
des graines (Manavalan et al., 2011). Ces résultats sont similaires a ceux rapportés par
Manavalan et al. (2011) et Abdel-Ghani et al. (2013), qui n'ont pas observé des corrélations
entre la taille des graines, la longueur des racines, le RDW et le SDW. Cependant, la littérature
fait état de résultats contradictoires concernant le role de la taille des grains sur le
développement des racines, indiquant une influence modeste de cette derniere sur la

morphologie des racines (Kumar et al., 2012).
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Tableau 24. Coefficients de corrélation de Pearson entre les différents caracteres des plantules a un niveau faible en N (en dessous de la diagonale)
et fort niveau en N (au-dessus de la diagonale).

PRL CRN CRL SRN SRL TRL SDW RDW RDW/SDW  PMG
PRL 0,17 0,41 —0,04 0,37 0,57" 0,47 0,65" 0,25 0,27
CRN 0,28 0,74 -0,19 0,03 0,42 0,73™ 0,28 -0,51 -0,02
CRL 0,17 0,63" -0,19 0,22 0,717 0,52 0,66" 0,05 -0,20
SRN 0,24 0,10 -0,15 0,86™ 0,49 0,10 0,32 0,27 0,49
SRL 0,32 0,34 0,09 0,94 0,84™" 0,30 0,67 0,40 0,51
TRL 0,44 0,66 0,74™ 0,52 0,73" 0,52 0,87 0,32 0,27
SDW 0,25 0,20 0,43 -0,21 0,01 0,32 0,31 - 0,54" 0,22
RDW 0,37 0,76 0,71 0,24 0,54 0,86 0,55 0,59" 0,07
RDW/SDW 0,18 0,58" 0,32 0,56" 0,66" 0,64" -0,41 0,59 -0,10
PMG -0,21 -0,28 -0,25 ~0,26 -0,17 0,29 0,03 —0,047 -0,17

PRL : longueur de la racine primaire, CRN : nombre de racines coronaires, CRL : longueur des racines coronaires, SRN : nombre de racines séminales, SRL :
longueur des racine séminale, TRL : longueur totale des racine, SDW : poids sec de la pousse, RDW : poids sec de la racine, RDW/SDW : rapport racine-pousse,

* Kk FhK

PMG : poids de mille grains (taille du grain), *, ™ et

: significatifs aux niveaux de 0,05, 0,01 et 0,001, respectivement.
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3.3. Analyse en composantes principales

Une analyse en composantes principales a été réalisée pour déterminer les caracteres les
plus contributifs a chaque niveau de N. Les deux premiéres composantes principales expliquent
73,46 et 74,82 % de la variation totale dans les conditions de LN et de HN, respectivement
(Tableau 25 ; Figure 12).

Dans les conditions de HN, la premiére composante principale, qui explique environ
47% de la variation totale, a révélé que la TRL, le RDW et la SRL étaient les caracteres les plus
importants. Pour la deuxiéme composante principale, qui a contribué a plus de 27 % de la
variation totale, les caracteres les plus prédominants étaient respectivement le RDW/SDW, le
CRN et le SDW.

Dans les conditions de LN, la premiére composante principale explique environ 50 %
de la variation totale et révele que la TRL, le RDW et le CRN sont les caractéres les plus
importants. Cependant, les caracteres contributifs les plus importants dans la deuxieme
composante principale sont le SRN, le SDW et la CRL, qui ont contribué & plus de 23 % de la

variabilité totale.

Tableau 25. Analyse en composantes principales des caractéres testés sous les 2 niveaux N.

Items Parametres WN AN
PCl1 PC2 PCl1 PC2
Valeurs propres 449 2,00 413 2,55
% de variance 49,93 22,17 45,88 28,34
% cumulatif 49,93 72,09 4588 74,22
Parameétres Longueur de la racine primaire (PRL) 0,48 0,13 0,66 -0,05
Nombre de racines coronaires (CRN) 0,75 0,30 051 -0,77
Longueur des racines coronaires (CRL) 0,61 0,61 0,75 -0,44
Nombre de racines séminales (SRN) 059 -0,72 040 0,62
Longueur des racines séminales (SRL) 0,80 -050 0,76 0,50
Longueur totale des racines (TRL) 0,96 0,11 0,98 0,11
Poids sec des pousses (SDW) 0,22 0,71 0,58 -0,65
Poids sec des racines (RDW) 091 0,24 0,89 0,20
Rapport racine/pousses (RDW/SDW) 0,75 -0,42 0,27 0,81
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Ainsi, la TRL, le RDW et la SRL expliquent la majeure partie de la variation
phénotypique pour les deux traitements azotes ; ils peuvent étre utilisés comme critéres de
sélection des plantules pour la morphologie des racines (Li et al., 2015). De méme, Kumar et
al. (2012) et Reddy et al. (2020) ont indiqué que la TRL et le RDW contribuent le plus a la
variation phénotypique totale et sont suffisants pour améliorer d'autres caracteristiques
racinaires. En combinaison avec l'analyse des corrélations, il parait que le RDW et la TRL
étaient suffisants pour expliquer la majeure partie de la variation racinaire et qu'ils pouvaient
étre utilisés comme caractéres idéaux pour le criblage de la morphologie racinaire au stade

plantule.

En se basant principalement sur ces deux caractéristiques, le RDW et la TRL, ainsi que
sur d'autres parameétres pour les deux traitements azotés, les populations les plus performantes
sont P16, P3 et P5 pour le traitement LN, et P7, P13 et P14 pour le traitement HN.
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Figure 12. Analyse en composantes principales des caractéres testés a un niveau d'azote faible (A) et élevé
(B). PRL : longueur de la racine primaire, CRN : nombre de racines coronaires, CRL : longueur des racines
coronaires, SRN : nombre de racines séminales, SRL : longueur des racines séminale, TRL : longueur totale
des racine, SDW : poids sec de la pousse, RDW : poids sec de la racine, RDW/SDW : rapport racines-
pousses.
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4.4. Corrélations entre les caracteristiques de I’architecture racinaire et les parametres
des plantes adultes

Pour étudier la relation entre les caractéristiques racinaires au stade plantule facilement
mesurables et les caractéres agronomiques des plantes adultes, mesurés sur terrain ainsi que
d'autres indices liés a la NUE, une matrice de corrélations de Pearson a été effectuée (Tableau
26).

Des corrélations significatives ont été observées entre certains parameétres de la RSA et
les parametres des plantes adultes (agro-morphologiques et de la NUE). En général, sur 144
estimations de corrélations, 6 et 26 coefficients étaient significatifs sous faible (LN/faible-N) et

forte disponibilité en azote (HN/fort-N), respectivement.

Sous faible disponibilité en azote (LN/faible-N), les six corrélations significatives entre
les caractéristiques de la RSA et les traits des plantes adultes ont été observées uniquement avec
les parameétres agro-morphologiques (PRL avec Vig et HI ; CRL avec FF, FM et HI ; et
RDW/SDW avec Vig), et non pas avec les indices liés a la NUE. Les corrélations non
significatives entre les caractéristiques de la RSA et celles des plantes adultes sous faible
disponibilité en N (LN/faible-N) pourraient s'expliquer par un niveau de N relativement élevé
dans le traitement faible-N en plein champ (80 kg N ha™'). Des résultats similaires ont été
rapportés par Abdel-Ghani et al. (2013) dans des conditions de faible disponibilité en N.

Sous forte disponibilité en azote (HN/fort-N), plusieurs corrélations significatives ont
été observées entre les caractéristiques de la RSA et les paramétres agro-morphologiques ainsi
que les indices liés a la NUE (PFP, TPE, NIE et NHI).

D’aprés Cane et al. (2014), les faibles corrélations entre les caractéristiques de la RSA
et les caractéres agronomiques ne sont pas du tout surprenantes si I'on considére que les données
relatives a la RSA ont été mesurées a un stade tres précoce et dans des conditions de croissance
incapables de reproduire correctement les conditions du sol, et donc incapables de tenir compte
de la plasticité de la RSA et de son role adaptatif pour le rendement en grains sur le terrain. Par
contre, Abdel-Ghani et al. (2013) ont evalué 74 lignées consanguines de mais pour les
caractéristiques racinaires en plein champ et en chambre de culture. Ils ont observé des
corrélations significatives et positives entre les caractéristiques racinaires au stade plantule et
les parametres des plantes adultes sous différents niveaux d'azote, suggérant qu'une croissance
plus vigoureuse des plantules pourrait favoriser un rendement en grains plus élevé (Sanchez et

al., 2018). Cela a ete confirmé par nos résultats des corrélations sous forte disponibilité en azote,
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Tableau 26. Coefficients de corrélation entre les caracteres des plantules (chambre de culture ;
chapitre 06) et des plantes adultes pour les populations algériennes de mais sous faible et forte
disponibilité en azote (LN/faible-N et HN/fort-N).

Traits TrtN PRL CRN CRL SRN SRL TRL SDW RDW R/S
Vig LN/faible-N  -0,34" 0,35"
HN/fort-N 0,36 0,37 -0,07" 034" 0,32"
FF LN/faible-N -0,32"
HN/fort-N -0,35"
FM LN/faible-N -0,34"
HN/fort-N -0,37"
HP LN/faible-N
HN/fort-N 0,46™ 0,40™
SF LN/faible-N
HN/fort-N 037" 0,34"
GY LN/faible-N
HN/fort-N 0,36" 031"
DMA LN/faible-N
HN/fort-N -0,42™ 0,36"
TNC  LN/faible-N
HN/fort-N -0,35"
HI LN/faible-N  -0,38" 0,32"
HN/fort-N 0,49™" 0,49™
AE LN/faible-N
HN/fort-N
NRpE LN/faible-N
HN/fort-N
PFP  LN/faible-N
HN/fort-N 0,36" 031"
TPE LN/faible-N
HN/fort-N -0,47" 0,36"
PEN LN/faible-N
HN/fort-N
NIE  LN/faible-N
HN/fort-N 0,31"
NHI  LN/faible-N
HN/fort-N 0,46™ 0,51™ 0,31"

PRL : longueur de la racine primaire, CRN : nombre de racines coronaires, CRL : longueur des racines
coronaires, SRN : nombre de racines séminales, SRL : longueur des racines séminales, TRL : longueur
totale des racines, SDW : poids sec des pousses, RDW : poids sec des racines, RDW/SDW : rapport
racine-racine, GY : Rendement en grains, DMA : Accumulation de matiere séche, TNU : Absorption
totale d'azote, HI : Indice de récolte, AE : Efficience agronomique de l'azote, NRpE : Efficience de la
récupération de I'azote, PFP : Productivité partielle des facteurs, TPE : Efficience totale de la production,
PEN : Efficience physiologique de I'azote, NIE : Efficience interne de I'azote, NHI : Indice de récolte

* Kk FhKk

de l'azote. °, ™ et 7 indiquent une signification aux niveaux de 0,05, 0,01 et 0,001, respectivement.
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ou I’ensemble des paramétres, a savoir le GY, la HP, la SF et la Vig étaient positivement
corrélés avec certaines caractéristiques racinaires, telles que le CRL, le SRN, le SRL, le TRL,
le RDW et le rapport RDW/SDW (Tableau 26). En outre, Cai et al., (2012) a également signalé
que le rendement en grains était étroitement associé aux caractéristiques de la RSA aux premiers

stades de développement chez le malis.

Dans une autre étude Yu et al. (2015), ont trouvé une forte corrélation entre le
RDW/SDW et la NUE a la formation des soies et ont conclu que les cultivars de mais avec un
RDW/SDW plus élevé avaient une NUE plus élevée. Certains auteurs ont affirmé que des
plantules vigoureuses a forte biomasse seraient excellentes pour avoir un meilleur établissement
du peuplement et par conséquent de meilleures performances en conditions de terrain (Bohn et
al., 2006 ; Paschold et al., 2010).

4. Conclusion

Une variation phénotypique considérable pour tous les caractéres étudiés aux niveaux
LN et HN a été obtenue. Les résultats suggérent une allocation préférentielle des ressources
azotées vers le développement des racines sous LN, indiquant que les génotypes dans des
conditions LN donnent la priorité a la croissance et au développement de leur systéme racinaire.
Par conséquent, cela pourrait constituer une stratégie d’adaptation visant a augmenter

I’efficience de 1’absorption de N dans des conditions de carence en N.

Parmi les caractéres racinaires étudiés, RDW et TRL pourraient étre plus faciles et plus
efficaces pour estimer la taille totale des racines et d’autres caracteres liés a la RSA. De plus,
certaines populations étudiées, telles que P16, P3 et P5, ont montré des performances plus
élevées dans des conditions LN ; tandis que, les populations P7, P13 et P14 ont montré des
performances plus élevées dans des conditions HN, offrant ainsi la possibilité d'améliorer

I'efficience d'utilisation de I'azote et/ou la tolérance au stress azoté.

En lI'absence de contraintes, la sélection directe pour les caractéristiques de la RSA dans
des conditions de terrain serait la meilleure approche pour cribler les génotypes le plus
performant pour une meilleure absorption d’azote, Toutefois, cette technique alternative, au
stade plantule, confirme sa fiabilité grace aux résultats des corrélations observées dans notre
étude ainsi que dans d'autres travaux antérieurs. En outre, cette technique a prouve son efficacité
en tant qu'outil puissant pour caractériser avec précision les caractéristiques de la RSA et

évaluer la diversité génétique.
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Chapitre VI : Analyse transcriptomique de deux populations algériennes de
mais présentant une tolérance contrastée au stress azoté

1. Introduction

Contrairement a I'approche de la révolution verte qui se concentrait sur le
développement de génotypes répondant a des doses élevées d'azote, la recherche actuelle se
dirige désormais vers des genotypes performants dans des environnements a faible teneur en
azote, sans compromettre la productivité des cultures (Subudhi et al., 2020). Cette approche de
sélection de génotypes tolérants au stress azoté a un grand potentiel comme moyen de renforcer
la résilience des cultures face aux variations environnementales dont celles liées aux stress
azoté, et de réduire la dépendance aux intrants chimiques, tout en préservant les ressources
naturelles (Faraj, 2011 ; Badu-Apraku et al., 2018).

En tant qu'élément essentiel, 1’azote joue un réle central dans la photosynthése en
contribuant a la synthése de la chlorophylle (Tantray et al., 2020) et des enzymes clés
impliquées dans le cycle de Calvin (Sugiharto et al., 1990). La photosynthese est le processus
par lequel les plantes transforment I'énergie solaire en énergie chimique. Elles utilisent cette
énergie pour synthétiser des substances organiques a partir de matériaux inorganiques tels que
le CO: et H.O (Tkemaladze & Makhashvili, 2016). La fluorescence chlorophyllienne,
étroitement liée aux processus de la photosynthese (Wu et al., 2019), est un outil puissant pour
étudier la relation entre les conditions de stress et I'efficience photochimique des plantes
(Maxwell & Johnson, 2000). Cette technique rapide, peu codteuse et non destructive permet de
surveiller I'activité photosynthétique in vivo, offrant une approche fiable pour le phénotypage
des phénomeénes physiologiques affectant I'appareil photosynthétique et son métabolisme
associé (Cen et al., 2017).

La fluorescence chlorophyllienne a un potentiel utile pour détecter les stress avant
I'apparition des symptdmes visuels, ce qui est idéal pour le criblage des génotypes en vue de
I'identification précoce de ceux qui présentent une tolérance élevée aux stress biotiques et
abiotiques (Gorbe & Calatayud, 2012 ; Wang et al., 2015). Dans ce contexte, certain nombre
d'études ont montré que la fluorescence chlorophyllienne est un bon indicateur des carences en
nutriments (Gorbe & Calatayud, 2012). Et est donc largement utilisée pour étudier la réponse
des plantes au stress environnemental (Yao et al., 2018 ; Killi et al., 2020), y compris les effets
d'une faible teneur en N (Simko et al., 2020).

117



Chapitre VI

Bien que la relation entre la carence en azote et la photosynthése ait été largement
étudiée chez le mais, on en sait moins sur le mécanisme moléculaire qui sous-entend la réponse
du systéme photosynthétique du mais a la carence en azote (Mu et al., 2017). Ces informations
sont importantes non seulement pour améliorer les performances de la photosynthese en cas
d'apport insuffisant d'azote par 1’amélioration génétique, mais aussi pour le développement

d'outils moléculaires potentiels pour le diagnostic de I'état de nutrition azotée (Mu et al., 2017).

RNA-seq, I'une des techniques de séquencage a haut débit de nouvelle génération (Quan
et al., 2016), a éte largement utilisé récemment par rapport aux méthodes de séquencgage
traditionnelles (Chen et al., 2011), en raison de son haut débit, de son faible codt et de sa grande
sensibilité (Kakumanu et al., 2012). Ainsi, cette technique offre des opportunités fascinantes
dans le domaine des sciences de la vie et a considérablement amélioré I'efficience et la rapidité
de la découverte des génes (Hao et al., 2011). Ces derniéres années, grace a cette technique, les
profils transcriptomiques de nombreuses plantes ont été étudiés dans diverses conditions, y
compris les stress biotiques et abiotiques (Soniya et al., 2023), tels que le stress azoté (Tan et
al., 2020), stress salin (Ju et al., 2023) et le stress hydrique (Zhao et al., 2020).

L'étude des profils d'expression génique constitue une approche prometteuse pour
approfondir la compréhension des réponses des plantes aux stress environnementaux, ce qui
pourrait grandement faciliter la sélection de génotypes mieux adaptés (Zenda et al., 2019),
notamment dans des conditions de stress azoté (Wang et al., 2019). C’est ainsi qu’au cours des
deux dernieres décennies, des efforts ont été déployés pour comprendre la base moléculaire et
physiologique des plantes cultivées sous stress azoté, ce qui a permis d'identifier un grand
nombre de genes différentiellement exprimés (DEGS) sous un apport limité en azote dans de
nombreuses cultures (Curci et al., 2017 ; Quan et al., 2019 ; Subudhi et al., 2020).

La majorité des recherches se sont principalement focalisées sur la compréhension de la
régulation de I'expression des génes sensibles a I'azote dans un seul génotype soumis a un stress
azoté (Singh et al., 2022). Cependant, sans comparer les differences transcriptomique entre
deux génotypes présentant une tolérance contrastée au stress azoté, il était impossible de séparer
les génes de tolérance au stress aux genes sensibles au stress (Sinha et al., 2018 ; Singh et al.,
2022). Par conséquent, 1’analyse comparative du transcriptome entre les génotypes tolérants au
stress N et les génotypes sensibles est devenue plus reconnue comme un outil de compréhension
de I'efficience d'utilisation de I'azote et/ou de la tolérance au stress azoté (Yang et al., 2020 ;
Yan et al., 2021) et d’identification des génes candidats (Sinha et al., 2018).
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Dans la présente étude, nous avons examingé les effets du stress a faible teneur en azote
au stade plantule (\V/5) sur les caractéristiques de la fluorescence chlorophyllienne ainsi que sur
certains parametres morpho-physiologiques chez deux populations algériennes de mais
présentant une tolérance contrastée au stress a faible teneur en azote. Par la suite, a 1’aide du
RNA-seq, nous avons effectué une analyse comparative compléte du transcriptome de ces deux
populations contrastées afin d’élucider les mécanismes moléculaires dynamiques sous-jacents
a latolérance au stress dii a la faible teneur en azote. Les résultats de cette étude nous ont permis,
non seulement de mieux comprendre les mécanismes moléculaires sous-jacents a I'adaptation
au stress azoté, mais pourraient également constituer une ressource précieuse pour les
chercheurs visant a améliorer I'efficience d'utilisation de I'azote et la tolérance au stress azoté

chez le mais.

2. Matériel et méthodes

2.1. Matériel végétal et conditions de croissance

Deux populations avec une tolérance contrastée aux faibles teneurs en azote (P11,
sensible ; P13, tolérante) ont été utilisées pour cette étude. Ces deux populations ont été
sélectionnées parmi les 12 populations algériennes de mais étudiées précédemment en plein
champs sur la base des indices de la NUE (notamment la PFP) et du rendement en grains
(Tableaux 12 et 13 du chapitre 111).

Les graines saines de ces deux populations ont été imbibées pendant 24h dans de I'eau
distillée puis semées dans des pots en plastique de 2 L remplis d'un mélange de tourbe et de
terre végétale (1:2). L'expérience a été menée sous serre au département d'AGRARIA,
Université Méditerranéenne de Reggio Calabria, Italie, en octobre 2023. Le dispositif

expérimental a été réalisé en blocs aléatoires complets avec trois répétitions.

Pendant la premiere semaine, tous les pots ont été irrigués par 1’eau distillée. Apres la
levée, les pots ont été éclaircis a 3 plantules par pot pour les deux populations. A partir de la
deuxiéme semaine, et pendant 14 jours, les plantules ont été irriguées avec une solution nutritive
de Hoagland adaptée au traitement a faible teneur en azote (0.5 mM de NO3") (Dechorgnat et
al., 2019 ; Raddatz et al., 2020). La solution nutritive était composée de 0.5 mM de Ca(NO3)>,
0,2 MM de KH2POg4, 0,2 mM de kH2SOs, 0,1mM de MgSQOs, 46,3 uM de H3BOs3, 9,2 uM de
MnCl24H,0, 1,4 uM de ZnSOa, 0,5 uM de CuSOs, 0,1 uM de NaMoOs et 22,4 uM de Fe-
EDTA.
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2.2. Détermination des parameétres morpho-physiologiques

Apres 14 jours de traitement, les pousses ont été prélevées et leur poids frais (SFW) a
été déterminé, puis elles ont été placées a 60 °C pour mesurer leur poids sec (SDW).

La teneur totale en azote (N), des pousses de chaque population, a été déterminée par la
méthode de combustion & l'aide d'un analyseur LECO-CNS-1000 (LECO Instruments Ltd.,
Mississauga, ON) comme indiqué par Aci et al. (2021) ; tandis que, la NUE a été calculée
comme le rapport SDW/N selon Chardon et al. (2010). De plus, la teneur en chlorophylle a

également été mesurée par le SPAD (Minolta).

La fluorescence chlorophyllienne a été mesurée a l'aide d'un fluorometre d'imagerie
modeéle Maxi Imaging PAM version (Heinz Walz GmbH, Effeltrich, Germany) en utilisant le
tiers supérieur des feuilles complétement développées (Zhou et al., 2019). Les feuilles ont été
adaptées a l'obscurité pendant 20 minutes. La liste des parametres de la fluorescence

chlorophyllienne utilisés dans cette étude sont présentées dans le tableau 27.
2.3. Analyses statistiques des données phénotypiques

La normalité des données a été vérifiée a l'aide du test de Kolmogorov-Smirnov, et
I'homogénéité des variances a été testée a l'aide du test de Levene. Une analyse de la variance
(ANOVA) a un facteur a €té réalisée a l'aide du logiciel R (Team, 2013), et les moyennes ont

été comparées par le test de Student (test t) avec un seuil de signification de p < 0,05.
2.4. Extraction de PARN et préparation de bibliothéques pour le séquencage

Pour l'analyse de I'ARN-seq, les échantillons (les pousses) ont été prélevés 14 jours
apres le traitement a faible teneur en azote correspondant au stade V5, puis conservés a — 80 °C
pour garantir I'intégrité de I'ARN. Pour obtenir un profil d'expression de I’ARN représentatif
au niveau de chague population, avant la construction de la bibliotheque, les échantillons de 6
plantules (2 pots) pour chaque population ont éte regroupées en une seule répetition biologique.
Au total, 6 extractions de I’ARN (bibliotheques) [2 populations (6 plantules / population /
répétition) x 3 répétitions biologiques] ont été prélevés pour effectuer une analyse d’ ARN-Seq
ultérieure. L’ARN a été extrait a I'aide du RNeasy mini kit (Qiagen, Hilden, North Rhine-
Westphalia, Germany) conformément aux instructions du fabricant, suivie d'un traitement de
purification (pour éliminer I’ADN) de I’ARN avec TURBO DNA-free™ Kit (Thermo-Fisher).
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Tableau 27. Parameétres de la fluorescence chlorophyllienne mesurés.

Paramétres Formule Description Référence
ETR Le taux de transport d'électrons (Electron Transport Rate) (de Sousa et al., 2017)
Fv/Fm Fv/IFm L'efficience photochimigue maximale (maximal photochemical efficiency)  (Baker, 2008)
F PSHI (F'm-Fs)/F'm Le rendement quantique de la conversion d'énergie dans le PSII (the (Rohacek, 2002)
effective quantum yield of energy conversion in PSII)
gP (F’m — Fs)/(F’'m — F’0) Le coefficient du quenching photochimique (photochemical quenching (Murchie & Lawson, 2013)
coefficient)
NPQ (Fm—Fm')/Fm’ Le quenching non photochimigue (non-photochemical quenching) (Murchie & Lawson, 2013)
gN (Fm-F'm)/(Fm-F'o) Le coefficient du quenching non photochimique (non-photochemical (Gorbe & Calatayud, 2012)

guenching coefficient).

gL qP x Fo'/Fs Le coefficient du quenching photochimique dans le modéle 'lake’ (Gorbe & Calatayud, 2012)
(photochemical quenching in the lake model)

F NO I/(NPQ + 1 + gL(Fm/Fo— 1))  Le rendement quantique de la dissipation d'énergie non régulée dans le PSII  (Kramer et al., 2004)
(quantum yield of nonregulated energy dissipation in PSII)

F NPQ 1-FPSIl - FNO Le rendement quantique de la dissipation d'énergie régulée dans le PSII (Gorbe & Calatayud, 2012)
(Quantum yield of regulated energy dissipation in PSII)

Fm : Rendement maximal de fluorescence d'un échantillon adapté & I'obscurité avec tous les centres PS 1l fermés ; F'm : Rendement maximal de fluorescence
d'un échantillon illuminé avec tous les centres PS 1l fermés ; Fo : Rendement minimal de fluorescence d'un échantillon adapté a I'obscurité avec tous les centres
PS Il ouverts ; F’o : Rendement minimal de fluorescence d'un échantillon illuminé avec tous les centres PS Il ouverts ; Fs : Intensité de fluorescence de la
chlorophylle mesurée a I'état stationnaire aprés avoir soumis I'échantillon a une illumination actinique non saturante. Les termes Fm, F’m, Fo, F’o et Fs ont été
déterminés comme a montré Maxwell et Johnson (2000) et Rohacek (2002).
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La quantité et la qualité de I’ARN isol¢ ont ét¢ vérifiées a 1'aide d'un spectrophotometre
NanoDrop 1000 (Thermo Scientific, Wilmington, Delaware, Etats-Unis) et d'une
électrophorese sur gel d'agarose dénaturant, respectivement.

2.5. Séquencage de ’ARN et traitement des données

0,5 pug de ’ARN total ont été utilisés pour la préparation des bibliotheques de
séquencage en utilisant Illumina Stranded mMRNA Prep (lllumina Inc.). Les bibliotheques ont
été séquencees sur la plateforme Illumina NovaSeq X plus, et des lectures de 150 pb en paires
ont été génerées. La qualité des lectures brutes a été verifiée a I'aide de FastQC (Andrews, 2010)
et les données ont été nettoyées a l'aide de Trim Galore (v3.0) (Krueger, 2021), puis
cartographiées avec le logiciel STAR (Dobin et al., 2013) sur le génome de référence du mais
B73 Zm-B73-REFERENCE-NAM-5.0 version. Les lectures cartographiées ont été assignées a
des genes et quantifiées avec ‘featureCounts' (Liao et al., 2014). L'analyse des données a été
réalisée avec R v.4.1.2 (R Core Team, 2022) sur des données normalisées a l'aide de DESeq?2
(Love et al., 2014). De plus, une analyse en composantes principales (ACP) a été réalisée a
I'aide de ce méme package pour visualiser les variations entre les 6 bibliothéques.

2.6. Analyse d’enrichissement de ’ontologie génétique

Afin d'évaluer I'ontologie des genes (GO, Gene Ontology), les DEGs candidats ont été
soumis a agriGO (boite a outils d'analyse GO et base de données pour la communauté agricole
; ttp://bioinfo.cau.edu.cn/agriGO/index.php) et les termes GO enrichis ont été sélectionnés a
I'aide de l'analyse d'enrichissement singulier (SEA, Singular Enrichment Analysis) avec le
génome de référence du mais B73 comme arriere-plan. En outre, les trois catégories (processus
biologique, composant cellulaire et fonction moléculaire) ont été filtrées par le test exact de
Fisher ainsi que par la méthode d'ajustement multitest de Bonferroni (Du et al., 2010).

2.7. Analyse pondérée du réseau de co-expression de génes

L'analyse pondérée du réseau de co-expression de génes (WGCNA, Weighted gene co-
expression network analysis) a été réalisée a l'aide des données d'expression transformées par
stabilisation de la variance (VST, variance stabilizing transformed) des DEGs obtenus. La
corrélation entre les génes a été estimée a l'aide du coefficient de corrélation de Pearson, utilisé
pour calculer la matrice de distance. Cette analyse a été effectuée a l'aide du package WGCNA

v1.70-3 (Langfelder & Horvath, 2008). La matrice des distances a ensuite été utilisée pour le
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classement hiérarchique dynamique et pour construire des arétes (connexions) entre les nceuds
(genes) du réseau. De plus, la recherche sur la topologie du réseau a été exécutée de 1 a 20
puissances de seuillage progressives (soft thresholding) a I'aide de critéres de topologie sans
échelle et a utilisé une puissance de 16 pour identifier les modules co-exprimés. La taille
minimale du module a été fixée a 30 genes et la hauteur de coupe de fusion a été fixée a 0,15
(pour fusionner les modules avec au moins 85% de similarité). Les corrélations entre les génes
ont été incorporées dans une matrice d'adjacence, qui a ensuite été transformée en matrice
topologique (Yip & Horvath, 2007). Apres un regroupement hiérarchique, les génes fortement
corrélés ont été assignés au méme module (Ravasz et al., 2002). Enfin, les genes propres
fortement associés a la NUE ont été considérés comme des génes pivots pour construire des
réseaux de régulation en utilisant le logiciel Cytoscape v3.10.1 (Shannon et al., 2003).

2.8. Validation de I'analyse de RNA-Seq par PCR quantitative en temps réel

L’ARN total a été isolé a partir des feuilles des populations P11 et P13 cultivées dans
un milieu a un faible niveau d'azote. L’ARN a été extrait a 1'aide du kit RNeasy Plant Mini
(Qiagen, Milan, Italie) selon le protocole du fabricant et sa qualité et sa quantification ont été
analysees a I'aide d'un NanoDrop 2000 (Thermo Scientific). Un premier brin d'’ADNCc a été
synthétisé a partir de 2 pg de I’ARN total a l'aide du kit Maxima™ Reverse Transcriptase et
une analyse d'expression quantitative a été réalisée a l'aide du PowerUp™ SYBR™ Green
Master Mix (Thermo Fisher) sur un systéme de PCR en temps réel QuantStudio® 5 (Applied
Biosystems, Europe). Les profils d'expression de huit DEGs sélectionnés au hasard ont été
analysés par comparaison avec le gene de référence codant pour I'actine. Enfin, les corrélations
entre les données d'RNA-seq et de gRT-PCR ont été déterminées a l'aide d'un modele linéaire.

Les amorces spécifiques aux genes utilisées sont présentées dans le tableau 28.

Tableau 28. Les amorces spécifiques aux genes utilisées pour le qRT-PCR.

Gene name Forward primer (5’-3°) Reverse primer (5°-3°) Tm°C
Zm00001eb351810 ATCCAACACTGAACCCCACC CGATGAAGCAGAGGCAGTCT 59
Zm00001eb404560 CCCTTGAGGTTGAGCACGAT GTCACCAGACACTGCTCACA 59
Zm00001eb161780 CCAGCATCTCACCTGCATGA  AACGGAAGCGCGTTACAACT 60
Zm00001eb127520 TGGAGGCTGCGAGAAAGAAG GCTCTCACGTACGGTCTCAC 60
Zm00001eb352710 AGTGCATAGCGGTTTTTGTCG TCAATGGCAGCAAGGCTCTC 60
Zm00001eb112180 TGCATACTATCTTTCGCCTGT CTGCTGGCGTGCACATAATC 59
Zm00001eb162310 CGAGATGGCCTCCTCAATGG CTTACGGCTTGTGTTGGGTC 60
Zm00001eb348450 (actin) CTGGGGAAGACAGCTCTTGG CCGACCAGGCTGCATAACTG 61
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3. Résultats

3.1. Effet du stress azoté sur les paramétres morpho-physiologiques des deux populations

contrastées

Dans des conditions de faible teneur en N, les poids frais (SFW) et sec (SDW) de la
partie aérienne des plantules de la population P13 étaient respectivement 1,47 et 1,29 fois plus
élevés que ceux de la population P11 (Figure 13). De méme, la NUE de P13 était 1,23 fois plus
¢levée que celle de P11. En revanche, aucune différence significative n’a été observée pour la
teneur en chlorophylle (SPAD) entre les deux populations contrastées. Ces résultats ont
également montré que la population P13 est plus tolérante au stress azoté que P11, ce qui
renforce la fiabilité des populations sélectionnées pour leur tolérance a la faible teneur en N.
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Figure 13. Effet de stress a faible teneur en azote sur les paramétres morpho-physiologiques. (A) Poids
frais des pousses (SFW) ; (B) Poids sec des pousses (SDW) ; (C) Teneur en chlorophylle (SPAD) ; (D)
Efficacité d'utilisation de I'azote (NUE). Toutes les données représentent les moyennes + erreurs
standards de 3 répétitions. Les valeurs avec des lettres différentes indiquent une différence significative
au niveau p < 0,05 entre les deux populations sur la base d'une ANOVA a un facteur (test t).
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Afin de mieux comprendre les effets du stress a faible teneur en azote sur les
caractéristiques photosynthétiques des deux populations contrastées, nous avons évalué et
comparé les parametres de la fluorescence chlorophyllienne dans des conditions de faible teneur

en N au niveau des deux populations (Figure 14).

La population tolérante P13 a montré une activité supérieure a celle de la population
sensible P11 pour I'ETR, le Fv/Fm et le FNO, avec des augmentations respectives de 34,25 %,
2,71 % et 14,08 %. En revanche, le gL chez P13 a diminué de 22,12 % par rapport a P11. Par
ailleurs, aucune différence significative n’a été relevée entre les deux populations concernant
les autres parametres de la fluorescence chlorophyllienne, a savoir le FPSII, le gP, le NPQ, le
gN et le FNPQ.

3.2. Résultats du séquencage transcriptomique

La réponse transcriptomique a I'échelle du génome entre les 2 populations cultivées sous

faible teneur en azote a été étudiée par le séquencage de I’ARN a haut débit (RNA-seq).

Aprés avoir éliminé les lectures de faible qualité, I'analyse RNA-seq a permis d'obtenir
entre 24,04 et 30,14 millions de lectures propres (Tableau 29). Parmi ces lectures, 90,94 a 93,11
% des lectures pouvaient étre bien alignées sur le génome de référence B73, dont 6,37 a 7,30
% étaient cartographiées (alignées) de maniere multiple et 83,64 a 86,71 % étaient
cartographiées de maniére unique. Ces résultats indiquent que les données de séquencage

pourraient étre utilisées pour une analyse plus approfondie.

Tableau 29. Résultats du séquengage de I’ARN et de l'alignement pour les 6 échantillons
(bibliotheques)

Nombre de lectures Nombre de lectures

Nombre de  Nombre total de lectures o . o -
. alignées de maniére  alignées de maniére
lectures propres alignees ; ;
unique multiple

P11 1 27 255071 24 784 250 (90,94%) 22795 205 (83,64%) 1989 045 (7,30%)
P11 2 30 140 847 27 497 002 (91,23%) 25406 192 (84,29%) 2 090 810 (6,94%)
P11_3 24 044 887 22 380902 (93,08%) 20849 069 (86,71%) 1531833 (6,37%)
P13 1 28900 132 26 911 843 (93.11%) 24819944 (85,88%) 2091 899 (7,24%)
P13 2 26 357 985 24 445566 (92,74%) 22579 009 (85,66%) 1866 557 (7,08%)
P13_3 26 027 118 24194 183 (92,96%) 22 413 464 (86.12%) 1780 719 (6,84%)
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Figure 14. Effet du stress a faible teneur en azote sur les parametres de la fluorescence
chlorophyllienne. (A) Le taux de transport d'électrons (ETR) ; (B) L'efficience photochimique
maximale (Fv/Fm) ; (C) Le rendement quantique de la conversion d'énergie dans le PSII (FPSII) ; (D)
Le coefficient du quenching photochimique (gP) ; (E) Le quenching non photochimique (NPQ) ; (F)
Le coefficient du quenching non photochimique (gN). (G) Le coefficient du quenching photochimique
dans le modéle 'lake' (gL) ; (H) Rendement quantique de la dissipation d'énergie non régulée dans le
PSII (FNO) ; (1) Rendement quantique de la dissipation d'énergie régulée dans le PSII (FNPQ). Toutes
les données représentent les moyennes * erreurs standards de trois répétitions. Les valeurs avec des
lettres différentes indiquent une différence significative au niveau p < 0,05 entre les populations sur la
base d'une ANOVA & un facteur (test t).

126



Chapitre VI

3.3. Identification et analyse des genes différentiellement exprimés

Au total, 24502 génes ont été identifiés entre les 2 populations (P13 vs P11) sous stress
a faible teneur en N. Cependant, seulement 963 DEGs ont été exprimes de maniere différentielle
et significative, ce qui représente 3,9 % de tous ces genes, dont 396 genes sont surexprimes et

567 sont sous-exprimés (Figure 15).

De plus, la carte volcanique a permis de visualiser les variations dans I'expression des
genes ainsi que le niveau de signification des résultats (Figure 16) ou la distribution des génes

sous-exprimés (567) était supérieur a celle des genes surexprimés (396).

Par ailleurs, la carte thermique présentée au niveau de la figure 17 a facilité la
compréhension des changements des profils d'expression des génes DEGs (surexprimés et sous-
exprimés) entre les 3 répétitions pour tester la répétabilité et la fiabilité des résultats. Il apparait
que la plupart des génes présentant des niveaux d'expression plus élevés dans P13 avaient des

niveaux d'expression plus faibles dans P11 et vice versa.

Ensuite, pour analyser les similitudes et les différences entre les 6 bibliothéques, une
analyse en composantes principales a été effectuée (Figure 18). Cette analyse a montré que les
trois répétitions biologiques pour chaque population ont été bien regroupées d'une part, tandis
gu'une séparation claire entre les deux populations était observée, ce qui suggere que la
répétabilité entre les répétitions biologiques était bonne et qu'il existait de véritables différences
entre les deux populations. Dans I'ensemble, ces résultats de I’ ACP et de la carte thermique ont

montré que cette expérience est reproductible et fiable.

Enfin, Pour confirmer la fiabilité des données de séquencage de ’ARN, un mod¢ele
linéaire a été utilisé pour modéliser la corrélation entre les données de RNAseq et de la gRT-
PCR (log2 fold change de sept génes sélectionnés au hasard). La qualité de I'ajustement a été
déterminée par les coefficients de détermination (R?), qui étaient égaux a 0,98, ce qui indique
une bonne corrélation entre les données de RNA-seq et celles de la gRT-PCR (Figure 19). Ces
résultats ont également confirmé la fiabilité des données RNA-Seq.
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Figure 15. Nombre de génes différentiellement exprimés : total, sur-exprimés et sous-exprimés
dans la comparaison P13 vs P11.
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Figure 16. Représentation graphique (volcanique) de I'analyse de I'expression différentielle des genes
dans la comparaison P13 vs P11. Les points rouges indiquent les DEGs sur-exprimés (a droite) et
sous- exprimés (a gauche) ; les points verts représentent les génes exprimés de maniére différentielle
(dépassant le seuil de log2 fold change (> |1|)) et non significative (pvalue > 0.05) ; les points bleus
indiquent les genes exprimés de maniére significative et non différentielle (avec un log2 fold change
(<|1]) inférieur au seuil) ; et les points gris indiquent les génes exprimés de maniére non significative
et non différentielle (avec un log2 fold change inférieur au seuil (< [1])).
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Figure 17. La carte thermique des DEGs parmi les 3 répétitions pour les deux populations P11 et P13.
L'axe des x représente différents échantillons et I'axe des y représente les genes différentiellement
exprimes.
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Figure 18. Analyse en composantes principales des 6 bibliotheques de la RNA-seq (2 populations x 3
répétitions) de P11 et P13 sous stress de faible teneur en azote.
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Figure 19. Validation des données d'expression RNA-seq par analyse qRT-PCR.

3.4. Analyse d'enrichissement des ontologies géeniques pour les genes différentiellement
exprimés

Pour comprendre les fonctions de tous ces genes différentiellement exprimés (DEGS),
liés a la tolérance au stresse a faible teneur en azote, une analyse d'enrichissement d’ontologies
géniques (GO) a été réalisee afin de classer les DEGs selon trois principales catégories : (i)
processus biologique, (ii) composante cellulaire et (iii) fonction moléculaire (Figure 20).

Au total, 45 termes GO ont été enrichis de maniere significatives (FDR < 0,05 ou bien
Padj < 0,05), dont 10, 21 et 14 termes appartenant respectivement au processus biologique (BP),
au fonction moléculaire (MF) et a la composante cellulaire (CC). Dans les processus
biologiques, le «cellular component organization or biogenesis (GO:0071840)», «cellular
component organization (GO:0016043)» et «organelle organization (GO:0006996)» et
“cellular nitrogen compound metabolic process (GO:0034641)” étaient les termes les plus
enrichis (Figure 20A). De plus, «catalytic activity (GO:0003824)», «iron ion binding
(GO:0005506)» et «<monooxygenase activity (GO:0004497)» étaient les termes les plus enrichis
pour la catégorie de la fonction moléculaire (Figure 20B). Parmi les composantes cellulaires
(Figure 20C), les trois termes les plus enrichis étaient «intracellular organelle (GO:0043229)»,
«organelle (GO:0043226)» et «intracellular anatomical structure (GO:0005622)».
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Figure 20. Analyse de I'enrichissement des ontologies géniques selon les catégories de processus
biologique (A), Fonction moléculaire (B) et Composante cellulaire (C) des génes
différentiellement exprimés dans les deux populations de mais. L'axe horizontal représente le
log10 de I'enrichissement FDR, I'axe vertical représente les termes GO enrichis ; la taille du point
indique le nombre de génes différentiellement enrichis dans un terme GO et la couleur du point

représente p value.
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2.5. Génes différentiellement exprimés liés aux facteurs de transcription.

Les facteurs de transcription (TFs) jouent un rdle essentiel dans la régulation de
I’expression des geénes en réponse au stress biotique et abiotique pour l'adaptation au

métabolisme du stress.

Au total, 72 DEGs codant pour des facteurs de transcription ont été identifiés dans cette
étude, dont 51 génes sur-exprimés et 21 genes sous-exprimeés appartenant a 24 familles de TFs
(Figure 21). Parmi ces génes de TFs, 5 familles représentaient environ 2/3 des genes TFs, a
savoir AP2-EREBP (13), bHLH (10), NAC (9), MYB (8), WRKY (6) et les 23 autres facteurs
de transcription appartenant a d'autres familles (19).

Les résultats ont montré que les mécanismes de régulation transcriptomique étaient
significativement différents entre les deux populations contrastées P11 et P13. Par conséquent,
ces génes de TFs pourraient étre les principaux contributeurs a la tolérance au stress de faible

teneur en azote dans le génotype tolérant de mais.
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Figure 21. Nombre de génes différentiellement exprimés (DEGS) identifiés par famille de facteurs de
transcription.

132



Chapitre VI

3.6. Analyse pondérée du réseau de co-expression de génes

L'analyse pondérée du réseau de co-expression de génes (WGCNA) est une méthode
bio-informatique puissante utilisée pour identifier des modules de co-expression génique a
partir de données de transcriptomique. Les modules de co-expression sont des groupes de
nceuds fortement interconnectés (genes) présentant des profils d'expressions génique similaires
(Langfelder & Horvath, 2007). Les génes d'une méme branche ont des profils d'expression
similaires, et chaque branche représente un module de co-expression, qui se distingue par des
couleurs différentes (Yu et al., 2023).

Dans cette étude, en fonction d’un seuil de similarité > 85 % avec un nombre minimum de
génes par module > 30 (Figure 22, 23 et 24). Le nombre de génes regroupés dans chaque
module est présenté dans la figure 24. Le module turquoise contient le plus grand nombre de
geénes, tandis que les modules violet et jaune-vert en contiennent le plus petit nombre. L’analyse
WGCNA a permis d’identifier huit modules clés : turquoise (396 génes), brun clair (160 génes),
black (106 génes), brun (86 genes), vert (78 genes), rose (51 genes), jaune-vert (43 génes) et
violet (43 génes).

Pour identifier les modules de co-expression présentant de fortes corrélations avec les
parameétres morpho-physiologiques, nous avons recherché des corrélations significatives entre
ces parametres et les valeurs d'expression des modules identifiés. De nombreuses corrélations
fortes ont été observées. 6 des 8 modules (tous les modules sauf noire et jaune-vert) sont
corrélés avec au moins un caractere morpho-physiologique a un niveau de signification p-value
< 0,05, et 4 modules ont montré des corrélations avec un niveau de p-value < 0,01. Les
corrélations entre les 08 modules et les 12 parametres morpho-physiologiques sont présentées

dans la figure 25.

Les modules de co-expression turquoise, violet, rose et brun clair présentaient le plus
grand nombre et la plus grande force de corrélation avec les paramétres morpho-
physiologiques. La corrélation la plus significative pour le module turquoise était avec ETR
(Fig. 3 ; r =0,93, p = 0,006) et la NUE (r = -0,99 et p < 0,001). Pour le module rose, la
corrélation la plus significative était avec Fv/Fm (r = -0,97, p = 0,002), En revanche, la
corrélation la plus significative pour le module brun clair était avec NPQ (r = 0,95, p = 0,005).
Dans I'ensemble, trois des quatre corrélations les plus significatives étaient liées aux paramétres

de la florescence chlorophyllienne.

133



Chapitre VI

g:' Scale independence Mean connectivity
©
Q o
= s 1
I T L - <Ay |
i 141
h— > o
== T 40° s &2
= 8 5
2 .| f £ 0
- 5 4
§ 4 8 § 1 56
e m | 5 . 7&4
g N8 = %
o 1 3 - 416|82Q
2 o |2 2928035580
) ! I I I I I I I I I I
% 0 10 20 30 40 0 10 20 30 40
Soft Threshold (power) Soft Threshold (power)

Figure 22. Analyse du réseau de co-expression génique pondéré de I'ensemble des génes
différentiellement exprimés. (A) Ajustement du modéle de topologie sans échelle et (B) connectivité
moyenne des génes sous différentes puissances de seuil souple. La courbe de l'indice d'ajustement
indique qu'une puissance de seuil souple supérieure a 20 satisfait a une topologie sans échelle au-dessus
de 0.85.
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Figure 23. Dendrogramme de regroupement de génes et division de modules par la WGCNA. 8 modules
représentés par des couleurs différentes dans 1’axe horizontale ont été trouvés en utilisant la fusion a un
seuil de 0.15. L'axe des y représente la distance basée sur la dissimilarité (les valeurs inférieures
correspondant aux genes les plus connectés dans un module donné)
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Figure 25. La carte thermique de la corrélation entre les 8 modules et les parameétres morpho-
physiologiques. Chaque colonne représente un paramétre et chaque ligne désigne un eigengene propre
pour un module. La corrélation correspondante (r) et la p-value sont incluses dans chaque cellule. Les
couleurs rouge et verte indiquent respectivement la corrélation positive et négative avec l'expression
génétique.
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En raison de I'objectif de cette étude, nous concentrons notre attention sur la corrélation
entre le module turquoise et la NUE (corrélation positive) afin d'identifier le gene spécifique
conférant une NUE élevée chez la population tolérante P13. Cependant, il est important de noter
que pour les modules turquoise, rose et brun clair, le ETR, le Fv/Fm et le NPQ peuvent
également étre étudiés en raison de leurs fortes corrélations avec les modules correspondants.
En particulier, dans le module turquoise, les génes pivots ont été sélectionnés sur la base d'un
MM >0,95 et d'un GS >0,95 (Figure 26). Différents génes ont été identifiés, notamment des
genes de transport de potassium et de nitrate, de photosyntheése et de processus métaboliques

secondaires (tableau 30).

Le réseau de régulation modulaire turquoise a révélé la présence de 180 nceuds reliés
par 1015 arétes (Figure 26A). En outre, le réseau de régulation modulaire a révéleé que les genes
les plus connectés (cercle vert) au sein du réseau codaient: Pectinesterase inhibitor 7
(Zm00001eb043900), Polygalacturonase inhibitor (1Zm00001eb079860), Photosynthetic
NDH subunit of subcomplex B 3 (Zm00001eb105200), Alpha-ketoglutarate-dependent
dioxygenase alkB-like protein 2 (Zm00001eb018840), Cleavage stimulation factor 50 kDa
subunit (Zm00001eb057630), Binding partner of ACD11 1 (Zm00001eb072190), ARM repeat
superfamily protein (Zm00001eb146820), Isoflavone 2'-hydroxylase (Zm00001eb017030) et
isoflavone 3'-hydroxylase-like (Zm00001eb030110) (Figure 26B).
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Figure 26. Diagramme de dispersion décrivant la relation entre MM (module membership) et GS (gene
significance) dans le module turquoise lié & la NUE (A) et le réseau du gene impliqué dans ce caractére
(B). GS représente la corrélation entre un géne et un caractére. Le MM représente la corrélation entre un
géne individuel et le module eigengene.
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Tableau 30. Genes pivots sélectionnés dans le module turquoise pour le caractére de la NUE

Gene ID Description
Zm00001eb355570 Glutelin type-A 1
Zm00001eb146820 ARM repeat superfamily protein
Zm00001eb330550 Peroxidase
Zm00001eb376570 GDSL esterase/lipase
Zm00001eb057630 Cleavage stimulation factor 50 kDa subunit
Zm00001eb030110 isoflavone 3'-hydroxylase-like
Zm00001eb409220 Photosystem | reaction center subunit N
Zm00001eb223510 MOB kinase activator-like 1A
Zm00001eb043900 Pectinesterase inhibitor 7
Zm00001eb079860 Polygalacturonase inhibitor 1
Zm00001eb105200 Photosynthetic NDH subunit of subcomplex B 3
Zm00001eb423030 ARM repeat superfamily protein
Zm00001eb263010 Cysteine-rich receptor kinase
Zm00001eb381250 Protein kinase domain-containing protein
Zm00001eb186310 Taxadien-5-alpha-ol O-acetyltransferase
Zm00001eb413730 Potassium transporter
Zm00001eb428590 SPX domain-containing protein
Zm00001eb155630 Subtilisin-like protease
Zm00001eb018840 Alpha-ketoglutarate-dependent dioxygenase alkB-like protein 2
Zm00001eb162310 High affinity nitrate transporter 2.7
Zm00001eb402400 50S ribosomal protein L32

4. Discussion

L'azote constitue un nutriment indispensable au développement et a la croissance des
plantes (Lin et al., 2013). Un apport insuffisant en azote influence négativement la morphologie,
limite la croissance (Jang et al., 2019) et diminue la qualité nutritionnelle (Chen et al., 2015;
Zhang et al., 2020). Par conséquent, il est impératif de développer des génotypes avec une
meilleure efficience d’utilisation de I'azote et/ou une tolérance accrue au faible apport en azote,
constituant ainsi I'un des meilleurs moyens de résoudre ce probleme (Zhang et al., 2021). Pour
améliorer I'efficience d'utilisation de l'azote, il est crucial de comprendre la réponse des plantes
aux traitements azotés, en particulier sous faible teneur en N, tant au niveau physiologique que

transcriptomique (Guo et al., 2022).

Les plantes s'appuient sur des modifications morphologiques pour s'adapter au stress

nutritionnel, un phénomeéne fréquemment observeé chez les plantes cultivées dans des conditions
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de carence en nutriments (Boot & Mensink, 1990). Par conséquent, la biomasse relative ou le
poids sec sont souvent utilisés comme indicateurs de la tolérance des plantes au stress

nutritionnel (Hermans et al., 2006).

Dans cette étude, réalisée sous conditions de faible teneur en azote, la population
tolérante P13 a montré un SFW et un SDW plus élevés que la population sensible P11. Les
différences de performance de croissance entre ces deux populations contrastées ont confirme
nos résultats précedents, montrant que la population P13 est plus tolérante au stress de faible
teneur en azote que la population P11. En outre, une tendance similaire a été observée pour la
NUE, ce qui nous a amenés a émettre I'nypothése que les génotypes a faible NUE sont plus
sensibles aux conditions de faible teneur en azote conformément a ce qui a été rapporté par (Tan
et al., 2020).

Cependant, aucune différence significative n'a été observée entre les deux populations
en ce qui concerne la teneur en azote (SPAD), ce qui s'aligne sur les résultats rapportés par
(Quan et al., 2019) dans I'orge sauvage sous un faible niveau d'azote. En général, par rapport
aux genotypes sensibles au stress azoté, les génotypes tolérants peuvent maintenir une plus
grande quantité de chlorophylle dans des conditions de carence en azote (Wang et al., 2015 ; Li
et al., 2020) pour favoriser la photosynthése et assurer la croissance ainsi que le développement
optimal des plantes (Wu et al., 2019 ; Yang, 2019). De plus, la mesure de la fluorescence
chlorophyllienne est un outil puissant et rapide pour analyser la réponse photosynthétique des

plantes en cas de stress abiotique (Mathur & Jajoo, 2014 ; Tantray et al., 2020).

Dans cette étude, une différence significative a été constatée entre les deux populations
pour les parametres de la fluorescence chlorophyllienne, y compris I’ETR, le Fv/Fm, le qL et
le FNO. Nos résultats sont cohérents avec d'autres études qui ont montré que les génotypes
tolérants a faible teneur en azote présentent des valeurs plus élevées pour ’ETR, le Fv/Fm et le
FNO par rapport aux génotypes sensibles dans des conditions de faible teneur en azote (Tantray
etal.,, 2020 ; Wu et al., 2019).

En général, les effets du stress azoté sont plus marqués pour les génotypes sensibles que
pour les génotypes tolérants, ce qui signifie que les génotypes tolérants a une faible teneur en
azote s'adaptent mieux que les génotypes sensibles en maintenant des paramétres de la
fluorescence chlorophyllienne et une photosynthese relativement stable, comme déja
mentionné par (Wu et al., 2019).
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La plus grande sensibilité de P11 au stress azoté par rapport a celle de P13 était
inexpliquée, ce qui nous a poussé a entamer une étude approfondie des profils d'expression
génique (RNA-seq) et de leur relation avec les parametres morpho-physiologiques de ces deux
populations contrastées, pour aider a mieux comprendre cette différence de sensibilité au stress
azoté. Cela permettrait également d’identifier les principaux geénes régulateurs et les voies

métaboliques impliquées dans la tolérance au stress azoté chez le mais.

Le RNA-seq est une approche utile pour l'identification des DEGs dans un réseau de
régulation au niveau du transcriptome, qui fournit un apercu des mécanismes moléculaires en

réponse aux stress abiotiques (Wang et al., 2018).

Dans la présente étude, nous avons identifié 963 génes différentiellement exprimés, avec
un facteur de changement moyen de -1,54 (-4,89 a -1,01) pour les 567 génes sous-exprimés et
de 1,60 (-1,00 a 5,16) pour les 396 genes surexprimés. La majorité des DEGs identifiés entre
les deux populations contrastées étaient sous-exprimeés (59,88 %). Dans ce contexte, des études
antérieures ont également observé un nombre plus élevé de DEGs sous-exprimés dans les
génotypes tolérants aux stress azoté (Li et al., 2020 ; Liu et al., 2022) et hydrique (Zenda et al.,
2019) par rapport aux génotypes sensibles sous stress azoté et hydrique, respectivement. Dans
des conditions de carence azotée et par rapport a la population sensible P11, la population
tolérante P13 a présenté des parametres morpho-physiologiques moins affectés, ce qui a
entrainé une contrainte relativement plus faible au niveau cellulaire. Cela explique pourquoi les
génotypes tolérants présentent une réponse transcriptomique plus restreinte que les génotypes
sensibles (Zenda et al., 2019).

Les facteurs de transcription jouent un role crucial dans la régulation de I'expression des
génes impliqués dans la réponse aux stress biotiques et abiotiques chez les plantes (Wang et al.,
2016 ; Wang et al., 2018). Par conséquent, une expression améliorée des facteurs de

transcription clés pourrait renforcer la tolérance et I’adaptation des plantes aux stress abiotiques

(Shahzad et al., 2020).

Les principales familles de TFs végétales telles que NAC, AP2, bZIP, MYB, WRKY,
zinc finge et ERF ont été documentées comme régulateurs importants dans les réponses des
plantes a divers stress biotiques et abiotiques chez différentes cultures (Sharma et al., 2013 ;
Aroraetal., 2017 ; Zheng et al., 2018 ; Yao, 2021).

Lors de cette étude, plusieurs facteurs de transcription (TFs) identifiés parmi les genes

differentiellement exprimés (DEGs) sont impliqués dans la tolérance au stress azoté. Ces
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facteurs jouent un role clé dans I'adaptation de la population tolérante (P13) a ces conditions,
par rapport a la population sensible (P11). Cependant, la plupart de ces facteurs de transcription,
soit plus de 70 % sont sous-exprimés, en particulier AP2-EREBP (11/13), NAC (9/9) et WRKY
(6/6). Ces facteurs de transcription pourraient participer a divers processus biologiques et jouer

des réles distincts dans la réponse au stress azoté.

Les facteurs de transcription des familles AP2-EREBP, bHLH, NAC, MYB et WRKY
ont été identifiés comme principaux acteurs différentiellement exprimés dans nos analyses. Ils
jouent un réle crucial dans la tolérance aux stress biotiques et abiotiques (Chen et al., 2012 ; Li
etal., 2019), notamment dans des conditions de stress azoté (Subudhi et al., 2020 ; Zhang et al.,
2021). Nos résultats suggérent que les facteurs de transcription identifiés entre les deux
populations contrastées sous faible teneur en azote, pourraient contribuer a I'adaptation ou a la

résistance du mais aux conditions de carence en azote.

D’autres facteurs de transcription précédemment caractérisé€s par plusieurs auteurs, tels

gue MADS (Yang et al., 2015), ERF (Xin et al., 2019) , NF-Y (Qu et al., 2015), TIFY (Kaur
et al., 2022) se sont également impliqués dans la régulation des réponses au stress N.

En outre, La WGCNA a été utilisée pour obtenir des génes pivots associés aux caracteres
phénotypiques, en particulier avec la NUE. Nous avons identifié des genes pivots dans le
module turquoise, qui étaient fortement corrélés avec la NUE. Ces génes sont des génes de
transport de potassium et de nitrate ; de photosynthese et de processus métaboliques
secondaires. Ils peuvent servir ultérieurement comme lignes directrices pour améliorer la

tolérance du mais au stress azoté grace a des approches de sélection moléculaire.

5. Conclusion

L’amélioration de la NUE et la tolérance au stress azoté est d’une grande nécessité pour
le développement d’une production durable et respectuecuse de I’environnement. Par
conséquent, l'identification des génes différentiellement exprimés et des genes pivots chez les
plantes est essentielle pour élucider les mécanismes moléculaires impliqués dans la réponse au
stress induit par la carence en azote. La présente étude constitue une initiation sur la réponse
transcriptomique de deux populations algériennes de mais présentant une tolérance contrastee

au stress a faible teneur en azote.

Nos résultats ont montré 1’existence d’une différence significative dans la réponse

transcriptomique entre ces deux populations sous stress azoté. Au total, 963 génes exprimés
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differentiellement ont été identifies, dont 72 codent pour des facteurs de transcription. Parmi
eux, plusieurs familles ont déja été documentées comme régulateurs clés dans les réponses des
plantes a divers stress abiotiques et biotiques. Dans l'analyse pondérée du réseau de co-
expression de génes, le module turquoise a montré une forte corrélation positive avec la NUE.
Differents genes pivots ont eté identifiés, notamment des génes de transport de potassium et de

nitrate, de photosynthese et de processus métaboliques secondaires.

Les résultats de cette étude permettront de mieux comprendre les meécanismes
moléculaires impliqués dans la tolérance au stress azoté chez le mais, tout en contribuant a
orienter la sélection et le développement de nouveaux cultivars présentant une meilleure

efficacité d'utilisation de I'azote.
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Conclusions géneérales

L'amélioration de I'efficience d'utilisation de I'azote et/ou de la tolérance au stress azoté
pour le mais en Algérie est cruciale, non seulement pour augmenter la productivité agricole,
mais aussi pour préserver I'environnement et assurer la durabilité des systemes de production,

tout en maintenant une marge bénéfique pour les agriculteurs.

De maniere générale, les résultats de notre étude ont mis en évidence une diversité
génetique significative avec une trés large gamme de variation, pour les différents aspects agro-
morphologiques, I’efficience d'utilisation de 1'azote, 1’efficience de remobilisation de I'azote et
I’architecture du systéme racinaire évalués a divers stades de développement, que ce soit en
chambre de culture, sous serre ou en plein champ, parmi les populations étudiées sous différents

niveaux d'azote.

Cette diversité suggere que le matériel étudié est adapté a une large gamme de
disponibilité d’azote, en particulier dans des conditions de faible disponibilité d’azote. Cette
variabilité permet aux sélectionneurs de choisir des populations appropriées en fonction de
caractéristiques spécifiques souhaitées, qui peuvent ensuite étre incorporées dans des
programmes d'amélioration. En outre, notre recours aux ressources genétiques locales dans les
programmes d'amélioration contribuera a réduire la forte dépendance aux variétés importées,
qui peinent parfois a s'adapter aux diverses conditions agroécologiques et climatiques de

I'Algérie.

L'identification de génotypes de mais tolérants au stress azoté dans des conditions de
carence et/ou efficiences dans I'utilisation de I'azote dans des conditions optimales, est cruciale
pour une meilleure exploitation de ces cultivars. Cela permet d'adopter des pratiques
agronomiques appropriées, garantissant des rendements élevés et stables, selon les capacités et
les objectifs des agriculteurs. De plus, une bonne gestion de la fertilisation azoté, combinée a
la sélection des génotypes a haut rendement caractérisés par une efficience de remobilisation
de I’azote élevé, peut augmenter la concentration en protéines du grain sans pénaliser le

rendement.

Les résultats concernant ’architecture racinaire suggerent une allocation préférentielle
des ressources azotées vers le développement du systéeme racinaire sous faible disponibilité en
azote, indiquant que les génotypes dans des conditions déficitaires en azote donnent la priorité
a la croissance et au développement de leur systeme racinaire. Par conséquent, cela pourrait

constituer une stratégie d’adaptation visant a augmenter 1’efficience de I’absorption de I’azote
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dans des conditions de carence en azote. De plus, la culture en rouleaux de papier dans des
conditions hydroponiques confirme sa fiabilité grace aux résultats des corrélations observées
dans notre étude entres les caractéristiques de I’architecture racinaire et celles des plantes

adultes.

Enfin, les résultats sur la réponse transcriptomique des deux populations, présentant une
tolérance contrastée au stress a faible teneur en azote, ont révélé une différence significative
entre ces deux populations dans des conditions de stress azoté. Ces resultats permettront de
mieux comprendre les mécanismes moléculaires de la tolérance au stress azoté chez le mais et
favoriseront également la sélection assistée par les marqueurs moléculaires en vue du

développement de cultivars de mais plus tolérants a ce type de stress.

A la lumiére des résultats obtenus au cours de nos travaux, il serait intéressant a 1’avenir

de prendre en considération les perspectives suivantes :

v Elargir la collection par une prospection dans d'autres régions, notamment dans les
environnements extrémes, afin de mieux valoriser nos ressources génétiques.

v Des études complémentaires sur la diversité génétique de notre collection, a l'aide de
marqueurs moléculaires, enrichiraient notre compréhension de cette collection, favorisant
ainsi une conservation durable et une utilisation optimale dans les futurs programmes de
sélection.

v' Effectuer des essais multi locaux et pluriannuels afin d'évaluer la plasticité, la rusticité et
I'adaptabilité de ces populations dans diverses conditions pédoclimatiques.

v Réaliser des essais dans les zones de production potentielles du mais en Algérie, en
particulier dans les régions sahariennes, afin d'évaluer I'adaptation et la performance de
ces populations a cet environnement.

v’ Exploiter cette diversité génétique afin d'évaluer les performances de ces populations face
a d'autres stress biotiques, tels que les maladies et les ravageurs, ainsi qu'a différents stress
abiotiques, tels que la sécheresse, les tempeératures élevees et la salinité. Cette approche
permettra d'identifier les caractéres bénefiques qui pourraient étre sélectionnés pour
améliorer la résilience des cultures dans des conditions environnementales variées, y
compris des conditions extrémes.

v |l parait est également tres intéressant de comparer I'expression génique a I'échelle du
transcriptome entre les deux populations contrastées dans des conditions optimales et
déficientes en azote. Cela permettra d'identifier les schémas d'expression

transcriptomique qui contribuent & la résilience du mais face a la carence en azote.
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