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Abstract

The aim of this study is to assess the genetic diversity of a collection of 125 durum wheat
(Triticum durum Desf.) genotypes from different origins, including local varieties, old and new
using a combined phenotypic and molecular analysis. A total of four trials were conducted under
rainfed conditions on two sites with different climates, in particular during the 2018/2019 and
2020/2021 crop years for the Constantine site and during the 2020/2021 and 2021/2022 crop years
for the Algiers site, based on phenological, morphological, physiological and agronomical param-
eters. The results obtained showed that the ICARDA genotypes 'Icarasha*2' and "Ter-1//Mrf1/Stj2'
exhibited the earliest vegetative cycle at both locations, while the local Algerian varieties and the
Senatore-cappelli and Kebir genotypes demonstrated a late vegetative cycle and a long plant height.
The varieties GR Iran and Guemgoum Rkhem exhibited a high thousand-kernel weight, number of
fertile spikelets/spike and number of kernels/spike at both sites, while the varieties Omrabi5 and
Altar84 demonstrated a high chlorophyll content at both sites. The analysis of the genotype x en-
vironment interaction, based on the grain yield results obtained with the AMMI model and its
adaptability index AWAI, and the analysis of the stability and performance of the parameters via
the MTSI index, identified several genotypes in common to both methods. These were C1 and 98
and 99 (ICARDA), C2, C4 and 31 (Algeria), C5, C3 and 120 (CIMMYT), 100 (Mexico) and 18
(Syria). These genotypes were distinguished by their high yields and high performance and stability
in terms of yield-related parameters. From a physico-chemical perspective, with the aim of as-
sessing the technological quality of the grains in the durum wheat collection, the results identified
nineteen promising genotypes using the MGIDI index, reflecting characteristics sought after in the
pasta-making industry. The results also highlight the potential of local Algerian varieties, notably
Guemgoum Rkhem, Bidi 17, Oued Zenati, Djenah-khettifa and Gloire de Montgolfier. These vari-
eties stand out for their high protein content, high-quality gluten, high sedimentation volume and
high vitreousness. At the molecular level, the analysis of SNP markers used to characterize the
structure of the 94 durum wheat genotypes revealed that genetic variability was predominantly
found within populations rather than between them, likely due to high gene flow. GWAS associa-
tion analysis identified 27 significant SNPs associated with several phenotypic traits, including
three with pleiotropic effects. Two of these SNPs were directly linked to plant height and peduncle
length, while the third was associated with both earliness and spike fertility. The SNPs identified
in Algiers were primarily associated with traits related to production and adaptation, whereas those
detected in Constantine were linked to adaptation mechanisms. Candidate genes associated with
plant height and peduncle length were identified at both sites, suggesting their stability. In contrast,
candidate genes linked to TKW, plant height, spike fertility and heading date appear to be specific
to certain environmental conditions. These results facilitate the work of breeders by enabling them
to directly target the loci identified in wheat improvement programmes.

Keywords: genetic diversity, genotype x environment interaction, stability, quality, SNPs,
GWAS, génes candidats.



Résumé

L’objectif de cette étude repose sur une évaluation de la diversité génétique d'une collection
de 125 génotypes de blé dur (Triticum durum Desf.) issus de différentes origines, incluant des
variétés locales, anciennes et nouvelles, a travers une analyse combinée, phénotypique et molécu-
laire. Quatre essais ont été menés sous conditions pluviales sur deux sites différents. Pour le site de
Constantine, ils ont été réalisés durant les campagnes agricoles 2018/2019 et 2020/2021, tandis que
pour le site d’Alger ils ont été réalisés durant les campagnes agricoles 2020/2021 et 2021/2022.
L’étude s’est basée sur le suivi des paramétres phénologiques, morphologiques, physiologiques et
agronomiques. Les résultats obtenus ont montré que les génotypes « lcarasha*2 » et « Ter-
1//Mrfl1/Stj2 » de 'ICARDA se sont distingués par leur cycle végétatif le plus précoce, dans les
deux sites, tandis que les variétés locales algériennes et les génotypes Senatore-cappelli et Kebir se
sont caractéerisées par leur tardivité et la longue hauteur de la tige. Les variétes, GR Iran et Gem-
goum Rkhem ont présenté un poids de mille grains, un nombre d’épillets fertiles/épi et un nombre
de grains/épi élevés dans les deux sites, de plus les variétés Omrabi5 et Altar84 ont affiché une
teneur ¢levée en chlorophylle sur les deux sites. A I’issu des résultats obtenus et en se basant sur
ceux relatifs au rendement en grains, 1’évaluation de l'interaction génotype % environnement a &té
réalisée selon le modele AMMI et son indice d’adaptabilité AWAI et I’analyse de la stabilité et de
performance des paramétres via I’indice MTSI. Plusieurs génotypes ont été identifiés simultané-
ment par les deux méthodes. Il s’agit de C1 et 98 et 99 (ICARDA), C2, C4 et 31 (Algérie), C5, C3
et 120 (CIMMYT), 100 (Mexique) ainsi que 18 (Syrie). Ces génotypes se sont distingués par leur
rendement élevé et leur grande performance et stabilité par rapport aux parametres liés au rende-
ment. Sur le plan physico-chimique, visant a évaluer la qualité technologique des grains de la col-
lection de blé dur, les résultats ont permis d’identifier dix-neuf génotypes prometteurs grace a I’in-
dice MGIDI, reflétant des caractéristiques recherchées dans 1’industrie de fabrication des pates.
Ces résultats mettent, également, en évidence le potentiel des variétés locales algériennes, notam-
ment Guemgoum Rkhem, Bidi 17, Oued Zenati, Djenah-khettifa et Gloire de Montgolfier. Ces
variétés se sont distinguées par leur forte teneur en protéines, la qualité du gluten, leur volume de
sédimentation élevé et leur vitrosité. Sur le plan moléculaire, les marqueurs SNPs utilisés pour
étudier la structure de la collection de 94 génotypes de blé dur ont révélé que la majeure partie de
la variabilité génétique se situe au sein des populations plutdt qu’entre elles, en raison d’un flux
génétique ¢levé. L’analyse d’association GWAS a permis d’identifier 27 SNPs significatifs 1i¢ a
certains paraméetres phénotypiques étudiés, dont trois présentant un effet pléiotropique. Deux de
ces SNPs étaient directement liés a la hauteur de la plante et la longueur du col de I’épi, tandis que
le troisieme était associé a la précocité et a la fertilité¢ de I’épi. Les SNPs identifiés au site d’Alger
semble étre associés a des traits liés a la production et a ’adaptation et ceux détectés a Constantine
ont été liés a des traits impliqués dans les mécanismes d’adaptation. Des génes candidats liés a la
hauteur de la plante et a la longueur du col de 1’épi ont été identifiés dans les deux sites, suggerant
leur stabilité. En revanche, les geénes candidats associés au PMG, au nombre d’épillets fertiles par
épi et a la précocité d’épiaison semblent spécifiques a certaines conditions environnementales. Ces
résultats obtenus aideraient les sélectionneurs en leur permettant de cibler directement les locus
identifiés dans les programmes d’amélioration du blé.

Mots clés : diversité génétique, interaction génotype x environnement, stabilité, qualité, SNPs,
GWAS, génes candidats.
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Introduction générale

Le blé (Triticum spp.) constitue une céréale essentielle a I'alimentation humaine, elle joue
un réle crucial dans la sécurité alimentaire et nutritionnelle en fournissant environ 20 % des besoins
en calories (Krishnappa et al., 2022). En tant qu'aliment de base de haute qualité, le grain de blé,
est trés apprécié pour sa teneur élevée en fibres et minéraux, ainsi qu’en composés bioactifs d'un
intérét particulier (De Santis et al., 2021).

Le blé dur est une culture dimportance majeure dans la région méditerranéenne,
principalement cultivé dans des conditions pluviales (De Santis et al., 2021). Il est, également,
cultivé en Amérique du Nord (Canada et Etats-Unis) et en Amérique centrale (Mexique), ainsi que
dans des aires de production plus petites en Russie, en Australie, en Argentine et en Ethiopie (Fiore
etal., 2019).

En 2021, I’Algérie a consacré a la culture de blé dur une superficie de 1,49 million
d'hectares, et a obtenu une production de 2,58 millions de tonnes, soit un rendement de 1,8 tonne
par hectare (FAOSTAT, 2021). La plus grande partie des emblavures se trouve dans des régions
semi-arides, ou les précipitations sont faibles et irréguliéres.

Malgré sa resilience aux conditions difficiles, le blé dur fait face a des défis liés au
changement climatique, notamment la sécheresse (De Vita et Taranto, 2019) et 1’élévation des
températures. En effet, des recherches ont indiqué qu™un degré de Celsius (1°C) d’élévation de la
température durant les 29 derniers année a contribué a la chute de 4,1 a 6,4% de la production du
blé (Liu et al., 2016).

Pour répondre aux besoins d’une population en expansion et augmenter la production du
blé en dépit de conditions climatiques changeantes, il est nécessaire d’évaluer, sur le terrain, le
matériel végétal existant, et identifier de nouveaux alléles pouvant étre exploités pour le
développement de nouveaux caractéres intéressants (Alemu et al., 2020). L’approche comparative
basée sur le balayage de ’origine géographique des ressources génétiques et 1’identification des
liaisons peut faciliter la compréhension des divergences existantes au sein des populations
(Mengistu et al., 2015).

La caractérisation phénologique et agro-morphologique est considérée comme I'étape la
plus importante pour 1’évaluation de la variabilité génétique. Elle permet d’établir les variabilités
géographiques, composer des collections de base et classer les accessions par ordre de priorité en

vue d’une exploitation efficace dans les programmes de sélection (Gharib et al., 2021 ; Kaur et al.,
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2022). La presence de variabilité génétique dans le matériel de sélection est essentielle a
I'élargissement du pool génétique et donc a la réussite des programmes de sélection végétale
(Taneva et al., 2019).

Selon Gharib et al. (2021) et Aleksandrov et al. (2021), la caractérisation des variétés
locales de blé est importante en raison de leur adaptation particuliére aux conditions défavorables,
elles pourraient étre hybridées avec des variétés hautement productives afin d’intégrer leur
potentiel a des fins de sélection.

L'objectif principal de cette caractérisation est de détecter d'autres caractéristiques
prédictives permettant d’optimiser le rendement en grains, qui est un caractére polygénique
influencé par plusieurs facteurs (Hannachi et Fellahi, 2023). Il s'agit également d'étudier des
caractéres dont I’héritabilité est élevée, pour prédire la performance phénotypique, qui est un
indicateur de la valeur d’amélioration, et fournit des informations sur la transmission des caractéres
des parents aux descendants (Heidari et al., 2020).

Dans un environnement donné, la recherche d'un rendement a la fois stable et élevé est
essentielle, car les fluctuations des rendements en grains résultent des interactions complexes entre
les genotypes et I'environnement (Ait-Slimane-Ait-Kaki, 2008). De ce fait, I'augmentation du
nombre d'essais sur divers sites et plusieurs années permet d'identifier le génotype a haut rendement
et qui est le mieux adapté aux différents environnements, ce qui rend le domaine de la sélection
des cultures exigeant, surtout en zone aride (Reynolds et al., 2012).

Le défi actuel pour les sélectionneurs de blé dur ne se limite pas a I'augmentation du
rendement en grains, mais vise, également, I'amélioration de la qualité des produits finaux, a savoir
les caractéristiques physiques et chimiques adaptées aux différents usages culinaires (Abebe,
2019). L'industrie alimentaire exige des cultivars de blé dur a teneur élevée en pigments jaunes,
une forte vitrosité, un poids spécifique €levé et un gluten de qualité et particulierement résistant
(Brankovic et al., 2014). Selon Guzman et Ibba (2023), il est possible d'atteindre a la fois un
rendement élevé et une qualité de grains supérieure en mettant en place les bonnes approches
d'amélioration et de sélection.

Les limites associées aux marqueurs morphologiques et physico-chimiques, poussent les
chercheurs a explorer des alternatives de marqueurs plus ciblés (Ozbek, 2022). Le recours au

marquage moléculaire, constitue un outil puissant pour une analyse précise de la diversité
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génétique, en permet d’éviter les erreurs de classification dues aux effets de 1I’environnement (Fiore

etal., 2019).

Le développement de la technique de polymorphisme nucléotidique « SNP array » & haut
débit est I’outil le plus innovant pour I'estimation de la diversité génétique et de la structure de la
population dans les collections de blé dur, notamment les cultivars et les variétés locales (Wang et
al., 2014). L’étude d’association phénotype-genotype ou Genome-Wide Association Study
(GWAS) est une méthode qui permet d'identifier des genes ou des QTLs ayant une pertinence
agricole et de faciliter leur transfert depuis des ressources génétiques sauvages ou locales vers des
variétés modernes via des approches de sélection assistée par des marqueurs ou une sélection
génomique, afin de les introduire dans un programme d’amélioration (Pascual et al., 2020 ; Akhtar
etal., 2023).

Dans le but de contribuer a I’amélioration et a la gestion des ressources génétiques du blé
dur, trois objectifs majeurs ont été fixés dans cette étude :

1- L’évaluation d’une collection de 125 génotypes de blé dur cultivés sur deux sites aux conditions
climatiques contrastées, en vue d’analyser leur comportement phénologique, morphologique,
physiologique et agronomique et leur interaction génotype x environnement (GxE).

2- L’étude de la variation phénotypique des génotypes a travers les caractéristiques des produits
finaux (graine et semoule), afin d’identifier ceux présentant de bonnes qualités physico-
chimiques, reconnues comme criteres de sélection dans les programmes d’amélioration du blé
dur.

3- L’exploration de la diversité génétique de 94 génotypes de blé dur a I’aide de 7 000 marqueurs
SNP issus de la technologie lllumina Infinium array, pour analyser la structure génétique des
populations et réaliser une analyse d’association (GWAS) visant a identifier des génes d’intérét
liés a des caractéres agronomiques, utiles a la sélection assistée par marqueurs.

Dans cette optique, la présente theése s’articule autour de deux parties principales :

Partie | : Cette partie est consacrée a la synthése bibliographique, abordant les bases de 1’espéce

blé dur, sa conservation ex-situ et in-situ au niveau mondial et en Algérie, ainsi que les différents

types de marqueurs utilisés pour évaluer sa variabilité génétique. Elle traite également de

I'interaction génotype x environnement, du modele utilisé pour I'analyser afin d'étudier la stabilité

et l'adaptation des genotypes, et des stratégies ou efforts nécessaires pour améliorer sa culture en

Algérie.
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Partie Il : est dédiée a la partie expérimentale et est subdivisée en trois chapitres :
Chapitre 1 : est consacré a la caractérisation phénotypique d'une collection de blé dur dans deux
sites distincts et sur deux campagnes agricoles, a travers les parametres phénologiques, agro-

morphologiques et physiologiques.

Chapitre 2 : vise a analyser la variabilité de la collection par rapport aux propriétés physico-
chimiques, en évaluant divers parameétres liés a la qualité du grain de blé dur, afin d'identifier les
génotypes offrant les meilleures caractéristiques correspondant aux critéres d'amélioration de la
qualité.

Chapitre 3 : est dédiée a I’évaluation de 94 génotypes issus de la collection de base a l'aide de
marqueurs moléculaires SNPs, afin d'analyser la structure de population, d'évaluer la diversité
génétique a travers divers indices, et de réaliser une analyse GWAS pour identifier les génes/QTLs

associés a des traits phénotypiques importants.
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1. Généralités sur le blé dur
1.1.  Origine du blé
1.1.1. Histoire génétique et évolution

Le blé appartient au genre Triticum, qui regroupe plusieurs espéces, leur génome de base
comporte sept chromosomes, avec plusieurs variations, les plus importantes pour la genese du blé
sont A, Bet D (Le Stumetal., 2017).

Le blé dur est une espéce allotétraploide (AABB) possédant un génome de 12 Gb et un
nombre total de chromosomes de 2n = 4x = 28, intégrant ’ensemble du complément diploide de

chacune de ses espéces ancestrales (Ranieri, 2015).

Le blé dur moderne a évolué a partir d’un tétraploide sauvage T. ssp dicoccoides, ou blé
Emmer. Ce tétraploide, originaire du Proche-Orient est issu par hybridation d’un espéce diploide
Triticum urartu (AA) et un autre diploide Aegilops speltoides.T. dicoccoides (BB) (Kadkol et Sis-
sons, 2016). La premiere étape de la domestication a été I'Emmer décortiqué (Triticum turgidum
ssp. dicoccoides), qui a ultimement conduit a I'évolution du blé dur (Triticum turgidum ssp. durum)

et du blé tendre (Triticum aestivum ssp. aestivum) (Luo et al., 2007).

1.1.2. Zones d’origines et de dispersion

La culture du blé dur remonte aux débuts de 1’agriculture au Néolithique (Feillet, 2000).
Selon cet auteur, la transition d’une civilisation de nomades vers une civilisation d’agriculteurs
sédentaires, résultant de la domestication progressive des graminées cultivées marqué par 1’appa-

rition de I’espece blé dur.

Le croissant fertile (Ia Turquie méridionale, le nord de I'lrak et les régions voisines en Iran
et en Syrie, ainsi que la vallée du Jourdain) semble étre le lieu qui abrite les géniteurs de plusieurs
especes annuelles qui produisent des grains comestibles a savoir le blé, 1’orge, le pois et la lentille
(Ceccarelli, 2009) (figure 1).

Selon Doussinault et al. (2004), jusqu'au XI1Xe siécle, I'évolution du blé s'est déroulée in-
dépendamment dans divers écosystéemes. Aprés sa domestication, vers la moitié du XIXe siécle, le
blé était cultivé en association avec des adventices et frequemment en mélange avec d'autres ce-

réales, telles que le seigle ou I'orge (Bonjean, 2001).



Partie | Synthese bibliographique
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Figure 1: Origine géographique et domestication du blé (Clerget, 2011)

2. Importance de la culture de blé dur

Le blé est la culture la plus répandus au monde et constitue I’aliment de base des pays
tempérées, couvrant 20 a 50 % de 1’apport calorique total (De Santis et al., 2018). Il est consommé
sous forme de pain des aliments typiques tels que le couscous et le bourghoul en Afrique du Nord
(YYacoubi et al., 2020).

Dans les pays industrialisés, environ 19 % de la production de blé est actuellement destiné
a l'alimentation animale, principalement pour les monogastriques ainsi que pour les poissons d'éle-
vage (Le Stum et al., 2017). La paille du blé est utilisée comme engrais organique, ou comme

aliment de moindre qualité pour les polygastriques (Le Stum et al., 2017).

Le grain de blé dur possede des bienfaits nutritionnels (vitamines, minéraux). De plus, la
digestion lente des sucres dans le blé dur contribue a réduire I'indice glycémique et a modérer la

réponse insulinémique chez les individus (Saini et al., 2023).

En Algérie, les superficies cultivées en blé sont d’environ 2 millions d’hectares (FAOS-
TAT, 2021), dont 1,49 million d’hectares consacrées pour le blé dur et 0, 35 million d’hectares
pour blé tendre. La production totale est 3,11 millions de tonnes (2,58 blé dur et 0, 53 blé tendre)

et un rendement moyen de 1,8 tonnes/ha (figure 2).
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Figure 2: Statistiques du blé de la campagne 2016 jusqu’au 2021 (FAOSTAT, 2021)

Différents obstacles freinent la régularité et le rendement de la production de blé dur en Algérie :

% Les facteurs climatiques, constituent une sérieuse contrainte pour la culture qui est affectée
dans son développement par les fortes chaleurs survenant en fin de cycle et les précipitations
irrégulieres et aléatoires notées durant 1I’année agricole avec une incidence négative sur la pro-

duction (Zouaoui et Bensaid, 2007).

0,

> Les facteurs agronomiques, tels que la non maitrise des itinéraires techniques, 1’absence
d’entretien de la culture (traitement phytosanitaires, €léments fertilisants, désherbage, irrigation
...) et le mauvais réglage de la moissonneuse batteuse engendrent des pertes importantes (Djer-

moun, 2009).

% Le manque de variétés a haut rendement et résistantes aux maladies cryptogamiques endé-
miques notamment la septoriose et les rouilles (Mbarek et Boubaker, 2017) peut étre un frein a

I’augmentation de la production.
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% Les contraintes financiéres : les colts de production élevés résultent de deux facteurs, le prix
élevé des intrants et équipements agricoles, ainsi que I'approvisionnement insuffisant et retarde

en intrants, tant en qualité qu'en quantiteé.

3. Taxonomie, description botanique et exigences du blé dur

La classification taxonomique du blé dur s’établit comme suit :

Tableau 1: Classification botanique du blé dur

Regne Plantae
Embranchement Angiospermes
Sous-embranchement Spermaphytes
Classe Monocotylédones
Sous-classe Commélinidés
Ordre Poales

Famille Poaceae

Sous- famille Pooidées

Genre Triticum

Espéece Triticum durum

Source : http://botaniagro,sg86,pagesperso-orange,fr/Taxonomie/f poacees.html

% Description botanique

Le blé dur est une plante autogame, caractérisé par un cycle végétatif annuel. Elle possede
un systeme racinaire fasciculé (Mbarek et Boubaker, 2017). La tige est vide et souple, constituée
de nceuds ou s’insérent les feuilles (Amallah, 2017). Les feuilles sont en position alterne, s'entou-
rent étroitement a la base en formant une gaine avec une fine bande de membrane appelée ligule,
puis rubanées avec des stries paralleles (Clerget, 2011). L’inflorescence est un épi avec rachis por-

tant des épillets, et renfermant deux a cing fleurs (Ahmadi, 2000). Chaque appareil reproducteur


http://botaniagro.sg86.pagesperso-orange.fr/Taxonomie/f_poacees.html

Partie | Synthése bibliographique

contient trois étamines a anthere biloculaire et deux styles a stigmates plumeux (Mbarek et Bouba-
ker, 2017). Le grain est un fruit sec indéhiscent, appelé caryopse, il est bombé et creusé sur toute
sa longueur d’un sillon et dont I’extrémité la plus grande s’orne d’une fine brosse (Merouche,

2015).
% Exigences du blé dur

Le blé dur est une espéce qui a des besoins thermiques variables selon le stade végétatif :
des températures inférieures a 5 °C sont favorables a partir de la levée, tandis que le développement
optimal se produit entre 8 et 10 °C. Lors des phases d'épiaison, de floraison et de maturation, des
températures comprises entre 22 et 24 °C sont nécessaires (Zouaoui et Bensaid, 2007). Les besoins
en eau du blé sont variables avec une moyenne de 550 mm (Mbarek et Boubaker, 2017). De la
période suivant la floraison jusqu'a la maturité physiologique du grain, il est essentiel de maintenir
une disponibilité en eau adéquate pour garantir le plein développement des grains et minimiser les
risques d'échaudage (Belaid, 2015). Une durée spécifique de la lumiere du jour (photopériodisme)
est impérative pour le processus de la floraison et le développement des plantes (Soltner, 2005).
Le blé se développe plus favorablement dans des sols de texture bien équilibrée, sains, profonds et
a pH voisin de la neutralité puisqu’il favorise 1’assimilation de 1’azote. L’apport de 92 unités
d’azote, fractionnés (semis, stade épi a Icm, montaison) permet d’obtenir le meilleur rendement et
la meilleure qualité du grain (Belaid, 2015). Le blé dur par ailleurs, est sensible a la salinité de 1’eau
d’irrigation (Mbarek et Boubaker, 2017).

4. Composition biochimique du grain de blé dur
Le grain de blé dur est constitué essentiellement de :

1)  L’albumen : il correspond au tissu de réserve et est constitué de 1’albumen amylacé et de la
couche a aleurone qui correspond a 80 % - 85 % du grain (Feillet, 2000). La teneur en protéines et
en enzymes de la couche d'aleurone est abondante et essentielle au processus de germination. L'en-
dosperme est riche en amidon producteur d'énergie et se compose principalement des réserves ali-

mentaires nécessaires a la croissance de la plantule (Sramkova et al., 2009).

2) Le germe : il renferme d'un coté I'axe embryonnaire qui générera la tigelle, le mésocotyle et la

radicule, et de I'autre le scutellum, a I’origine du cotylédon (Surget et Barron, 2005). Il est riche
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en protéines (25 %) et lipides (8-13%) et une teneur élevée en minéraux (4,5 %) (Sramkova et
al., 2009).

3) Les enveloppes : elles sont constituées de quatre tissus : le péricarpe externe, le péricarpe in-
terne, la testa et la couche nucellaire qui correspond a 1’épiderme du nucelle (Debiton, 2010).
Les protéines et les hydrates de carbone composent 16 % de la matiéere séche du son, tandis que
la teneur en minéraux atteint 7,2 %, un niveau relativement élevé (Sramkova et al., 2009).

Les éléments constitutifs du grain de blé ainsi que leurs caractéristiques physico-chi-
miques jouent un réle crucial dans la détermination des propriétés de qualité du grain (Guzman
et Ibba, 2023).

5. Ressources phytogénétiques et conservation du blé dur

Selon Rao (2012), les ressources phytogénétiques étant la diversité biologique des plantes
cultivées et de leurs ancétres sauvages, elles englobant a la fois les différences dans I'apparence et
les caracteéristiques génétiques. L'objectif est de maintenir une diversité génétique allélique maxi-
male afin de conserver et rendre accessibles les traits d’intérét pour la sélection des cultures (Guz-

zon et al., 2022).

Les ressources génétiques du blé doivent étre préservées et rendues accessibles pour la bio-
diversité, I’amélioration variétale et la valorisation des produits alimentaires traditionnels (Guzzon
etal., 2022). Ceux utilisées pour la sélection du blé dur sont catégorisées en quatre groupes distincts
. les parents sauvages (blé amidonnier sauvage, T. turgidum spp. dicoccoides), les blés primitifs
(T. turgidum ssp. dicoccum) et les variétés locales et modernes de blé dur (Mazzucotelli et al.,
2020).

L’exemple de I’introduction de genes visant a réduire la hauteur des plantes chez le blé
tout en renforcant leur résistance aux maladies et aux infections virales a posé les fondations de la
« révolution verte », illustrant ainsi I'énorme impact que les ressources génétiques peuvent avoir

sur la production agricole (Hoisington et al., 1999).

5.1. Ressources généetique du blé dur in-situ
Il s’agit de la conservation des plantes sauvages et implique l'utilisation de mesures légales
pour protéger I'écosysteme de I'empietement par I'hnomme (Acquaah, 2009). La conservation in situ

a l'avantage de permettre aux espéces d'évoluer dans leur lieu d'origine et de conserver une plus
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grande diversité génétique par rapport aux accessions des banques de semences (Guzzon et al.,

2022). Sahu et al. (2023) ont discuté deux sortes de stratégies pour la conservation in situ :

1- La conservation des ressources génétiques implique la préservation des espéces sauvages de

divers taxons, tout en favorisant leur évolution,

2- Laconservation des especes végeétales dans la ferme : les agriculteurs pratiquent la conservation

a la ferme en conduisant les variétes locales et les variétés indigenes selon leurs pratiques agri-

coles coutumieres et en maintenant leurs environnements naturels.

La préservation des types de I’espéce de blé in-situ dans quelques pays au monde est présentée

dans le tableau suivant :

Tableau 2: Réserves in situ pour la conservation des ressources genétiques du blé et d'autres cé-

réales dans quelques pays du monde (Guzzon et al., 2022).

Nom de la réserve Pays Taxons

Erebuni Arménie Blé sauvage (T.urartu, Triticum monococcum subsp, Aegilo-
poides et T.timopheevii subsp,armeniacum), orge sauvage
(Hordeum spp,)

Ammiad Projet Israél Triticum spp, (aussi Hordeum spp,)

Ham Liban Triticum spp, (aussi Hordeum spp,)

Wadi Sweid Liban Ae,biuncialis, Ae,geniculata, Ae,triuncialis, T,urartu

Sale-Rsheida Syrie T.dicoccoides (aussi Hordeum spp,)

Ceylanpinar State | Turquie Triticum spp,, Aegilops spp,, (aussi Avena spp et Hordeum

Farm spp,)

5.2. Ressources génétiques du blé dur ex-situ

Aussi designée sous le nom de banque de génes, elle a pour objectif de conserver a la fois

des variétés cultivées et sauvages. Les centres internationaux tels que le CIMMYT et 'ICARDA,
ont participé d’une maniére significative a 1'élargissement de la diversité genétique des variétés
actuelles de blé dans le monde entier (Royo et al., 2009). Plusieurs banques de génes dans le monde
ont également contribué a la préservation de ces ressources génétiques (tableau 3). L’ Algérie est

figuré parmi les pays impliqués dans ces efforts de conservation aux cotés de 'ICARDA.
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De méme, au fil du temps, I'Inde et la Chine ont mis en place une solide gestion scientifique

pour la préservation ex situ des ressources genétiques du blé (Krishnappa et al., 2022).

Tableau 3: Principales banques de génes de blé dur dans le monde (Martinez-Moreno et al.,

2020).
Centre Pays N° entries Statut biologique Les plus importants pays
représentatifs
Lignée | cultivar | Race/variété | autre Nombre entries
d’amé-
lioration
CIMMYT Mexique 20779 7971 5173 4006 3629 Mexique, Ethiopie, Iran,
Turquie, Espagne
ICARDA Liban 18276 3288 - 12486 2502 Turquie, Tunisie, Algérie,
Jordanie, Ethiopie
Collection na- USA 10690 1269 678 6660 2083 | Turquie, Iran, Israél, Portugal,
t|_onale’ dg pe- Ethiopie
tites céréales
Banque de Australie 9966 - - - 9966 Italie, Turquie, Mexique,
génes des cé-
réales austra- Portugal, Ethiopie
liennes
Institut des Italie 1216 - - - 1216 Gréce, Italie, Turquie,

biosciences et
des bio res-
sources a Bari

Espagne, Tunisie

7

% Gestion et sauvegarde des ressources du blé dur en Algérie

En Algérie, plusieurs actions de conservation des ressources phytogénétiques ont été

engageées, a titre d’exemple nous pouvons citer :
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+ L’Institut National de la Recherche Agronomique (INRA) joue un rdle majeur en préservant
des lignées de blé sous forme d'échantillons génétiques dans sa collection de base, en quantités

limitées ou encore par la caractérisation des blés sahariens collectés dans la région d’Adrar.

% La préservation de certaines variétés locales adaptées au sein de I'I'TGC et de 'INRAA,
ainsi que leur utilisation par les agriculteurs de la région, qui tirent parti de leur biomasse

végétative pour I’alimentation du bétail.

% L’étude par I’Institut Technique de Développement de 1’ Agronomie Saharienne (ITDAS),
du comportement variétal des céréales a paille (local et importé) de différentes espéces (blé

dur, blé tendre et orge).

6. Variabilité génétique du blé dur

L’analyse de la diversité génétique des ressources génétiques permet de mieux caractériser
et classer les variétés conservées dans les banques de germoplasme et identifier les sous-ensembles
d'accessions clés susceptibles d'étre utilisées pour une sélection spécifiqgue (Mohammadi et Pra-
sanna, 2003).

Des études sur le blé dur ont été menées pour évaluer la diversité génétique ou développer
des collections, gue ce soit en examinant des caractéres phénotypiques au champ (Haddad et al,
2021), ou des caractéristiques liées a la qualité de la graine (Amallah, 2017 ; Derbal, 2015), ou par
le biais d'analyses moléculaires (Kabbaj et al., 2017 ; Khennaoui, 2018 ; Marzario et al., 2018).

Les descripteurs utilisés pour évaluer la variabilité génétique de cette espece sont les sui-

vants :

6.1.  Caractéres phénotypiques

La caractérisation agro- morphologique constitue 1’étape préliminaire de 1’exploitation et
de I’identification des especes (Marzario et al., 2018). Cela implique une description rigoureuse
des traits morphologiques, en s'assurant que ces traits sont héréditaires, distincts sur les plans taxo-
nomique et agronomique, facilement observables, mesurables avec précision, et exprimés de ma-
niére uniforme (Sion et al., 2021). Cette derniére présente 1’avantage d’évaluer la diversité en pré-

sence de variations environnementales (Mondini et al., 2009).
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Les méthodes conventionnelles utilisees pour caractériser et identifier les variétés de blé
sont basées sur la caractérisation morphologique et les observations phénologiques selon les des-
cripteurs de 1’unité pour la protection des obtentions végétales (UPOV) et I’institut international
des ressources phytogenétiques (IPGRI) (Zarkti et al., 2010).

6.1.1. Précocité

Pour permettrait d'accroitre le potentiel de production de grains, les cultivars devrais avoir
des taux de croissance plus rapides pour accumuler une biomasse suffisante sur une période réduite
(Krishnappa et al., 2022).

Les cultivars a épiaison précoce ont surpassé ceux a épiaison tardive en raison de deux
avantages : une durée de remplissage du grain plus étendue et un processus de remplissage du grain
qui débute plus tét, profitant de températures plus propices. Par ailleurs, ils maintiennent un plus

grand nombre de feuilles vertes jusqu'a la floraison (Tewolde et al., 2006).

6.1.2. Facteurs de performance agronomique

Le poids de mille grains est un paramétre crucial de la productivité en grains, qui refléte
non seulement la qualité des grains mais aussi I'efficacité de I'approvisionnement en eau et en mi-
néraux de la culture. Sa variation est essentiellement déterminée par I'espéce, la date et densité de
plantation et les techniques agricoles employées (Mbarek et Boubaker, 2017). Sa faible sensibilité
au environnement, ¢’est-a-dire une héritabilité plus ou moins stable et élevé le rend, indirectement

un caractére important dans 1’étude de I’amélioration du rendement en grain (Xu et al., 2017).

Selon des études historiques sur le rendement (Dolferus et al., 2011), le nombre de grains
est considéré comme étant un facteur clé pour augmenter le rendement en grains des céréales. Selon
Xiao et al. (2022), le nombre de grains est influencé par la fécondité des fleurons et le nombre
d'épillets par épi mais le contr6le de ce nombre reste mal compris malgré son importance pour le
rendement. En période de conditions difficiles, les plantes ont tendance a prioriser la production
d’un nombre de graines réduits mais de plus grosse taille (Dolferus et al., 2011). L héritabilité de

ce dernier est relativement élevee chez le blé (Xiao et al., 2022).

6.1.3. Marqueurs morphologiques
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La hauteur de la plante est un caractére morphologique important directement associée a la
capacité de production de la plante (Alam et al., 1970). La corrélation entre ce parametre et le
rendement est complexe. Une plus grande hauteur peut étre liée a des augmentations ou des baisses
du rendement. Par conséquent, la hauteur idéale pour maximiser le potentiel de rendement reste

ambigué et a été estimée entre 70 et 100 cm (Berry et al., 2015).

La hauteur est principalement contr6lée par les génes Rht et est fortement associee a des
traits comme l'indice de récolte, la longueur du pédoncule et la capacité de stockage des glucides.
Une tige courte peut offrir des bénéfices en matiére de récolte et de capacité de stockage, alors

qu'une tige plus longue pourrait causer des difficultés liées a la verse (Torres et Pietragalla, 2012).

La feuille étendard est un autre parametre morphologique, essentielle pour la photosynthese
de la mi- floraison au remplissage des grains, et est cruciale dans I'absorption lumineuse, représen-
tant jusqu'a 75 % de la surface totale, ses dimensions génétiquement déterminées, influent sur la
surface totale (Torres et Pietragalla, 2012). Dans les programmes de sélection du blé visant a aug-
menter le rendement, il est crucial d'optimiser la morphologie de la feuille étendard, en particulier
sa longueur, sa largeur et sa surface, car un génotype avec une surface de feuille étendard idéale
est essentiel pour I'activité photosynthétique indispensable (Zhao et al., 2018).

6.1.4. Marqueurs physiologiques

La chlorophylle, est I'un des marqueurs les plus importants de l'activité photosynthétique
d'une plante. Une faible teneur en chlorophylle se traduit par une plus faible capacité d'activité
photosynthétique. Une légére diminution de la teneur en chlorophylle a été observée lorsque diffé-
rents génotypes de blé ont été examinés ; ces variations peuvent indiquer des niveaux de tolérance

variables entre les génotypes (Salam et al., 2022).

La température du couvert végétal, en tant qu'indicateur de I'adaptabilité environnementale
d'un génotype, a été associée au rendement dans diverses situations. En période de sécheresse, une
température du couvert basse peut signaler une capacité génétique des racines a explorer efficace-
ment I'numidité du sol. Cependant, en cas de carences en micro-éléments ou de maladies affectant
le développement des racines, seuls les génotypes porteurs des génes correspondants présentent

une température plus basse (Reynolds et al., 2012).
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6.2.  Les marqueurs physico-chimiques

Pour satisfaire les exigences des fournisseurs de blé dur, des meuniers, des transformateurs
et consommateurs, il est crucial de considérer les propriétés physiques et chimiques de qualité du
grain (Pandey et al., 2022). Cette derniére est déterminée par chaque composant du grain, qui peut
agir individuellement ou en combinaison avec d'autres composants pour influencer la qualité glo-
bale du grain (Ait-Slimane-Ait-Kaki, 2008).

La méthode optimale de production d'une semoule de haute qualité consiste a partir d'une
matiere premiere de haute qualité caractérisée par une bonne taille des grains, un poids spécifique
élevé, un pourcentage élevé de grains vitreux durs, ainsi que toutes les qualités physiques et fonc-
tionnelles nécessaires (Sissons, 2022).

6.2.1. Vitrosité

La vitrosité de I'amande a un impact sur la taille des grains, la couleur et le contenu en
protéines de la semoule : une amande moins translucide produit une granulation plus fine et un
taux de protéines réduit (Dziki et Laskowski, 2005). Elle est considérée comme un élément quali-
tatif essentiel dans le secteur des pates, car elle influence la valeur commerciale en garantissant un
rendement élevé en semoule ainsi qu’une granulation et une pureté optimales (Pinheirobr et al.,
2013).
6.2.2. Coloration de la semoule

D’aprés Schulthess et al. (2013), la couleur des pates est un critére de qualité crucial, qui
découle des caractéristiques intrinséques de couleur de la semoule provenant du blé dur. C'est
essentiellement attribué a la présence de deux pigments naturels, les caroténoides et les antho-
cyanes (Aoun et al., 2021). La présence de ces pigments dans le grain est un facteur crucial dans
les programmes de sélection destines a accroitre la valeur nutritive du blé dur et de ses produits
finis (Ficco et al., 2014).

L'indice de jaune demeure I'un des parametres privilégiés par les sélectionneurs pour anti-
ciper la qualité du matériel génétique du blé dur, en raison de sa concentration élevée en pigments

caroténoides (Hammami et al., 2017).

Le processus de brunissement des pates, évalué par l'indice de brunissement, est stimulé par

la péroxydation des acides gras insaturés contenus dans la semoule. Cependant, des recherches ont
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démontré que la couleur foncée est principalement influencée par le facteur génétique, en faisant

un critére variétal essentiel (Ait-Slimane-Ait-Kaki, 2008).

6.2.3. Teneur en protéines
Le taux de protéines présent dans les céréales a une influence majeure sur leur valeur nutri-
tive, les choix de transformation, la qualité des produits finaux tels que le pain et les pates, et

également sur la valeur marchande du blé (Saini et al., 2020).

La proportion de protéines dans le blé peut différer largement, oscillant entre 6 % et ap-
proximativement 20 %. Cette fluctuation est déterminée par le type de blé, les conditions du sol, le
climat, les zones de culture et I'apport en azote (Carson et Edwards, 2009). Dimitrios (2023) a
montré que le blé dur contenant plus de 11,5 % de protéines est approprié pour la fabrication de
pates, tandis qu'une teneur inférieure a ce seuil est généralement considérée comme de moindre

qualité et est plutdt utilisée comme ressource fourrageére.

6.2.4. Gluten

Le gluten est I'élément fonctionnel de la protéine et il détermine plusieurs propriétés de
résistance et de transformation de la farine de blé. La gluténine et la gliadine sont les deux protéines
particuliéres qui composent le gluten (Singh et al., 2022). Les valeurs élevées de ce dernier corres-

pondant a un gluten plus fort (Kaplan Evlice et al., 2023).

Le gluten sec est utilisé pour améliorer la qualité des farines plus faibles destinées a la
panification, ainsi que pour augmenter la teneur en protéines des céréales et autres produits nutri-
tionnels (Cornell, 2012). La qualité du gluten, qui existe en deux variétés - faible et fort - est es-
sentielle pour un produit donné. Alors que le gluten fort est préférable pour créer d'énormes pains,

le gluten faible est surtout nécessaire pour les gateaux et les biscuits (Kaukab et al., 2022).

6.2.5. Force du gluten

La force du gluten est évaluée par un test appelé volume de sédimentation. Ce test fournit
des indications sur la qualité des gluténines contenues dans les protéines de I'endosperme (Kumar
et al., 2013), et sert d’outil de choix lors de la sélection des variétés de blé ainsi que dans les

procédés de mouture (Singh et al., 2022).
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6.3. Les marqueurs biochimiques

La qualité des pates dépend non seulement de la teneur en protéines, mais également de la
composition du gluten, constitué de gluténines et de gliadines. En général, les gluténines sont as-
sociées a la force et a 1’¢lasticité du gluten, tandis que les gliadines contribuent a sa viscosité et a
son extensibilité. Les principaux genes impliqués dans la régulation de ces protéines sont Glu-1,
Glu-3 et Gli-2, dont les différents alleles ont été largement corrélés a des caractéristiques de qualité
du gluten (Krishnappa et al., 2022). Les gluténines se subdivisent en sous-unités de haut et de bas
poids moléculaire (HMW-GS et LMW-GS), codées respectivement par les locus Glu-1 et Glu-3.
Bien que les gluténines de bas poids moléculaire exercent généralement un effet dominant sur
celles de haut poids dans le blé dur, les alléles des HMW-GS influencent de maniere significative
la qualité globale du gluten (Kroupina et al., 2023).

L’analyse approfondie des sous-unités de gluténine, qu’elles soient de haut ou de faible
poids moléculaire, revét une importance capitale, puisqu’elles constituent les unités fondamentales
des polymeres de gluténine, dont la structure, la composition et la taille influencent directement les

propriétés du gluten et par conséquent les caracteéristiques de la pate de blé (Lafiandra et al., 2012).

6.4. Les marqueurs moléculaires

Un systeme récent de marqueurs génétiques permettant d'afficher directement les varia-
tions sur la séquence d'ADN des organismes a été créé et est connu sous le nom de marqueurs
moléculaires. Ces derniers sont devenus une ressource précieuse pour la détection des accessions

renfermant des génes et des alléles d’intérét, souvent en masquant des phénotypes indésirables
(Royo et al., 2009).

Selon Joshi et al. (1999), les criteres désirables que doit étre présents dans les différents

marqueurs moléculaires sont :
» Hautement polymorphe
» Heritage codominant
» Manipulation facile et rapide
» Haute reproductibilité

» Facilité d’échange des données entre laboratoires
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6.4.1. Sélection assisté par marqueur (SAM)

La decouverte d'un grand nombre de marqueurs moléculaires spécifiques pour les QTLS
associés a des traits qualitatifs et quantitatifs a considérablement accéléré I'utilisation de cette tech-
nique, cela inclut la disponibilité de marqueurs liés a la résistance aux maladies et a divers carac-
teres agronomiques et qualitatifs du blé (Pandurangan et al., 2022). Elle offre I'avantage d'étre utile
en l'absence d'évaluation phénotypique, permettant une sélection efficace des le stade de plantule,
notamment pour des caractéres visibles a maturité (Monika et al., 2023).

Les marqueurs moléculaires les plus utilisées dans cette technique dans les études de blé sont :

6.4.1.1. Les microsatellites (SSRs)

Les marqueurs SSR se distinguent par leur statut codominant et leur présence répandue sur
I'ensemble du génome. lls visent a étudier la diversité génétique et les relations phylogénétiques
des ressources génétiques, en vue de leur valorisation pour des actions de conservation et d’exploi-
tation future (Sagar et al., 2023). Les SSRs ont permis de localiser avec précision la position chro-
mosomique de divers traits de sélection importants, tels que les génes de résistance aux maladies
et les caractéristiques de qualité. Leur utilisation dans le processus de sélection assistée par mar-

queurs est en croissance constante, notamment pour la sélection du blé (Ganal et Roder, 2007).

Plusieurs types de marqueurs SSR ont été développé pour le blé notamment dans les études
de cartographies (Song et al., 2002 ; Somers et al., 2004), création des collections de base et mener
des analyses de diversité du pool génétique du blé Balfourier et al. (2007), étude phylogénique
Zhang et al. (2007) et d’une fagon indirecte pour identifier des génes ou QTLs d’intérét agrono-
mique (Graziani et al., 2010).

6.4.1.2. Polymorphismes de longueur de fragments de restriction (RFLPS)

Dans cette technique, le matériel génétique est coupé a l'aide d'enzymes de restriction et les
fragments qui en résultent sont séparés en fonction des différences de taille par électrophorese sur
gel (Rao et al., 2023). Les RFLPs ont été utilisés dans le blé pour cartographier les genes impliqués
dans la vernalisation et la résistance au gel. Elles ont également servi a I’identification des cultivars
et a la détection de loci associés a divers caractéres, tels que la couleur de la farine, le nanisme et

la tolérance a la germination précoce (Bhakti Rana et al., 2009).

6.4.1.3. Polymorphismes nucléotidiques simples (SNPs)
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Les marqueurs de polymorphisme mononucléotidique (SNP) ont suscité un intérét accru
en raison de leur nature bi-allélique et de leur présence bien plus fréquente dans le génome, ce qui
accroit les chances d’identifier des marqueurs proches des loci d’intéréts (Ren et al., 2013), de leur
codominance, de leur ciblage preécis, de leur compatibilité avec les méthodes de génotypage/détec-

tion a haut débit et de leur colt abordable (Kumar et al., 2021).

La plate-forme de génotypage a base de SNP, egalement appelée SNP array, ou les puces
[llumina utilise des billes enveloppées d'oligos spécifiques a un alléle et placées dans des micro-
puits pour permettre une identification hautement multiplexée des SNPs (Tripodi, 2023). Cette
technique se démarque par ses caractéristiques variées, notamment une densité élevée de mar-
queurs, des codts réduits, une efficacité élevée, une large diffusion et une grande adaptabilité. Ces
atouts la rendent particulierement recommandée pour les études d'association (GWAS) du blé
(Saini et al., 2022). Le 9K Infinium SNP Array a été le premier SNP array développé pour le blé
par Cavanagh et al. (2013), qui a été utilisé pour le génotypage de 2 994 lignées de blé tendre. Pour
arrivera par la suite, au réseau de 90 000 SNP (Wang et al., 2014).

6.4.2. Analyse d’association marqueur-trait par GWAS

L'analyse d'association (GWAS) implique le génotypage d'une vaste gamme d’échantillons
a l'aide de multiples polymorphisme mononucléotidiques (SNPs) répartis sur I’ensemble du gé-
nome. Ces marqueurs sont ensuite analysés pour établir leur corrélation avec les traits phénoty-

piques d’intéréts (Alemu et al., 2020).

Ces analyses facilitent I'identification de génes d'intérét agricole et leur intégration dans des
variétés modernes gréce a la sélection assistée par marqueurs ou la sélection génomique, en exploi-

tant les ressources génétiques sauvages ou locales (Pascual et al., 2020) (figure 3).

Cette technique a permis la détection des alleles rares dans une large collection et les intro-
duire dans un programme d’amélioration (Akhtar et al., 2023). Les travaux menés sur des espéces
céréaliéres, telles que le mais, en utilisant cette méthode d'analyse, ont permis, également, d'iden-
tifier des régions génomiques liées a la floraison. Pour le riz, des régions génomiques associées a
la résistance a la bactériose ont été identifiées (Rao et al., 2023). Tandis que pour le blé dur les
travaux ont été réalisés sur des caractéres d’intérét a savoir le rendement en grain (Anuarbek et al.,

2020 ; Wang et al., 2019), la résistance au pathogéne par Aoun et al. (2021), la tolérance a la
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sécheresse par Wang et al. (2019), I’architecture du systéme racinaire par Maccaferri et al. (2016),
I’adjustement osmotique par Condorelli et al. (2022) et la phénologie et les trais liés a la qualité
(Fiedler et al., 2017).

Diverse collection
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Figure 3: lllustration du principe de la technique d’association GWAS (Rao et al., 2023)

7. Notion d’interaction génotype x environnement (G x E)

Lorsqu'un génotype est cultivé dans différents environnements ou au fil des ans, ses perfor-
mances varient souvent par rapport a d'autres génotypes, principalement en raison des conditions

environnementales, ce qui est appelé "interaction génotype-environnement” (De Vita et al., 2010).
On peut distinguer deux types d'interactions G x E :

- Les interactions quantitatives ou non-cross-overs, lorsque les classements relatifs des gé-
notypes dans différents environnements demeurent similaires, mais les différences de performance

entre les génotypes sont modifiées (Dieng, 2007).
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-Les interactions qualitatives ou cross-over lorsque la variation de la performance des cul-
tivars dans différents environnements entraine un changement de classement des cultivars d'un
environnement a un autre (Kang, 2002). Les interactions qualitatives sont les plus importantes pour
les sélectionneurs du fait que le choix du meilleur génotype est déterminé par I'environnement
(Malosetti et al., 2013).

7.1. Avantages et limites de I’interaction génotype x environnement en sélection

L’interaction G X E est utilisé comme mesure de la capacité d'adaptation des génotypes en
ce qui concerne la fagcon dont certains traits se présentent dans divers contextes environnementaux
en d’autres terme ce qu’on appelle la plasticité phénotypique (Teressa et al., 2021). Elle peut aider
les programmes d’amélioration a mieux comprendre les types et les degrés d'interactions qui sont
susceptibles de se produire dans une zone donnée ainsi que leurs causes sous-jacentes et définir si

nécessaire un plan pour réussir a faire face aux effets des interactions (Annicchiarico, 2002).

Les interactions G x E déterminent les décisions concernant lI'adaptation large ou spécialisée
et l'uniformité génétique ou la variété génétique. Elles orientent également les méthodes de sélec-
tion (Begna, 2020), et aident a repérer des génotypes qui démontrent une réponse favorable dans
des localités particuliéres et sous des conditions environnementales spécifiques (Menad et al.,
2011).

L’interaction entre le génotype et I'environnement affecte négativement I'héritabilité puis-
qu'elle fait partie de la variance phénotypique totale. Une proportion plus élevée de G x E entraine
une estimation d'héritabilité plus faible, limitant par conséquent le potentiel de progres par sélection
(Kang, 2002).

L'interaction entre le génotype et I'environnement réduit la stabilité des performances des
génotypes, compliquant ainsi leur sélection et leur progression vers les étapes suivantes d'amélio-

ration, surtout dans des environnements variés (De Leon et al., 2016).

7.2. Notion de stabilité
Un génotype stable se définit par un phénotype qui montre peu de variation par rapport au
caractéere attendu, méme lorsqu'il est évalué dans divers environnements (Zakir, 2018). On constate

deux types de stabilité : la stabilité statique (biologique) et la stabilité dynamique (agronomigue).
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Dans le sens statique, une variété stable pour un trait particulier est celle qui conserve ses caracte-
ristiques dans divers contextes (années et lieux) (Salimi et al., 2023). La pertinence du concept
statique est maximale pour certains traits de qualité ou de résistance aux maladies, particulierement
lorsque I'on recherche une réponse uniforme dans tous les environnements vises (Arjona et al.,
2020).

La stabilité agronomique est définie comme la performance supérieure d'un génotype dans
différents environnements, les valeurs moyennes pour chaque environnement étant différentes, ce

type est recherché pour les performances de rendement (Arjona et al., 2020).

La stabilité des variétés est influencée par les changements dans I'environnement d'essai et
par des variations saisonniéres, comme le type et la fertilité du sol, ainsi que la densité de plantation.
Certaines conditions, comme les précipitations, la température et I'humidité, restent imprévisibles
(Begna, 2020). Cependant, une variété stable peut également étre obtenue en combinant plusieurs
genes favorables a des loci contrdlant des interactions discrétes avec 1I’environnement (Zaim et al.,
2024).

7.3. Application du modele AMMI pour I’analyse G x E

L’importance des effets d'interaction par ANOVA, qui révéle la variabilité de la perfor-
mance des génotypes dans différents environnements, indique la nécessité d'une analyse plus ap-
profondie pour améliorer I'efficacité du processus de sélection des variétés. L'analyse AMMI se
présente comme un outil potentiel pour approfondir la compréhension des facteurs qui contribuent

a I'expression de l'interaction G x E (Verma et al., 2016).

Le modele AMMI combine I'analyse de la variance et I'analyse des composantes principales
pour mieux comprendre l'interaction génotype x environnement (G x E) et fournir des estimations
de rendement plus fiables. Cette interaction est visualisée sur un graphique a deux axes, facilitant
I'inspection et l'interprétation des composantes de la G x E (Bacha et al., 2015). Tout génotype
avec une valeur IPCA 1 proche de zéro s'est adapté aux environnements testés en général (Begna,
2020).

L'objectif final de cette analyse est d'améliorer la précision des recommandations et des

sélections pour optimiser les gains génetiques (Priyadarshan, 2019). Les résultats de cette analyse
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aident a orienter les décisions du programme de sélection, notamment en matiére d'adaptation des

génotypes et de choix environnemental (Mohammadi et al., 2018).

8. Stratégie ou efforts d’amélioration de la culture de blé en Algérie
Le choix d'une variété est un élément central pour initier une stratégie d'amélioration visant
a garantir une stabilité et une production satisfaisante, malgré les fluctuations climatiques. Cela

peut étre accompli par :
8.1. Adaptation au milieu physique

-L’étude du type de variété a semer, a pour but d'identifier celles qui conviennent le mieux
aux zones favorables, en prenant en compte les conditions climatiques particuliéres. Cela permettra

de synchroniser efficacement les semis avec les stades physiologiques de la plante.

-Le choix d'une variété résistante a la verse est essentiel, notamment pour nos variétés lo-
cales, caractérisées par une taille haute de paille et des épis denses susceptibles de se casser. Ainsi,
le choix doit s'orienter vers des variétés présentant soit une réduction de la hauteur du chaume, soit

une meilleure lignification des premiers entre-nceuds (Grignak, 1978).

-1l est essentiel de choisir des variétés qui présentent une résistance au froid, surtout dans

les régions des hauts plateaux ou le gel et les températures basses sont fréquents.

-Sélection de génotypes précoces tolérants au stress de fin de cycle, surtout en zones semi-

arides.

8.2. Adaptation au milieu biotique

La sélection de variétés résistantes aux maladies qui permet d’éviter tout traitement fongi-
cide notamment vis-a-vis de I’oidium, la rouille jaune, la rouille brune, les septorioses et la fusa-
riose, qui sont les maladies du blé les plus favorisées par nos conditions climatiques (Brabant et
al., 2006).

8.3. Formation des agriculteurs

Il est essentiel de mener des essais expérimentaux en collaboration avec les universités et
les centres de recherche (ITGC et INRA), pour identifier I'espece la mieux adaptée a chaque région.

Cette démarche s'inscrit dans ce qu'on appelle I'approche participative (Benbelkacem, 2014).
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1. Introduction

L'évaluation phénotypique sur le terrain, qui repose sur divers critéres de diversité géné-
tique, représente une étape cruciale pour appréhender la variabilité présente entre les génotypes.
Elle délivre des données significatives concernant leurs performances agronomiques ainsi que leur
capacité a s'adapter aux différentes conditions environnementales, formant ainsi une base solide
pour les programmes d'amélioration génétique (Khennaoui, 2018). Une compréhension ap-
profondie de la variabilité génétique des caractéres d'intérét est en effet essentielle pour le succes
de tout programme de sélection. L'application de critéres de sélection adéquats permet de repérer
les génotypes prometteurs qui affichent une combinaison favorable de traits agronomiques. De
plus, I'évaluation de I'héritabilité de ces caractéres fournit des indications précieuses sur leur trans-
mission d'une génération a l'autre, facilitant ainsi la sélection des génotypes les plus performants

(Deepika et al., 2021).

Les caracteres quantitatifs tels que le rendement en grain résultent d’interactions complexes
entre les processus physiologiques de la plante, les conditions climatiques et les facteurs environ-
nementaux tout au long du cycle de croissance (Taranto et De Vita, 2023). Ces interactions, re-
groupées sous le terme d’interaction génotype % environnement (GxE), traduisent la réponse va-
riable des génotypes face aux changements de milieu et peuvent parfois masquer le véritable po-
tentiel génétique des variétés (Taleghani et al., 2023). Pour mieux comprendre et exploiter cette
variabilité, les essais multi-locaux et pluriannuels sont largement utilisés afin d’évaluer I’ampleur
de I’interaction GxE et d’identifier les génotypes les plus stables et les mieux adaptés a un large
éventail d’environnements (Boussakouran et al., 2021). Toutefois, cette interaction peut aussi étre
mise a profit pour sélectionner des génotypes présentant une adaptation spécifique a certaines con-
ditions, contribuant ainsi a une amélioration ciblée et durable des variétés de blé dur (Taleghani et
al., 2023).

Parmi les differentes approches développées pour analyser cette interaction, le modéle
AMMI (Additive Main effects and Multiplicative Interaction) s’est imposé comme une méthode
de référence. 1l permet de décomposer les effets additifs du génotype et de 1’environnement ainsi
que leur interaction, offrant ainsi une vision claire de la stabilité et de 1’adaptation des génotypes

(Mirosavljevi¢ et al., 2016). Les résultats issus de I’analyse AMMI constituent un outil d’aide a la
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décision pour les sélectionneurs, notamment pour identifier les génotypes stables et bien adaptes a

des environnements spécifiques (Mohammadi et al., 2018).

Enfin, dans une optique d’amélioration intégrée, 1’évaluation conjointe de la performance
moyenne et de la stabilité des génotypes demeure un enjeu majeur. Les indices de sélection multi-
caractéres, tels que le MTSI (Multi-Trait Stability Index), offrent une approche innovante permet-
tant d’identifier simultanément des génotypes performants et stables pour plusieurs traits d’intérét
agronomique. Cette méthode, qui tient compte des corrélations entre caracteres tout en simplifiant
I’interprétation des résultats, constitue un outil efficace pour orienter la sélection dans des contextes

marqués par une forte interaction GXE (Olivoto et al., 2019).

Basant en ce qui précede, ce chapitre a pour objectif de caractériser une collection de blé
dur d’origines diverses a I’aide de marqueurs phénologiques, morphologiques, physiologiques et
agronomiques dans deux sites distincts sur deux campagnes agricoles, d’étudier les interactions
génotype x environnement pour identifier les génotypes les plus performants, stables et adaptés,
en mettant l'accent sur I’expression favorable des traits liés au rendement et sur le rendement lui-
méme et d’analyser les relations entre les différents traits étudiés dans les deux sites afin d’identi-

fier ceux qui contribuent a I’amélioration du rendement, dans une perspective de sélection future.
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2. Matériels et méthodes

2.1.  Description des sites expérimentaux
Quatre essais expérimentaux au total ont été menés, sur deux sites, la présentation des sites

est décrite ci-dessous :
2.1.1. Site d’Alger

L’essai a été realisé lors des campagnes agricoles 2020/2021 et 2021/2022 a la station de
recherche et d’expérimentation de I’Institut National de la Recherche Agronomique d’Algérie de
Mehdi Boualem a Baraki située a une altitude de 18 m, a 3°60 de longitude Est et 36 ° 41 de latitude
Nord. Cette région, fait partie de la plaine fertile de la Mitidja, caractérisée par un étage bioclima-
tique sub-humide, des étés chauds et secs et des hivers doux et humides. Cette région est propice
aux cultures de céréales, légumes parce que, les sols sont enrichis par les dépots alluviaux, ce qui

les rend fertiles et adaptés a 1’agriculture (figure 4).
2.1.2. Site de Constantine

L’essai a été mené lors des campagnes agricoles 2018/2019 et 2020/2021 a la ferme pilote
d’El-khroub, situé a 14 Km au sud-est de Constantine, a une altitude de 640 m, a 6°67 de longitude
Est et 36°28 de latitude Nord. Cette zone se caractérise par un étage bioclimatique semi-aride,
dominé par des conditions continentales et de fortes amplitudes thermiques, tant annuelles que
journaliéres, les hivers y sont rigoureux, un régime de précipitations irrégulier, et la fréquence des
gelées au printemps est elevée. De plus, des vents chauds et asséchants soufflent en fin de cycle de
culture des céréales (Baldy et al., 1993). La pluviométrie annuelle moyenne atteint 450 mm. Ce

site est également caractérisé par des terrains ondulés, souvent fertiles (figure 4).
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Figure 4: Présentation du site expérimental d'Alger (a gauche) et de Constantine (a droite) au
stade épiaison

2.2. Conditions édaphiques
Les deux sites ont fait I'objet d’une série d’analyses physico-chimiques du sol et les résultats

sont rassemblés dans le tableau 4.

Le sol du site 1 (Alger) est d’une texture argileuse selon I’interprétation de (Hénin et al.,
1969), son pH est alcalin avec un faible teneur en calcaire. Il est non salé (USSLS, 1954). C’est un
sol assez riche en azote et trés riche en phosphore selon les normes établies (MDLC, 1993). La
teneur en matiere organique est moyennement riche en MO% selon I’interprétation de (Clavet et

Viellemin, 1986).

Le sol du site 2 (Constantine) est d’une texture argileuse, son pH est basique, avec un teneur
en calcaire actif élevé. Il est non salé. C’est un sol pauvre en azote et trés riche en phosphore, il est
moyennement riche en MO%. Le rapport C/N pour les deux sites indique une activité minéralisa-

trice assez élevée permettant une bonne décomposition de la matiére organique.
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Types d’analyses Parametres Résultats d’analyses Méthodes d’analyses
Alger Constantine
51,14 69,25
Argiles (%)
25,97 19,50 _ _
Limons fins (%) Pipette de Robinson
Analyses 987 503
granulométriques | Limons grossiers
(%)
7,85 7,23
Sable fins (%)
1,99
Sable grossiers 3,27
(%)
1,71 28,63
Calcaire totale Calcimétre de BERNARD
(%)
Calcaire actif (%) - 18,5
Analyses 8,45 8,32 \
chimiques pH eau pH metre
0,23 0,38
CE (mmhos/cm) Conductimetre
Phosphore 24,80 338,33
(ppm) JORET -HEBERT
0,18 0,098
Azote total (%) KDJELDAHL
1,38 1,14
Carbone (%) Méthode ANNE
2,37 1,96
Analyses MO (%) MO (%)=1,72X C
biochimiques 7.70 1163
Rapport C/N

2.3.Conditions climatiques

Les données climatiques essentielles qui ont caractérisé les deux sites durant les campagnes

agricoles étudiées sont presentées dans les figures 5,6,7 et 8.

% Site d’Alger
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Durant la campagne agricole 2020-2021, un total annuel pluviométrique de 474,2 mm a été
enregistré, soit 12,8 mm de plus par rapport a la campagne 2021-2022 qui a enregistré 461,4 mm.
Les précipitations les plus importantes ont été enregistrées en Décembre, avec 146,5 mm au cours
de la premiere campagne agricole, tandis que la deuxieme campagne agricole a connu deux pics en
Novembre et en Mars, avec des précipitations de 180,2 mm et 121,6 mm, respectivement. Le der-

nier pic a coincidé avec le stade montaison-épiaison (figure 5 et 6).

Au cours des deux campagnes, des températures relativement basses ont été enregistrées de
Décembre & Février. A partir de Mars, les températures ont commencé & augmenter pour atteindre
leur maximum en Juin et Juillet, ce qui a coincidé avec la période de récolte. L'écart de température
entre le mois le plus froid et le mois le plus chaud est de 13,9°C durant la campagne 2020/2021 et
15,7°C durant la campagne 2021/2022 (figure 5 et 6).
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Figure 5 : Diagramme ombrothermique du site d’ Alger de la campagne agricole 2020/2021

(Source : www.infoclimat.fr/climato)
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Figure 6 : Diagramme ombrothermique du site d’ Alger de la campagne agricole 2021/2022

(Source : www.infoclimat.fr/climato)

®,

+» Site de Constantine

Durant la campagne agricole 2018-2019, un total annuel pluviométrique de 467,6 mm a été

enregistré, la campagne 2020-2021 a enregistré 326,4 mm, soit 142,2 mm de moins. Deux pics ont

été enregistré en Octobre avec 142 mm et en Janvier avec 97,2 mm pour la campagne 2018-2019.

Lors de la campagne 2020/2021, les précipitations maximales ont été enregistrées en Décembre

avec 55 mm, ce qui a coincidé avec I’installation de la culture (figure 7 et 8).

Les températures les plus basses ont été enregistrées entre Décembre et Février, période

durant laquelle plusieurs jours de gel ont été observés aussi dans la région. La température a com-

mencer a augmenter rapidement en Mars, avec des températures relativement élevées en Mai

coincidant avec la montaison et 1’épiaison. Une période de sécheresse est apparue au mois de Juin

et Juillet pour les deux compagnes coincidant avec le stade maturation. L’amplitude thermique

pour la premiére et la deuxieme campagne agricole est de 21,8 °C et 19,6 °C, respectivement, donc

cette région a un fort amplitude thermique par rapport au site d’Alger (figure 7 et 8).
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Figure 7: Diagramme ombrothermique du site de Constantine de la campagne 2018-2019

(Source : Station Ain EIl bey, Constantine)
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Figure 8: Diagramme ombrothermique du site de Constantine de la campagne 2020-2021

(Source : Station Ain EIl bey, Constantine)
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2.4. Matériel végetal
Le matériel végétal utilisé dans cette étude est composé de 125 génotypes de blé dur cons-
titué de variétés locales, anciennes et nouvelles, provenant de diverses pays et centres de recherche

regroupes selon le tableau ci-dessous :

Tableau 5: Présentation des 125 génotypes de blé dur par pays et centre de recherche

Pays/Centre de recherche Nombre de génotypes
Algérie 22
Tunisie 3
Maroc 1
Espagne 2
France 7

Italie 7
Chypre 1
Syrie 6
Iran 1
Jordanie 1
US.A 2
Mexique 28
Australie 2
CIMMYT 13
ICARDA 29

Cing génotypes ont servi comme témoins : C1 : Waha ; C2 : Cirta ; C3 : Sigus ; C4 : Beni
Mestina et C5 : GTA/Dur, sur la base de leur performance et leur adaptation aux conditions clima-
tiques. Le code, le nom, le pedigree et I’origine de matériel végétal sont présentés dans le tableau

1 de I’annexe 1.

34



Partie 11 Chapitre 1 : Materiels et méthodes

2.5. Dispositif expérimental

Les essais ont été realisés en utilisant un dispositif expérimental appelé plan en blocs com-
plets randomisés augmentés (Augmented design) (ARCBD), compose de 4 blocs, avec un espace-
ment de 1m entre blocs. Chaque bloc est composé de 40 parcelles élémentaires, avec 5 témoins
(contréles) répétés deux fois par bloc et les autres 120 génotypes (tests) (non répétés) présentés une
seule fois dans le dispositif expérimental. A I'intérieur de chaque bloc, la position des témoins et
des genotypes non répétés a été randomisée et chaque génotype a été semé en deux rangées de 1

métre de long, avec un espacement de 25 cm entre les rangées (parcelle élémentaire) (figure 9).

Le logiciel, disponible sur le serveur de ressources de conception a I'adresse http://www.ia-
sri.res.in/design/AugmentedDesigns/home.htm a permet de déterminer le nombre de répétitions

pour les génotypes témoins (contrdles) dans le but d'optimiser I'efficacité des comparaisons entre

les génotypes test (non répétés) (Gupta et al., 2016).
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Figure 9 : Schéma montrant le dispositif expérimental en Augmented design
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2.6. Conduite de I’essai
Un semis manuel a été effectué en fin Décembre pour les deux sites, avec un contrdle chi-
mique des mauvaises herbes. La récolte a eu lieu a la fin du mois de Juin pour le site d’Alger et en

Juillet pour le site de Constantine.

2.7. Parametres et mesures

Divers parametres phénologiques, morphologiques, physiologiques et agronomiques ont
été évalués.
- Parameétres phénologiques

Fait référence a la précocité a 1’épiaison (PE), qui a été déterminée par le calcul du nombre
de jours entre la date de semis et la date d’épiaison lorsque 50 % des tiges de chaque génotype ont

leurs épis dégagés (Mazouz et Bouzerzour, 2017).
- Parametres morphologiques

Tous les paramétres morphologiques mentionnés ci-dessous ont été mesurés a 1’aide d’une
planche graduée en centimétres (cm), avec trois échantillons prélevés sur chaque parcelle élémen-

taire.
> Hauteur de la plante (HP ; cm)

Il est déterminé par la mesure de la distance entre la base de la tige et I’extrémité de 1’épi, barbes

non incluse, au stade maturation.
» Longueur du col de I’épi (LC ; cm)

Elle est déterminée en mesurant la distance entre la base du limbe de la derniére feuille et la base

de 1’épi, au stade maturation.
» Longueur de I’épi (LE ; cm)

Elle est mesurée en prenant la distance depuis la base de I'épi jusqu'a son extrémité, a l'exclusion

des barbes, au stade maturation.

» Surface foliaire (SF ; cm?)
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La surface de la feuille étendard est un paramétre morphologique important et a un impact
direct sur le rendement car une surface plus grande favorise une plus grande production de photo-
synthése, qui est ensuite transférée aux graines pour augmenter leur production, ce qui augmente
le rendement (Muhu-Din Ahmed et al., 2020).

La surface foliaire a été estimée au stade épiaison a partir d’un échantillonnage de trois
feuilles étendards en utilisant la formule suivante : SF (cm?) = 0,607 (L x I) estimée par la formule
: SF (cm?) = 0,607 (L x I) ou L = Longueur de la feuille, | = La plus grande largeur de la feuille et
0,607 = Coefficient de régression reliant la surface des feuilles photocopiées sur papier grammage

sur celle déduite par le produit L x | (Spagnoletti Zeuli et Qualset, 1990) (figure 10).

Figure 10 : Mesure de la longueur et la plus grande largeur de la feuille étabdard

- Parametres Physiologiques
> Température du couvert végétal (TCV)

La mesure de ce paramétre permet une évaluation de la végétation de nombreuses plantes
dans une parcelle et offre des avantages par rapport a d'autres méthodes de détection du stress (Pask
etal., 2012).

Ce paramétre a été mesuré a l'aide d'un thermometre portable infrarouge lorsque toutes les
plantes atteignent le stade épiaison. Trois répétitions sont prélevées pour chaque parcelle par beau

temps, dans une plage horaire de 11h a 14h (figure 11).
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» Teneur en Chlorophylle (CHL)

L’analyse de la composition des pigments verts des feuilles est utilisée dans les études éco-
physiologiques des plantes (Murdock et al., 2004). Pour évaluer la quantité de chlorophylle dans
les feuilles, I'utilisation d'un SPAD métre est une méthode simple, rapide et non destructive (Pask
et al., 2012). Cette appareil fonctionne en utilisant la pression du pouce pour fermer une chambre
et en mesurant la transmittance et I'absorbance de la lumiére pour déterminer la teneur en chloro-
phylle (Murdock et al., 2004).

La mesure de la teneur en chlorophylle a été effectuée au stade épiaison en utilisant un
SPAD-502, avec trois répétitions pour chaque parcelle élémentaire, en prenant la moitié de la

feuille étendard comme point de référence (figure 11).

Figure 11: Détermination de la teneur en chlorophylle a 1’aide du SPAD (a gauche) et la tempé-
rature du couvert végétal a I’aide du thermométre a infra-rouge (a droite)

- Parametres agronomiques
Tous les parametres agronomiques cités ci-dessous ont été effectués au stade maturité.
» Nombre d’épis par métre carré (NEM)

Le dénombrement s'effectue en comptant le nombre d'épis sur les deux metres linéaires,

puis en rapportant ce chiffre a la superficie d'un métre carré.
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» Nombre de grains par épi (NGE)

Il est évalué en comptant le nombre de grains sur chaque épi, avec dix épis prélevés pour

chaque parcelle élementaire, en le divisant par 10.

> Nombre des épillets fertiles par épi (NEF)

Il est réalise en comptant le nombre d'épillets qui renferment au moins une graine pour chaque
épi.

» Poids de mille grains (PMG ; g)

Pour ce trait, des échantillons de 1000 grains ont été comptés a l'aide d'un compteur a

grains, puis pesés avec une balance de précision et le résultat est exprimé en grammes.
» Rendement en grain estimé (RE ; g/ha)
Ce parametre est calculé en utilisant la formule suivante :
RE (g/ha) : NEM X NGE X PMG X 10 *
» Rendement en grain réel (RR ; g/ha)

Les grains de chaque génotype au niveau de chaque parcelle élémentaire ont été pesés puis la va-

leur obtenue est rapportée a I’hectare.

2.8. Traitement des données

En traitant la combinaison site X campagne agricole comme environnement, I’analyse de la
variance (ANOVA) de chaque environnement a été réalisé séparément sous le logiciel R a un seuil
de signification de 0,05 utilisant le package « augmentedRCBD » et dont les moyennes ajustés
pour chaque environnement sont utilisées pour 1’analyse combiné en suivant un modéle linéaire
simple avec témoins, génotypes, environnements, blocs et 1’interaction génotype x environnement
traité comme effets fixes. Le modéle est décrit comme suit : Modéle <- Im (formula = Trait ~

Génotypes +Témoins +Bloc+ Témoin x génotype +Environnement + Genotypes * Environnement.
v' Les résultats obtenus de différents parameétres ont été présentés selon 1’origine des génotypes.
v' La variance phénotypique (c2p), la variance génotypique (o%g) ainsi que, I'héritabilité au sens

large (H?), le gain génétique (GG) et le gain génétique en pourcentage de la moyenne (GGM)
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pour chaque environnement ont été obtenu en utilisant la formule suggérée par Johnson et al.
(1955) et Acquaah, (2009) comme suit :

H? = 6°g /(c°p) X100, GG= H? x k x op

Ou o°p est la variance phénotypique, o?g est la variance génotypique, u est la moyenne
générale du caractere et k est I'efficacité de la sélection, qui est de 2,06 a une intensité de sélection
de 5 %. Selon Robinson et al, (1949), la valeur h?l de classée comme faible (0 & 30 %), modérée
(30 & 60 %) et élevée (> 60 %). GGM = (GG/p) %100,

Selon (Falconer et Mackay, 1996), la GGM a été classée comme faible : 0 a 10 %, modérée
: 10 a 20 % et élevée : 20 % et plus.

v" Les coefficients de corrélations Pearson sont calculés utilisant le package « metan » de R.

v Le rendement en grain a été analysé a travers les quatre environnements par le modele AMMI,
utilisant le package « metan » de R, en prenant chaque combinaison « site X campagne agri-
cole » comme environnement. Le modéle s’appuie sur la formule décrite par (Verma et al.,
2016) .

v" La valeur de stabilité de rendement a été calculée par I’indice d’adaptabilité large d’AMMI
(AWALI) qui est basé sur les résultats de I’interaction G x E issu de I’analyse AMMI en utilisant

la formule suivante de Bassi et Sanchez-Garcia (2017),
AWAI= %CP1*CP1 score+ %CP2*CP2 score %CP3*CP3 score

%CPs : est le pourcentage de variance expliqué par les composants significatifs issu de I’interac-

tion G x E ; CPs score : sont les scores de chaque génotype pour chaque CP.

v L'indice de stabilité multi-traits (MTSI) a été réalisé utilisant la fonction « waasb » du package
« metan » dans R. Cet indice combine la performance et la stabilité pour identifier les génotypes
a hautes performances et grande stabilité, selon une formule développée par (Olivoto et al.,
2019).
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3. Reésultats

3.1. Description de la variabilité phénotypique d’une collection de blé dur dans deux sites
différents
3.1.1. Paramétre phénologique

L’analyse de la variance combinée des quatre environnements a révélé une différence tres
hautement significative P <= 0,001 pour la précocité a 1’épiaison entre les témoins, les génotypes,

les environnements et I’interaction génotype x environnement (annexe 1, tableau 2).

Selon la classification donnée par Couvreur (1985), la majorité des génotypes a Alger ont
présenté un cycle végétatif précoce lors des deux campagnes, avec un cycle d’épiaison moyen de
97,03 jours en 2020/2021 et 95,66 jours en 2021/2022 (tableau 6) (annexe 1, tableau 3). A Cons-
tantine, la majorité des génotypes ont eu un cycle végétatif plus long lors de la premiére campagne,
tandis que ce cycle s’est raccourci lors de la deuxieme campagne (tableau 6), passant d’un cycle
d’épiaison moyen de 124,84 jours en 2018/2019 a 114,68 jours en 2020/2021 (annexe 1, tableau
4) (figure 14).

Certains génotypes communs ont été identifies comme précoces lors des deux campagnes
menées sur le site d'Alger, notamment les génotypes 11, 111, 10, 1, 101, 102, 104, 106, 114 et 115.
Parmi eux, les génotypes 10, 109, 11 et 111 ont été identifiés comme semi-précoces durant les deux
campagnes du site de Constantine. En revanche, les variétés locales algériennes MBB, Djenah-
Khetifa et Gloire de Mont-Golfier (66,76 et 80), ainsi que la variété italienne Senatore Capelli (62)
et le génotype de ’ICARDA Kebir (61), ont présenté un cycle végétatif tardif lors de la deuxieme
campagne du site de Constantine. Les autres génotypes ont affiché des variations de classification

entre les deux sites (tableau 6).

Les cing témoins de cette étude ont été précoces sur le site d’Alger, tandis qu’ils ont pré-

senté un cycle allant de semi-précoce a tardif sur le site de Constantine.
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Tableau 6 : Comparaison de la précocité a 1I’épiaison des 125 génotypes entre les deux sites

Alger Constantine
Description 2020-2021 2021-2022 2018-2019 2020-2021
*Précoce<100 J 84 96 0 0
*Semi-précoce 100-120 J 41 29 15 118
*Tardive >120 J 0 0 110 7

* Selon Couvreur, (1985)

«» Site d’Alger

Les génotypes australiens ont été les plus précoces (89,78 j ; 89,75 j), tandis que le génotype
iranien a été le plus tardif (110,17 j ; 105,95 j), durant les deux campagnes agricoles, respective-

ment (figure 12). Les génotypes algériens ont montré aussi une certaine tardivité par rapport a la

moyenne des deux campagnes agricoles.
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Figure 12: Précocité a I’épiaison des génotypes en fonction de leur origine durant les deux cam-
pagnes agricoles
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++ Site de Constantine

Les génotypes les plus précoces durant la campagne agricole 2018/2019 sont ceux du Maroc
(120,68 j), suivie par celui de Syrie (121,69 j), I’ Australie (121,93 j), tandis que pour la campagne
2020/2021 les génotypes de I’Italie sont les plus précoces (112,99 j) suivie par ceux de 1’ Australie
(113,4)). Les génotypes tardifs sont ceux de I’Iran (130,48 j ; 119,55 j) durant les deux campagnes,

respectivement (figure 13).
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Figure 13: Précocité a 1’épiaison des génotypes en fonction de leur origine durant les deux

campagnes agricoles

44



Partie 11 Chapitre 1 : Résultats et discussion

140

120
|

Précocité al'épiaison (j)
0

100

80
|

T T T T
Alg 21 Alg 22 Const 19 Const 21

Environnements

Figure 14 : Variation de la précocité a 1I’épiaison pour les génotypes de blé dur dans les quatre
environnements étudiés.

3.1.2. Parametres morphologiques
L’analyse de la variance combinée a révélé une différence trés hautement significative P
<= 0,001 pour I’ensemble des paramétres morphologiques entre les témoins, les génotypes, les

environnements et I’interaction génotype x environnement (annexe 1, tableau 2).

Plus de la moitié des génotypes ont présenté une hauteur moyenne a Alger lors de la pre-
miére campagne et entre moyenne et courte lors de la deuxiéme (tableau 7). Tandis qu’a Constan-
tine, ils étaient de taille moyenne lors de la premiére campagne et courts lors de la seconde, avec
une réduction moyenne de 13,11 cm, passant de 93,46 cm a 80,35 cm (annexe 1, tableau 4) (figure
15).

La longueur de I’épi était courte lors de la premicre campagne a Alger et tres courte lors de
la seconde, avec une tendance inverse a Constantine pour la majorité des génotypes (tableau 7). Le
col de I’épi a principalement été de longueur moyenne a Alger, mais plus court a Constantine durant
la deuxieme campagne. Quant a la surface foliaire, elle est restée globalement proche de la

moyenne avec une légére augmentation sur la deuxiéme campagne pour le site d’Alger.

Le génotype 121 a présenté une hauteur de la plante tres courte a Alger, tandis que le géno-
type 51 a montré la méme caractéristique a Constantine (tableau 7). Les génotypes 3, 26, 57 et 105

ont montré une hauteur courte sur les deux sites durant les deux campagnes.
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Plusieurs génotypes (21), dont 101, 102, 11, 122, 123, 124, 5, 53, 54, 61, 62, 64, 66, 68, 72,
74,76, 78, 80, 82 et 90, ont affiche une hauteur tres élevée a Alger et lors de la premiére campagne
a Constantine. Parmi eux, certains (122, 123, 124, 61, 62, 74, 76, 78, 80 et 82) ont maintenu cette
caractéristique lors de la seconde campagne a Constantine. La majorité d’entre eux correspondent
a des variétés locales d’Algérie. Les génotypes (14) : 101, 102, 121, 122, 123, 41, 46, 62, 76, 78,
80,8, C2 et 92 ont présenté une longueur moyenne de 1’épi a Alger lors de la premiére campagne,
tandis que le génotype 123 a conservé cette caractéristique durant la seconde campagne, accompa-
gneé des génotypes 101 et 50 a Constantine. Enfin, une longueur élevée du col de 1’épi a été observée

chez les génotypes 52, 61, 90, 80.

Les cing témoins ont présenté une hauteur moyenne sur le site d’Alger, tandis qu’a Cons-
tantine, ils ont été de taille moyenne lors de la premiére campagne et plus courts lors de la seconde.
La longueur de leur épi est variée de trés courte a courte sur les deux sites sauf pour le témoin C2
qui a affiché une longueur moyenne lors de la premiére campagne du site d’Alger. Le col d’épi des
témoins était généralement proche de la moyenne, sauf lors de la deuxiéme campagne a Constan-
tine ou il était plus réduit. La surface foliaire est restée proche de la moyenne, avec une légere

augmentation au cours de la deuxiéme campagne sur les deux sites.

Tableau 7 : Comparaison de la hauteur de la plante et la longueur de 1’épi des 125 génotypes
entre les deux sites

Parameétres Alger Constantine
Description 2020-2021 2021-2022 2018-2019 2020-2021
*Tres court <64 cm 0 1 0 1
*Court65a79 cm 15 41 12 74
HP *Moyen 80 a 94 cm 68 52 75 36
*Longue 95-104 cm 17 9 15 4
*Tres longue > 105 cm 25 22 23 10
*Tres court <7cm 26 90 98 44
LE *Court7a9cm 85 34 27 78
*Moyen 9a12cm 14 1 0 3

* basant sur les descripteurs de I’'UPOV

Les résultats de I'effet site ont montré qu'au niveau moyenne de la campagne agricole
2020/2021, le site d’Alger a favorisé la croissance et le developpement de la biomasse aérienne,

reflétés par la hauteur de la plante, la surface foliaire, la longueur de 1’épi et la longueur du col de
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1’épi, par rapport au site de Constantine, ayant des valeurs moyennes de 94,68 et 80,35 cm, 28,02
et 24,52 cm? , 7,74 et 7,30 cm et 19,70 et 13,67 cm, soit des écarts de 14,33 cm, 3,5 cm?, 0,44 cm
et 6,03 cm en faveur du site d’Alger (figure 15).
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Figure 15 : Variation des parameétres morphologiques des géenotypes de blé dur dans les quatre
environnements étudiés.

« Site d’Alger

Les génotypes d'Australie (79,68 cm ;78,96 cm) et du U.S.A (80,06 cm ;70,7 cm ;) ont
montré les hauteurs de plantes les plus faibles, tandis que le génotype iranien (135,68 ; 130,65 cm)

a montré les valeurs les plus élevés, respectivement. La surface foliaire de la feuille étendard la
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plus large a été noté pour le génotype iranien (41,27 cm? ;46,46 cm?), tandis que les génotypes de
U.S.A (23,2 cm?) et de Chypre (23,71 cm?) ont présenté les valeurs les plus réduites en premiére
et deuxiéme année, respectivement. Le génotype iranien a montré aussi des valeurs les plus élevés
de la longueur de 1’épi (11,71 cm ; 8,62 cm) respectivement, tandis que la valeur la plus faible a
été enregistré pour les génotypes de Syrie (6,84 cm) en premiére année et pour les génotypes de
U.S.A (5,65 cm) en deuxiéme année. La longueur du col de I’épi a atteint son maximum chez le
génotype jordanien (30,54 cm ; 32,24 cm) et son minimum chez les génotypes de U.S.A (12,87

cm ; 14,86 cm) pour les deux campagnes, respectivement (figure 16, 17,18 et 19).
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Figure 16 : Hauteur de la plante des génotypes en fonction de leur origine durant les deux cam-
pagnes agricoles
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Figure 17 : Surface foliaire de la feuille étendard des génotypes en fonction de leur origine durant
les deux campagnes agricoles
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Figure 18 : Longueur de I’épi des génotypes en fonction de leur origine durant les deux campagnes
agricoles
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Figure 19 : Longueur du col de I’épi des génotypes en fonction de leur origine durant les deux
campagnes agricoles

++ Site de Constantine

Sur les deux campagnes agricoles, les génotypes d'Australie (81,87 cm ;69,88 cm) et des
U.S.A (80,89 cm ; 74,78 cm) ont montré les hauteurs de plantes les plus faibles, tandis que le
génotype iranien (122,35 cm ; 110,82 cm) a montré les valeurs les plus élevés, respectivement. La
surface foliaire la plus large a été enregistrée pour le génotype iranien (40, 25 cm?) en premiére
année et pour le génotype jordanien (37,17 cm?) en deuxiéme année, tandis que les génotypes des
U.S.A (19,76 cm?) et de I’Italie (22,32 cm?) ont présenté les valeurs les plus réduites, respective-
ment en premiére et deuxiéme année. Les génotypes d’Australie ont montré les valeurs les plus
¢levés de la longueur de 1’épi (7,61 cm) durant la premiere campagne, tandis que la valeur la plus
faible a été enregistrée pour le génotype marocain (5,68 cm). Le génotype iranien (8,42 cm) a
montré la valeur la plus élevé de la longueur de 1’épi, tandis que le génotype chypriote (5,92 cm) a
montré la valeur la plus faible durant la deuxiéme campagne. La hauteur du col de I'épi la plus
élevée a été observée pour le génotype jordanien (32,54 cm) et la plus faible pour les génotypes
australiens (16,04 cm), durant la saison 2018/2019. Au cours de la saison suivante, le génotype
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iranien a montré la valeur la plus élevé avec (19,51 cm), tandis que les valeurs les plus faibles ont

été enregistrées pour les génotypes frangais (10,33 cm) (figure 20, 21, 22 et 23).
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Figure 20 : Hauteur de la plante des génotypes en fonction de leur origine durant les deux cam-
pagnes agricoles.
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Figure 21 : Surface foliaire de la feuille étendard des génotypes en fonctions de leur origine du-
rant les deux campagnes agricoles.
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Figure 22: Longueur de 1’épi des génotypes en fonction de leur origine durant les deux cam-
pagnes agricoles.
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Figure 23 : Longueur du col de 1’épi des génotypes en fonction de leur origine durant les deux
campagnes agricoles.
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3.1.3. Parameétres physiologiques

L’analyse de la variance combinée a révélé une différence trés hautement significative P
<= 0,001 pour la teneur en chlorophylle entre les témoins, les génotypes, les environnements et
I’interaction génotype x environnement, tandis que la température du couvert végétal n’a montré

aucun effet significatif pour les témoins (annexe 1, tableau 2).

Prés de la moitié des génotypes ont présenté une teneur en chlorophylle supérieure a la
moyenne sur les deux sites, avec les meilleures teneurs et une stabilité pour les génotypes 10 et
120, tandis que le génotype 123 a affiché une faible teneur sur les deux sites. La température du
couvert vegétal est restée globalement peu variée entre I’ensemble des génotypes. Une baisse
moyenne de 13 unités SPAD pour la chlorophylle et de 3°C pour la température du couvert végétal
a été observée lors de la deuxiéme campagne a Alger, avec des valeurs passant de 50,46 a 37,54
unités SPAD et de 25,8 a 22,72°C (figure24) (annexe 1, tableau 3). A I’inverse, une hausse
moyenne de 5 unités SPAD et de 15°C a été relevée a Constantine durant la méme campagne,
atteignant respectivement 55,12 unités SPAD et 36,01°C (figure 24) (annexe 1, tableau 4).

Les cing témoins ont présenté des teneurs élevees en chlorophylle, avec une température du
couvert végétal avoisinant 24°C a Alger, 21°C lors de la premiere campagne a Constantine et 35°C

lors de la seconde.

Les résultats de I'effet site a montré qu’en moyenne durant la saison 2020/2021, le climat
du site de Constantine a entrainé un déclenchement plus marqué du processus physiologique de la
plante avec une teneur en chlorophylle et une température du couvert végétal plus élevées par rap-
port au site d’Alger, avec des valeurs moyennes de 55,12 et 50,46 unité SPAD et 36,01 et 25,8 °C
soit des écarts de 4,66 unité SPAD et 10,21°C en faveur du site de Constantine (figure 24).
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Figure 24 : Variation des paramétres physiologiques des génotypes de blé dur dans les quatre en-
vironnements étudiés.

% Site d’Alger

Le génotype marocain a montré la teneur la plus élevée en chlorophylle avec 55,27 unité

SPAD tandis que ceux d'Australie ont enregistré les teneurs les plus faibles avec 49,56 unités SPAD

lors de la premiére campagne agricole. Cependant, pendant la deuxiéme campagne, les génotypes

d’Australie ont montré les teneurs en chlorophylle les plus élevés avec 43,46 unités SPAD et le

génotype chypriote a montré la teneur la plus faible avec 30,13 unités SPAD. En ce qui concerne

la température du couvert végétal, une lIégere variation a été notée entre les différents génotypes

durant les deux campagnes agricoles, a I'exception du génotype chypriote (28,5 C° ;23,3 C°) qui a

présenté des températures plus élevées durant les deux campagnes agricoles (figure 25 et 26).
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Figure 25: Teneur en chlorophylle des génotypes en fonction de leur origine durant les deux
campagnes agricoles
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Figure 26 : Température du couvert végétal des génotypes en fonction de leur origine durant les
deux campagnes agricoles
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+» Site de Constantine

Le génotype marocain a montré la teneur en chlorophylle la plus élevée avec 55 unités
SPAD et 58,74 unités SPAD, cependant le génotype jordanien a montré la teneur la plus faible lors
de la premiére année avec 46,77 unités SPAD et les génotypes espagnols pendant la deuxiéeme
annee avec 50,92 unités SPAD. La température du couvert végétal a été similaire entre les diffé-
rents géenotypes lors de la premiére campagne, cependant au cours de la deuxieme campagne, la
température la plus élevee a été enregistrée pour les génotypes australiens avec 37,5 C° et la plus
faible pour le génotype chypriote avec 34,16 C° (figure 27 et 28).
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Figure 27 : Teneur en chlorophylle des génotypes en fonction de leur origine durant les deux
campagnes agricoles
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Figure 28 : Température du couvert végétal des génotypes en fonction de leur origine durant les
deux campagnes agricoles
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3.1.4. Parametres agronomiques

L’analyse de la variance combinée a montré une différence tres hautement significative (P
< 0,001) pour I'ensemble des paramétres agronomiques €tudiés entre les témoins, les génotypes,
les environnements et l'interaction génotype x environnement, a I'exception du nombre d'épis/m?
et du rendement en grain réel, qui ont présenté un effet significatif pour les témoins (P < 0,05),

tandis que le rendement estimé n'a montré aucun effet significatif pour les témoins (annexe 1, ta-
bleau 2).

Pour le site d’Alger, une légere diminution moyenne du nombre d’épis/ m2, nombre d’épil-
lets fertiles/épi, nombre de grains/épi a été notée lors de la deuxiéme campagne agricole de I’ordre
de 9,55 d’épis/ m?, de 1,46 épillets et 7,17graines/épi, respectivement, avec un classement différent
des génotypes d’une campagne a I’autre. Cependant une légére augmentation du PMG a été notée
de I’ordre de 1,84 g sur la méme campagne agricole. Pour les rendements en grains réels et estimés,

une légere similitude a été observée durant les deux campagnes agricoles (annexe 1, tableau 3)
(figure 29).
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Cependant pour le site de Constantine, une diminution remarquable durant la deuxiéme
campagne agricole a été notée pour le nombre d’épis/m?, le nombre de grains/épi et le PMG de
’ordre de 58,9 d’épis/m?, 10,12 graines/épi et 4,7 g, respectivement avec un classement différent
des génotypes d’une campagne agricole a ’autre. Une diminution remarquable a été observé aussi
sur le rendement en grain réel et estimé de 1’ordre de 21,43 g/ha et 32,84 g/ha respectivement, sur

la méme campagne agricole (annexe 1, tableau 4) (figure 29).

Le classement des génotypes a varié selon les campagnes et les sites, mais environ la moitié
ont affiché des valeurs supérieures a la moyenne pour le nombre d’épillets fertiles par épi, le

nombre de graines par épi, le nombre d’épis/m? et le rendement en grains.

D'aprés I’interprétation de Boulal et al. (2007) sur le PMG, la majorité des génotypes a
Alger ont affiché un PMG élevé lors de la premiére campagne, atteignant un niveau tres élevé
durant la seconde. A Constantine, la plupart des génotypes ont présenté un PMG allant d’élevé a

tres elevé lors deux campagnes agricoles (tableau 8).

Du fait de leur rapprochement génétique et de leur gros grain, la variété locale algérienne
Guemgoum Rkhem (78) et le génotype Gr Iran (122) ont affiché des valeurs élevées de PMG, du
nombre d’épillets fertiles par épi et du nombre de grains par €pi, mais un nombre d’épis/m? faible
sur les deux sites. Les cing témoins ont montré une bonne performance pour I’ensemble des com-

posantes du rendement, avec un PMG allant d’élevé a tres élevé sur les deux sites.

Tableau 8 : Comparaison du poids de mille grains des 125 génotypes entre les deux sites

Alger Constantine
Description 2020-2021 2021-2022 2018-2019 2020-2021
*Faible <30 g 3 0 3 13
*Moyen 30-35 g 8 2 5 21
*Elevé 35-45 g 77 14 62 63
*Tres élevé > 45 ¢ 37 109 55 28

*Selon Boulal et al. (2007)
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La majorité des parameétres liés au rendement ont été plus élevés sur le site d’Alger que sur

celui de Constantine durant la campagne agricole 2020/2021. En moyenne, les valeurs sont passées
de 18,9 & 17,73 épillets fertiles par épi, de 54,23 a 39,09 grains par épi, de 41,87 a 38,98 grammes

pour le PMG et de 53,88 a 30,35 g/ha pour le rendement en grain, en faveur du site d’Alger. Ce-

pendant, le nombre d’épis par m? était plus élevé a Constantine avec 348,50 épis/m2, contre 309,07

épis/m? a Alger (figure 29).
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Figure 29 : Variation des paramétres agronomiques des génotypes de blé dur dans les quatre en-
vironnements étudiées.

®,

% Site d’Alger

Durant la campagne agricole 2020/2021, le génotype chypriote a enregistré le nombre
d’épis/m? le plus élevé (489,85 épis/m?) et le génotype iranien (170,85 épis/m?) a enregistré le
nombre le plus faible. Ce dernier a enregistré le nombre d’épillets fertiles le plus élevé (24,45
épillets) et le plus faible a été enregistré par les génotypes australiens (16,28 épillets). Le nombre
de grains/épi le plus élevé a été noté chez le génotype marocain (70,07 grains/épi) et le plus faible
chez le génotype chypriote (39,57 grains/épis). Le PMG a atteint son maximum chez le génotype
iranien (65,13 g) et son minimum chez le génotype chypriote (34,73 g), qui est a son tour a enre-
gistré le rendement en grain réel le plus élevé (66,75 g/ha), tandis que le génotype marocain a
enregistré le rendement le plus faible (25,25 g/ha). Le rendement estimé s’est montré élevé pour
les génotypes d’Australie (80,13 g/ha) et faible pour le génotype jordanien (48,59 g/ha) (figure
30,31, 32, 33, 34, 35).

Durant la campagne agricole 2021/2022, les génotypes australiens ont montré les valeurs
les plus élevés pour le nombre d’épis/m? (401,55 épis/m?) tandis que le génotype iranien a montré
la valeur la plus faible (140,55 épis/m?). Ce dernier a montré le nombre d’épillets fertiles/épi le
plus éleve (22,33 épillets), cependant le nombre le plus faible a été noté chez les génotypes des
U.S.A (13,68 epillets). Les génotypes du CIMMYT ont enregistré le nombre de grains/épi le plus

élevé (53,36 grains/épi), tandis que les génotypes d’Australie ont montré les valeurs les plus faibles
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(37,19 grains/épis). Ces derniers ont enregistré le PMG le plus faible (46,16 g), tandis que le géno-
type iranien a noté le PMG le plus élevé (67,68 g). Le rendement en grain réel est marqué élevé
pour le génotype marocain (68,31 g/ha) et faible pour le génotype chypriote (33,15 g/ha). Le ren-
dement en grain estimé a atteint son maximum pour les génotypes de Syrie (82,22 g/ha) et son

minimum pour les génotypes espagnols (45,22 g/ha) (figure 30,31, 32, 33, 34, 35).
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Figure 30 : Nombre d’épis/m? des génotypes en fonction de leur origine durant les deux cam-
pagnes agricoles

61



Partie 11 Chapitre 1 : Résultats et discussion

25

Nombre d'épillets fertiles/épi
5 a 8

o

o

Figure 31 : Nombre d’épillets fertiles/épi des génotypes en fonction de leur origine sur les deux
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Figure 32 : Nombre de grains/épi des génotypes en fonction de leur origine durant les deux cam-
pagnes agricoles
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Figure 33 : Poids de mille grains des génotypes en fonction de leur origine durant les deux cam-
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Figure 34 : Rendement en grain réel des génotypes en fonction de leur origine durant les deux
campagnes agricoles
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Figure 35 : Rendement en grain estimé des génotypes en fonction de leur origine durant les deux
campagnes agricoles

++ Site de Constantine

Durant la campagne agricole 2018/2019, le génotype marocain a enregistré le nombre
d’épis/m? le plus élevé (536 épis/m?) et les génotypes espagnols ont enregistré le nombre le plus
faible (258,6 épis/m?). Le nombre d’épillets fertiles le plus élevé a été obtenu pour les génotypes
du CIMMYT (18,94 épillets) et le plus faible pour le génotype marocain (15,67 épillets). Le
nombre de grains/épi le plus élevé a été noté chez les génotypes espagnols et du CIMMYT (56,05
grains/épi ; 54,52 grains/épi), respectivement et le plus faible chez le génotype iranien (34,91
grains/épis). Ce dernier a noté le PMG le plus élevé (69 g), tandis que les génotypes espagnols ont
montré le PMG le plus faible (39,11 g). Ces derniers ont enregistré le rendement en grain réel le
plus faible (12,22 g/ha), tandis que le génotype marocain a enregistré le rendement en grain réel et
estimé les plus élevés (61,5 g/ha ;127,31 g/ha), respectivement, et le rendement estimé le plus faible
a été obtenu pour le génotype jordanien (52,72 g/ha) (figure 36, 37, 38, 39, 40, 41).

Au cours de la saison agricole 2020/2021, les génotypes australiens ont présenté le nombre
d'épis/mz le plus élevé, atteignant 467,7 épis/mz, tandis que les génotypes de I’Tran et de Chypre
ont enregistré les valeurs les plus faibles, avec 281,4 épis/m2. Le nombre d’épillets fertiles/épi le
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plus élevé a été observé pour le génotype jordanien (19,36 épillets) et le plus faible chez le génotype
marocain (16,86 épillets). Les génotypes des U.S.A ont enregistré le nombre de grains/épi le plus
élevé (51,92 grains/épi), soit les plus fertiles, tandis que le génotype iranien a montré le nombre le
plus faible (25,77 grains/épis). Ce dernier a enregistre le PMG le plus élevé (54,41g), tandis que
les génotypes australiens ont affiché le PMG le plus faible (26,21 g). Le rendement en grain réel
est élevé chez les génotypes des U.S.A (44,8 g/ha) et faible pour le génotype iranien (20,72 g/ha).
Le rendement en grain estimé a atteint son maximum pour les génotypes espagnols (72,42 g/ha) et

son minimum pour les génotypes australiens (38,2 g/ha) (figure 36, 37, 38, 39, 40, 41).
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Figure 36 : Nombre d’épis/m? des génotypes en fonction de leur origine durant les deux cam-
pagnes agricoles
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Nombre d'épillets fertiles/épi

Figure 37 : Nombre d’épillets fertiles/épi des génotypes en fonction de leur origine sur les deux
campagnes agricoles
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Figure 38 : Nombre de grains/épi des génotypes en fonction de leur origine durant les deux cam-
pagnes agricoles
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Figure 39 : Poids de mille grains des génotypes en fonction de leur origine durant les deux cam-
pagnes agricoles
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Figure 40 : Rendement en grain réel des génotypes en fonction de leur origine durant les deux
campagnes agricoles
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Figure 41 : Rendement en grain estimé des génotypes en fonction de leur origine durant les deux
campagnes agricoles
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3.2. Analyse des parametres génétiques

+« Site d’Alger

Les résultats des parameétres génétiques mettent en évidence une héritabilité au sens large
élevée pour PE, SF, NGE, PMG, HP, LC, LE, et NEF, modéré pour CHL, TCV, RR, et RE au
cours des deux campagnes agricoles. Cependant, NEM a montré une héritabilité élevée pendant la
campagne 2020/2021 et modeérée durant la campagne 2021/2022. Une héritabilité élevée, associée
aun GGM elevé, a été constatée pour SF, NGE, HP, LC, LE, et NEF au cours des deux campagnes

agricoles. Ces résultats suggerent que ces parametres sont sous contréle d'effets génétiques additifs
(tableau 9).

68



Partie 11 Chapitre 1 : Résultats et discussion

Tableau 9: Parameétres génétiques de I'ensemble des parametres étudiées sur le site d'Alger

2020-2021 2021-2022
Paramétres|  o%p o%g H? GG GGM o’p g H? GG GGM

PE 5392 | 45096 8523 | 12,91 1331 60,81 | 56,67 932 | 14,99 15,67
CHL | 10,98 6,12 5574 | 381 755 | 25,16 5,92 2352| 2,43 6,48
SF 23,02 | 1432 622 | 6,16 2198 | 5586 | 41,75 74,74 1152 37,68
NGE | 7029 | 62,36 88,73 | 1535 283 | 7877 | 56,73 72,02| 1319 28,02
PMG | 31,85 29,7 9325 | 10,86 2503 | 27,94 | 24,66 8825| 9,62 19,36
TCV 0,92 0,48 5162 | 1,02 397 | 076 0,39 50,94 | 0,92 4,03
HP 296,86 | 294,54 99,22 | 3527 37,25 | 366,89 | 353,07 96,23 | 38,03 42,13
LC 1969 | 17,54 89,11 | 8,16 41,41 2859 | 26,72 9345| 10,31 51,08
LE 1,16 0,97 84,05 | 187 241 | 071 0,54 76,36 | 1,33 20,24
NEF 7,32 5,83 7964 | 444 2351 | 7,52 5,57 7415] 4,19 24,06
NEM | 6782,13 | 4966,97 7324 | 124,42 40,26 | 50824 | 2530,01 49,78 7321 24,45
RE | 421,16 | 19447 46,17 | 19,55 28,09 | 39863 | 1651 41,42 17,06 2457
RR | 340,71 | 151,57 44,49 | 16,94 31,44 | 27631 | 143,04 51,77| 17,75 34,44

o’p : Variance phénotypique ; 6°g : Variance génotypique H2: Héritabilité au sens large ; GG : Gain génétique,
GGM : Gain génétique en pourcentage de la moyenne.

PE : Précocité a I’épiaison, CHL : Teneur en chlorophylle, SF : Surface foliaire, NGE : Nombre de grains/épi, PMG :
Poids de mille grains, TCV : Température du couvert végétale, HP : Hauteur de la plante, LC : Longueur du col de
’épi, LE : Longueur d’épi, NEF : Nombre d’épillets fertiles/épi, NEM : Nombre d’épis /m? RE : Rendement en grain

estimé et RR : Rendement en grain réel.

0,

+» Site de Constantine

Les résultats des parametres génétiques ont montré une héritabilité au sens large élevée pour
NGE, PMG, HP, LC, LE, NEM et RE, modérée pour SF et TCV au cours des deux campagnes
agricoles. En revanche, elle est élevée pour PE, NEF, et RR durant la campagne 2018/2019, et
moderée durant la campagne 2020/2021 pour les mémes paramétres. CHL a montré une héritabilité
modérée durant la premiére campagne agricole, tandis qu’elle est élevée pour la deuxiéme cam-

pagne. Une héritabilité élevée associée a un GGM élevé a été observée pour PMG, HP, LC, NEM,
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RE pour les deux campagnes agricoles. Tandis que pour les autres parametres une héritabilité éle-

vée a modérée associé a un GGM modéré ou faible a été observée (tableau 10).

Tableau 10: Parametres génetiques des parametres étudiés sur le site de Constantine

2018-2019 2020-2021

Paramétres |  o2p 02g H? GG GGM 62p 02g H? GG GGM

PE 19,37 16,25 83,88 7,62 61 | 1065 6,16 57,87| 39 34
CHL 10,99 4 36,41| 249 494 | 16,61 12,23 7363 6,19 11,23
SF 24,71 11,33 4585 47 1889 231 8,99 38,92| 3,86 15,74
NGE 48,69 29,55 60,68 8,74 17,75| 69,21 47,16 68,14 | 11,69 29,91
PMG 44,49 34,27 77,03 106 2427| 50,23 46,32 92,2 | 1348 34,59
TCcV 2,77 1,36 491 | 1,69 8 2,21 0,68 30,6 | 0,94 2,61
HP 220,12 | 211732 96 | 29,38 31,44 14414 | 127,22 88,26 | 21,86 27,21
LC 15,85 12,22 77,09| 6,33 32,96 | 22,82 18,34 80,38 | 7,92 57,93
LE 0,48 0,34 69,44 1 153 | 074 05 66,89 | 1,19 16,28

NEF 3,33 2,58 7749] 292 16,58 | 247 0,66 268 | 087 4,9
NEM | 9977,84 | 7079,28 70,95 | 146,21 35,93 | 6831,84 | 5156,13 75,47 | 128,69 36,93
RE 49587 | 4084 82,36 | 37,84 4401 377,36 | 317,41 84,11 33,71 63,45
RR 347,79 | 302,49 86,98 | 33,46 64,62| 11574 | 50,14 4332] 9,61 31,68

3.3.  Etude des corrélations entre les paramétres mesurés
3.3.1. Site d’Alger

L’¢étude des corrélations entre les différents parametres sur le site d’ Alger durant les deux
campagnes agricoles a été realisé par la matrice de corrélation de Pearson (figure 42). Le rendement
en grains reel et estimé ont montré une corrélation positive avec le nombre de grains par épi, le
nombre d’épis/m? et le poids de mille grains, tandis que le nombre d’épillets fertiles/épi a affiché
une corrélation négative avec le rendement durant la campagne 20/21 et positive mais non signifi-

cative durant la campagne 21/22.

Le nombre de grains par épi et le nombre d’épis/m? ont montré des associations négatives

avec le poids de mille grains suggérant un effet de compensation. Le rendement en grain est corrélé
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négativement a la tardivité d’épiaison suggérant que les génotypes précoces sont plus productifs

aux génotypes ayant une épiaison tardive.

Une corrélation négative a été observée entre le rendement en grain et les paramétres mor-
phologiques en 2020/21, tandis qu’en 2021/22, une corrélation positive significative a été enregis-
trée avec la longueur de 1’épi et positive mais non significative avec la surface foliaire et la longueur

du col de I’épi.

La température du couvert végétal a présenté une corrélation négative avec le rendement en
grain, tandis que la teneur en chlorophylle a montré une corrélation positive significative en

2021/22 et positive mais non significative en 2020/21.

Tous les paramétres morphologiques étaient positivement corrélés a I’épiaison. La hauteur
de la plante était positivement corrélée a la surface foliaire, la longueur de 1’épi, la longueur du col
de I’épi et le nombre d’épillets fertiles. La surface foliaire de la feuille étendard a eu un effet positif
significatif sur le PMG et le nombre d’¢épillets fertiles/épi en 2020/21 (effet photosynthétique), mais
un effet non significatif sur le PMG en 2021/22.
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Figure 42 : Matrice de corrélation de Pearson pour le site d’Alger (a) : Campagne 2020/2021, (b) :
Campagne 2021/2022.
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3.3.2. Site de Constantine
L’étude de corrélation sur le site de Constantine durant les deux campagnes a montré une
corrélation négative entre le rendement en grains et la tardivité a 1’épiaison durant la campagne

2018/19, tandis qu’une relation positive a été enregistrée avec la tardivité en 2020/21 (figure 43).

Une corrélation négative a été observée entre le rendement en grain et les paramétres mor-
phologiques en 2018/19, tandis qu'en 2020/21, la hauteur de la plante et la longueur du col de 1’épi

ont montré une corrélation positive significative avec le rendement.

Une Corrélation négative a été enregistrée entre le rendement en grain et la température du
couvert végeétal. Tandis qu’une corrélation positive non significative a été trouvée entre la teneur

en chlorophylle et le rendement en grain.

Toutes les composantes de rendement ont montré une corrélation positive significative avec
le rendement en 2020/21, sauf le nombre d’épi/m?, seul facteur significatif, tandis que le nombre
de grains/épi et le PMG étaient positivement mais non significativement corrélés, et le nombre

d’épillets fertiles présentait une corrélation négative durant la campagne 2018/19.

La hauteur de la plante a montré une corrélation positive significative avec la longueur du
col de 1’épi, une corrélation positive non significative avec la longueur de 1’épi, une corrélation
significative avec la surface foliaire en 2018/19 mais non significative en 2020/21. Cette derniére

était significativement corrélée au nombre d’épillets fertiles/épi.

Une corrélation positive a été observée entre la précocité a 1’épiaison et la hauteur de la
plante. Ce dernier a montré une corrélation positive significative avec le nombre d’épillets fer-
tiles/épi et le PMG en 2020/21.

La température du couvert végétal a montré une corrélation négative avec tous les para-

metres en 2020/21, tandis qu’elle a présenté une corrélation positive significative avec le nombre

de grains/epi en 2018/19.
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Figure 43 : Matrice de corrélation de Pearson du site Constantine (a) : Campagne 2018/2019, (b) :
Campagne 2020/2021.

Tableau 11 : Corrélation entre les différents parameétres étudiés et le rendement en grain dans
chaque environnement.

Paramétres Alg 20-21 Alg 21-22 Const 18-19 Const 20-21
PE -0,40%** -0,11ns -0,38*** 0,19*
HP -0,28*** -0,04ns -0,17ns 0,23**
SF -0,19* 0,16ns -0,24%** 0,12ns
LE -0,03ns 0,28** -0,11ns 0,00ns
LC -0,16ns 0,00ns -0,09ns 0,29**

NEM 0,70*** 0,65*** 0,45*** 0,38***
NEF -0,21* 0,07ns -0,13ns 0,22*

NGE 0,25*** 0,25** 0,07ns 0,43***
PMG 0,18* 0,20* 0,15ns 0,24**
TCV -0,22* -0,23** -0,01ns -0,29**
CHL 0,16ns 0,23* 0,08ns 0,12ns

3.4. Analyse du rendement en grain par le modéle AMMI et ’indice AWAI

L’analyse de la variance réalisée sur le rendement en grain a montré une différence tres
hautement significative (P <= 0,001) pour les facteurs génotypes, environnements et interaction
génotypes x environnement. Cette derniere a montré le pourcentage de variation le plus élevé avec
50,64 % par rapport a la somme des carrés des écarts totales (G + E+ G x E), suivie par 1’effet
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environnement avec 27,37 % et enfin 1’effet génotype avec 21,99 % (tableau 12). L’interaction G
X E a été divisée en trois CPs significatifs expliquant un pourcentage de variation de 46,8 %, 32,9
% et 20,3 %, respectivement.

Le biplot AMMI2, représentant CP2 en fonction de CP1, a montré I’intensité des interac-
tions entre les génotypes et les environnements (figure 44). CP1 a expliqué 46,8 % de la variation
liée a I’interaction, tandis que CP2 en a capturé 32,9 %. Les génotypes (11, 18, 23, 60, 61) ont
présenté des scores CP1 et CP2 proches de z€ro, ce qui suggere une faible interaction avec 1’envi-

ronnement et donc une adaptation générale et stable a I’ensemble des conditions testées.

Trente-deux génotypes (3,9,10,25,27,28,28,33,35,
46,47,48,50,52,54,67,73,77,78,79,85,90,94,96,100,102,104,105,106,122,123 et C5), ont affiché
des scores CP1 et CP2 ayant le méme signe que ceux des environnements Const 20-21 et Alg 21-
22. Parmi eux : les génotypes 52 et 46 ont montré une interaction fortement positive avec 1I’envi-
ronnement Const 20-21, indiguant une adaptation spécifique a celui-ci. Les autres génotypes res-
tants ont affiché une adaptation partielle ou modére, suggérant un comportement stable mais sans
spécialisation marquée pour un environnement donné. Aucun génotype n’a cependant démontré
d’adaptation aux environnements Alg 20-21 et Const 18-19, situés a I’extrimité inférieure des qua-

drants de biplot AMMI2 (figure 44) (annexe 1, tableau 5).

Tableau 12: Analyse de la variance du modéle AMMI appliqué sur le rendement en grain

% (G+E+G

Source Df SCE CM F Pr(>F) X E)
Environnements (E) 3 51871,6269| 17290,5423| 175,469104| 3,5603E-10*** 27,37
Génotypes (G) 124 41681,8521| 336,143969| 5,88953585| 2,0069E-10*** 21,99
Interaction (G X E) | 372 95965,6327| 257,947930| 4,51989699| 5,9571E-09*** 50,64

CP1 126 171937,429| 1364,58277 2391 0,00000000%*** 46,8

CP2 124 120793,967 974,1449 17,07 0,00000000%** 32,9

CP3 122 74898,4397 613,92164 10,76 0,00000000*** 20,3
Résiduel 48 2739,58949| 57,074781
Total 931 561071,005| 602,654141
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Figure 44 : AMMI2 biplot montre la distribution des 125 génotypes (en bleu) par rapport aux deux
PCs en fonction de leurs rendements dans les quatre environnements étudiés (en rouge)

En utilisant les composantes principales significatives de I’interaction G x E, un biplot a
été realisé pour illustrer la stabilité du rendement par I’indice d’adaptabilité large d’ AMMI (AWATI)
en fonction du rendement en grain pour chaque génotype (figure 45) (annexe 1, tabelau 5). 74
génotypes ont présenté une valeur AWAI inférieure a la moyenne (<0,96), répartis dans les deux
quadrants inférieurs. Ce regroupement est également visible dans le biplot AMMI2 (figure 44), ou
I’on observe une concentration importante des génotypes pres du centre de I’axe, selon I’interpreé-
tation de (Bassi et Sanchez- Garcia, 2017), qui ont indiqué que des valeurs faibles de ’AWALI
indiquent des génotypes proches de 1’axe du graphique AMMI, ce qui reflete leur stabilité.

Parmi ces 74 génotypes, 37 ont éte identifiés comme les plus intéressants, car ils combinent
une valeur d’AWALI faible (stabilité élevée) et un rendement supérieur a la moyenne (46,89 g/ha)
(annexe 1, tabelau 5) (tableau 13). Ces génotypes, entourés en vert sur la figure, représentent les
candidats les plus prometteurs en termes de performance agronomique et de stabilité, et peuvent
étre considerés comme ayant une adaptabilité large. Les autres génotypes ont une valeur de AWAI>

0, 96, traduisant une certaine intéraction avec les environnements.
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Figure 45 : Biplot montre la stabilité du rendement (AWAI) en fonction du rendement en grain

de chaque génotype.

Tableau 13 : Distribution des 125 génotypes en fonction de I’indice AWAI et le rendement

Code génotype Origine Description

31,39,54,70,72,88,C2,C4 Algérie
3,17 Australie
120,42, C3,C5 CIMMYT 37 génotypes
106,23,61,67,85,98,99,C1 ICARDA AWAI<0,96 et RR >
16 Italie 46,89 g/ha
100,19,22,37,4,73,83,84,93,94 Mexique
10,18,38 Syrie
57 US.A
108,35,49,53,55,74,76,78 Algérie
123,126,30,32,75 CIMMYT
101,102,11,112,13,21,25,92,96 ICARDA
103,107,41,60,45,125,7 Me>_<|que 37 génotypes
36,9.97 Syrie AWAI<0,96 et RR <
68 France 46,89 g/ha
43 Chypre
121 Tunisie
122 Iran
56 US.A

. Diverses AWAI> 0,96
Autres génotypes (51)
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3.5. Indice de stabilité multi-traits (MTSI)

L’analyse de I’indice MTSI sur les quatre environnements a permis d’identifier a la fois les
génotypes les plus performants et stables en fonction des parameétres évalués, en fixant des criteres
spécifiques pour I’indice MTSI, favorisant des valeurs élevées pour NEF, NGE, PMG, NEM, CHL,
SF, LE et RR, et faibles pour PE, HP, TCV et LC.

Les résultats de ’ANOVA de cet indice ont révélé une différence significative (p < 0,05)

pour I’interaction génotype % environnement sur les paramétres évalués.

Les génotypes identifiés (en rouge) par cet indice a un taux de sélection de 15 % sont : C5,
C3,98,C4,C2,C1, 120, 31, 29, 46, 100, 20, 47, 22, 18, 7,99, 91 et 01. Leurs origines sont réparties
comme suit : ICARDA (01, 46, 98, 99, C1), CIMMYT (120, 29, C3, C5), Mexique (100, 47, 07,
91, 22), Algérie (20, 31, C2, C4) et Syrie (18) (figure 46).
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Figure 46 : Sélection des génotypes stables et performants par l'indice de stabilité multi-traits
(MTSI)
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Quatre facteurs principaux ont éteé identifies par I’indice MTSI pour regrouper les 12 para-
métres évalués : FAL (PE, HP, TCV, LC), FA2 (NEF, LE, NGE), FA3 (CHL, NEM, RR) et FA4
(SF, PMG) (tableau 14).

Le graphe de contribution de chaque facteur révele que FAL contribue faiblement chez les
génotypes 1, 46, 47 et 120, indiquant leur précocité, leur taille réduite et leur faible température du
couvert. Les facteurs FA2, FA3 et FA4 ont présenté des contributions similaires pour tous les gé-

notypes, traduisant des valeurs similaires pour ces parametres (figure 47).

Le gain de sélection le plus élevé a été enregistré pour le nombre de grains/épi (8,65 %) et
le rendement en grain (8,11 %). Ces pourcentages représentent 1’amélioration attendue de ces traits
en sélectionnant les génotypes identifies.

Tableau 14 : Contribution des facteurs, différentiel de sélection et gain de sélection de 1’en-
semble des parametres identifiés par I’indice MTSI

Moyenne des gé- Différentiel
Moyenne | notypes sélec- Différentiel | de sélection | Gain de Gain de
Parameétres | Facteurs | initiale |tionnés de sélection (%) sélection | sélection (%) | Objectif

PE FA1 108 107 -1,52 -1,4 -1,04 -0,959 Diminution

HP FA1 89,7 84,9 -4,75 -5,29 -4,46 -4,97 Diminution
TCV FA1 26,4 26,4 -0,0248 -0,0938 -0,0139 -0,0527 Diminution

LC FA1 18,2 17,3 -0,935 -5,14 -0,754 -4,14 Diminution
NGE FA 2 47,4 52,9 5,55 11,7 4,1 8,65 Augmentation
NEF FA?2 17,9 18,4 0,466 2,6 0,389 2,17 Augmentation

LE FA 2 7,03 7,29 0,266 3,79 0,2 2,85 Augmentation
CHL FA3 48,4 49,4 1,05 2,18 0,673 1,39 Augmentation
NEM FA3 341 364 23,3 6,84 6,02 1,77 Augmentation

RR FA 3 46,9 54,1 7,17 15,3 3,8 8,11 Augmentation
PMG FA 4 43,6 42,5 -1,1 -2,52 -0,771 -1,77 Augmentation

SF FA 4 27,0 26,7 -0,299 -1,11 -0,0918 -0,34 Augmentation
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Figure 47: Graphe montre les forces et les faiblesses des génotypes identifiés par rapport aux
facteurs regroupant les parameétres étudiées.

4. Discussion

La présente étude a montré une variabilité entre les génotypes vis a vis des paramétres phé-
nologiques, physiologiques et agro-morphologiques en réponse aux variations climatiques et envi-
ronnementales, révélant des aspects de caracteres distincts et des divergences génétiques. Diverses
études menées sur I’espece blé dur en mis en évidence une variation phénotypique entre les géeno-
types (Mansouri et al., 2018 ; Robbana et al., 2019 ; Haddad et al., 2021 ; Bendjama et Ramdani,
2022 ; Fellahi et al., 2024).

La variation observée au niveau d’'un méme parametre entre les deux campagnes agricoles
des deux sites étudiés est attribuée a plusieurs facteurs, notamment des facteurs abiotiques comme
la nature du climat, I'hnumidité et la température journalieres, la quantité et la fréquence des préci-
pitations tout au long du cycle végétatif de la plante. La plante et les facteurs biotiques, y compris
I'impact des pathogénes (pucerons) et des maladies fongiques qui attaquent la biomasse aérienne
des génotypes, tous ces facteurs influencant indirectement sa physiologie, conduisant finalement a
la synthése de métabolites défensifs ou a un changement de leur architecture. Des aspects tech-
niques, comme la période a laquelle les paramétres sont mesurés, peuvent également influencer la
variation observée. De plus, I’effet de bordure peut avoir un impact significatif sur la performance
des génotypes.
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v' Parameétre phénologique

La précocité est un paramétre phénologique essentiel en céréaliculture, qui aide a réduire
I’effet du stress hydrique et de la chaleur en fin de cycle sur la période de formation des grains
(Slama et al., 2005). La variation de ce parametre a été bien marquée sur le site de Constantine
durant la deuxiéme campagne agricole ou on a noté une réduction remarquable de nombre du jour
a I’épiaison a cause des hautes températures enregistrées durant le printemps, provoquant un rac-
courcissement du cycle végetatif de la plante. Ce qu’on appelle le phénoméne de 1’esquive
(Mekhlouf et al., 2006). Les génotypes d'Australie et des Etats-Unis ont présenté un cycle végétatif
plus court sur les deux sites, suivie par les génotypes du CIMMYT, de I'lCARDA et du Mexique.
De Vita et al. (2007) ont indiqué que les cultivars modernes sont sélectionnés pour une maturité
précoce et une hauteur réduite afin d'ameéliorer leur adaptation aux environnements semi-arides.
Les variétés locales d’Iran, de Chypre, de Jordanie et d’Algérie (Guemgoum Rkhem, Beliouni,
MBB, Djenah-Khetifa, Bidi 17), ont montré un cycle végétatif plus long sur les deux sites. Ces
observations sont cohérentes avec la littérature sur les espéces locales par Royo et al. (2007), ainsi
qu’avec les travaux de Khennaoui, (2018) portant sur 26 génotypes de blé dur, incluant des variétés

locales algériennes dans la région d’El-Khroub a Constantine.
v' Parameétres morphologiques

Sur les deux sites et durant les différentes campagnes agricoles, les génotypes australiens
et ceux des Etats-Unis ont présenté la plus petite taille. Les génotypes du CIMMYT, ICARDA et
Mexique issuent de méme pool génétique ont présenté aussi des tailles semi-naines, tandis que la
majorité des variétés locales de Chypre, de Jordanie et d'Algérie ont présenté la plus haute taille.
Nos résultats sont en accord avec 1’étude porté par Amokrane et al. (2002) sur des variétés de blé
dur d’origine algérienne, syrienne et européenne, ou ils ont trouvé que les variétés locales anciennes
ont été manifestées par leur haute taille par rapport aux variétés syriennes et européennes. Selon
Royo et al. (2007), I’écart de hauteur des plantes entre le matériel génétique importé et locale et dl

a la présence ou a I’absence des genes de nanisme Rhtl et Rht2.

Une réduction marquée de la hauteur des plantes a été constatée sur le site de Constantine
lors de la deuxiéme campagne agricole pour la majorité des génotypes. Cette campagne, marquée

par une faible pluviométrie et des températures élevées durant la période montaison-épiaison, a
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pousse les plantes a concentrer leur énergie prioritairement sur la production de graines au détri-
ment de la croissance végétative, tout en limitant la perte d’eau par transpiration. Dans des condi-
tions de sécheresse, le déficit hydrique entrave la photosynthése ainsi que le transport des métabo-
lites et des nutriments, notamment au stade d’¢élongation des tiges, ce qui entraine une réduction de

la hauteur (Sarto et al., 2017).

Amokrane et al. (2002), ont observé que la réduction de la taille des plantes sous contrainte
environnementale est plus marquée chez les variétés anciennes hautes, avec une perte d’environ 40
cm, contre seulement 10 cm pour les variétés récentes semi-naines. Ce qui est en accord avec nos
résultats, ou on a enregistré une diminution de hauteur de plante durant la deuxiéme campagne du
site de Constantine de I’ordre de 39 cm pour Bidil7, 31 cm pour Djennah-khetifa, 23 cm pour
MBB, 18 cm pour Montpellier, variété ancienne de la France tandis qu’elle est de I’ordre de 12 cm

pour Waha et 8 cm pour Ofanto.

Une surface foliaire plus développée a été observée sur le site d’Alger, probablement grace
a des conditions climatiques optimales. En revanche, dans un environnement semi-aride, la réduc-
tion ou I’enroulement de la feuille étendard limite la perte d’eau et atténue ’effet du stress. Zhao
et al. (2018), ont suggéré que les génotypes de blé ayant une taille relativement plus large de la
feuille étendard tendent a produire un plus grand nombre de grains par épi, ce qui pourrait optimiser
un haut potentiel productif. Les variétés anciennes et locales de France, Jordanie, Algérie et Iran
présentent des épis plus longs et une surface foliaire plus grande que les variétés modernes intro-
duites du CIMMYT, de 'ICARDA, du Mexique, d’Australie, des Etats-Unis et d’Ttalie.

Une réduction inter-année pour le site de Constantine a été notée pour la longueur du col
de I’épi. Ces résultats sont an accord avec ceux trouvé par Hebbache, (2021) qui a montré qu’une
diminution de la longueur du col de 1’épi assure un acheminement rapide des éléments nutritifs

stockés vers 1’épi, constituant ainsi un mécanisme d’adaptation a la sécheresse.
v' Parametres physiologiques

Une diminution de la teneur en chlorophylle a été observée sur le site d’ Alger, tandis qu’une
augmentation a été notée sur le site de Constantine au cours de la deuxieme campagne agricole.

Selon Atar et al. (2020), les variations saisonniéres de la teneur en chlorophylle different selon les
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especes et peuvent étre attribuées a leurs caracteéristiques génétiques. De plus, la quantité de chlo-
rophylle dans les plantes est fortement influencée par divers facteurs environnementaux, notam-
ment les conditions spécifiques du site. Dans cette étude, deux génotypes a savoir Omrabi5 de
Syrie et Altar 84 du CIMMYT se sont distingués par une teneur élevée en chlorophylle, observée
sur les deux sites et au cours des deux campagnes. D’autres génotypes provenant d’Italie, de
I’ICARDA, du CIMMYT, du Mexique et d’Algérie ont également montré une présence constante,
bien que les génotypes de ces pays ont varié entre les sites et les campagnes. Beche et al. (2014),
ont montre que les nouveaux cultivars de blé présentent des teneurs en chlorophylle lIégérement
supérieures a celles des variétés plus anciennes, faisant de ce caractére un critere clé dans les pro-

gres de la sélection. Ce qui est en accord avec les résultats trouves.

La teneur élevée de la chlorophylle observée sur le site de Constantine durant la deuxieme
campagne peut étre un signe a un stress. Selon Anjum et al. (2011), la forte concentration en chlo-
rophylle notée dans ces échantillons est un signe de leur potentiel a stocker de la matiére seche
sous des conditions de stress oxydatif induit par les contraintes hydriques et thermiques. Hebbache,
(2021) a trouvé dans son étude sur quelques génotypes d’orge dans un milieu semi-aride une bonne
teneur en chlorophylle malgré des conditions seches. Ce phénomene a été expliqué par le méca-
nisme de « stay-green » pour assurer le fonctionnement de la chaine photosynthétique. Selon
Khadka et al. (2020), les variétés ayant une teneur plus élevée en chlorophylle et une dégradation
lente de la chlorophylle sont potentiellement plus tolérantes a la sécheresse. Par conséquent, ce trait
est un caractére important, qui peut étre exploité pour évaluer un stress et prédire une production

plus élevée.

Une légére variation et une faible température du couvert végétal ont été observées sur le
site d'Alger durant les deux campagnes agricoles et lors de la premiere campagne a Constantine,
avec des conditions climatiques favorables et peu de différences entre les génotypes. Rabti (2021),
a montre que les temperatures basses du couvert végeétal sont des indicateurs d'un meilleur état
hydrique de la plante, maintenu par la présence de mécanismes favorisant 1’absorption de 1’eau du
sol. Cette constatation peut étre expliquée dans notre cas par la texture argileuse du sol des deux
sites etudies, qui permet de conserver I'humidité pendant une longue période. Tandis qu'une aug-
mentation significative d'environ 15°C a été notée sur le site de Constantine au cours de la deu-

xieme campagne agricole. Cet écart est, dans une certaine mesure, justifié par le fait que la mesure

82



Partie 11 Chapitre 1 : Résultats et discussion

a éte effectuée dans la plage horaire prévue pour ce parametre (entre 11 et 14 heures), un jour ou
la température maximale de l'air était d'environ 42°C, ce qui affectera inévitablement le feuillage
par une augmentation de sa température. Dans I'étude actuelle, 24 génotypes de blé dur ont été
analyses, selon Talebi (2011), présentant des températures variant de 20,3 a 23,6°C dans des con-
ditions standards et de 34,4 a 42,5°C en situation de stress. Selon Reynolds et al. (1994), les géno-
types tolérants aux stress hydriques et thermiques ont la capacité de garder la température de leur
feuillage en dessous de celle de la température maximale environnante. Nos résultats sont concor-
dés aussi a ceux de Rabti (2021), qui a étudié les caractéristiques thermiques de variétés récentes
et anciennes de blé dur dans un environnement semi-aride, révélant des différences minimes. Ses
résultats ont montré que les températures moyennes étaient respectivement de 27,81 °C et 27,77
°C. Selon Singh et al. (2022), la température du couvert veégétal a été documentée comme un critére
de sélection important pour identifier les génotypes potentiels qui peuvent éviter I'impact du stress
thermique en absorbant plus efficacement I'eau du sol grace a leurs caractéristiques racinaires su-

périeures.
v' Parametres agronomiques

Dans cette étude, la performance des génotypes pour les parameétres liés au rendement, varie
d'un site & l'autre et d'une saison agricole a une autre. Ces variations s'expliquent par l'interaction
entre le génotype et I'environnement dans lequel il évolue et sa capacité a s'adapter aux conditions
climatiques spécifiques. Ce qui donne lieu a un classement différent des génotypes.

Les génotypes du CIMMYT, de 'ICARDA et du Mexique ont affiché des moyennes simi-
laires pour les parametres agronomiques, reflétant probablement des échanges génétiques entre ces
centres de recherche visant a améliorer la productivité. Les génotypes d’ Australie et des Etats-Unis
ont également montré des rendements élevés, confirmant la supériorité des génotypes précoces en
termes de productivité. Plusieurs études réalisées sur différents germoplasmes de blé dur, concer-
nant les composants du rendement, comme celle d’ Amokrane et al. (2002), qui ont mené une étude
dans la région de Setif et ont trouvé que les divergences entre les sources de germoplasme (algé-
rienne, syrienne et européenne) étaient minimes en ce qui concerne le nombre d'épis par métre
carré, tandis qu'elles étaient plus significatives pour le rendement en grains et le PMG. lls ont

constaté que les anciennes variétés locales présentaient une productivité supérieure, donc, les per-
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formances des germoplasmes varient davantage selon I'environnement de production que leur ori-
gine. De plus, Amallah (2017) a constaté que les génotypes issus des centres de recherche de
I’ICARDA et du CIMMYT présentaient le nombre de grains par épi le plus élevé, tandis que les
variétés marocaines affichaient les valeurs les plus élevées pour le PMG. Royo et al. (2007), ont
trouvé que, les composants du rendement des génotypes italiens et espagnols ont peu varié, proba-
blement en raison des différentes approches de sélection utilisées par les deux pays pour améliorer
le rendement des céréales au cours du 20°™ siécle. Cela concorde avec nos résultats pour ces deux
types de germoplasme, qui ont présenté des moyennes similaires pour le nombre d’épillets fertiles
par épi, ainsi qu’une légere variation concernant le nombre de grains par épi et le PMG.

Une réduction significative des composantes du rendement a été constatée chez la plupart
des génotypes lors de la deuxiéme campagne agricole a Constantine, en raison d’une année agricole
seche. Le manque d’eau et I’élévation des températures en fin de cycle sont les causes principales
qui contribuent a la réduction du rendement, ceci est justifié par I’avortement des épillets, la stérilité
ou le desséchement du pollen ce qui affecte la fertilité de 1’épi (Sall et al., 2018). Anjum et al.
(2011), ont rapporté que la sécheresse perturbe la croissance et le développement des plantes, en-
trainant une réduction du transport des réserves stockées et une baisse des activités enzymatiques
impliquées dans la synthése de I'amidon nécessaires au remplissage du grain, ce qui impacte le
PMG. Ces facteurs sont indispensables a la formation du rendement en grain. De nombreuses re-
cherches (Sohail et al., 2020 ; Singh et al., 2022) ont également mis en évidence une baisse consi-

dérable du rendement en grains due a la sécheresse.

Cependant Bahlouli et al. (2004) ont mentionné que les génotypes ayant un PMG élevé
compensent la réduction du nombre de grains par metre carré causée par le stress. Aussi, il a été
démontré que les cultivars de blé dur caractérisés par un poids de grain élevé sont plus stables dans
tous les environnements (Royo et al., 2007). Ces résultats ont été observés pour la variété Ofanto
de I’Italie, la variété locale de 1’ Algérie Guemgoum Rkhem, et la variété GR Iran de I’Iran sur les

deux sites étudiés et les deux campagnes agricoles.

Selon Fellah et al. (2002), I’emploi de génotypes tolérants peut réduire la perte de rende-
ment en grains lors d’années marquées par des conditions contraignantes. A I’inverse, les géno-
types sensibles offrent un meilleur potentiel dans les sites et les années les plus propices a la réali-

sation d’un niveau de production élevé.
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v’ Héritabilité

Les estimations de I'héritabilité fournissent des informations sur la mesure dans laguelle un
trait génétique spécifique est transmis aux générations suivantes (Muhu-Din Ahmed et al., 2020).
Diverses études sur le blé dur ont trouvé une héritabilité élevée pour certains parametres agro-
morphologiques comme la précocité a I’épiaison et la hauteur de la plante (Mansouri et al., 2018 ;
Robbana et al., 2021 ; Bendjama et Ramdani, 2022), le poids de mille grains et la surface foliaire
(Haddad et al, 2021), teneur en chlorophylle, longueur de 1’épi, nombre de grains/épi et rendement
en grain (Fellahi et al., 2013). Dans cette étude, des valeurs élevées et stables d’héritabilité ont été
constatées pour le poids de mille grains, la hauteur de la plante, la longueur de 1’épi et celle du col
de I’épi, sur les deux campagnes agricoles et dans les deux sites étudiés. Selon Xu et al. (2017), le
PMG constitue une composante clé pour étudier indirectement 1’amélioration du rendement en
grains, grace a son héritabilité relativement stable et élevée. De leur c6té, Chehili et al. (2017), ont
souligné que la longueur de 1’épi est un paramétre peu affecté par les changements environnemen-
taux, elle dépend de la quantité d’eau disponible pendant le cycle végétatif. En revanche, les autres
parameétres ont montré des variations selon les campagnes agricoles et les sites, indiquant un effet

marqué de I’environnement sur leur expression.

Fellahi et al. (2024), ont rapporté que les parametres sensibles aux facteurs environnemen-
taux, sont moins héritables, par conséquent, la sélection de ces derniers est difficile. Une condition
favorable a la sélection est la présence d'un gain génétique élevée combinée a des estimations d'hé-
ritabilité élevées, ce qui signifie la présence d'effets génétiques additifs controlant le caractére
(Ogunniyan et Olakojo, 2014). Dans cette étude, deux paramétres morphologiques ont réuni cette

notion a savoir la hauteur de la plante et la longueur du col de 1’épi sur les deux sites.
Corrélation entre les différents parametres a travers les quatre environnements

Une association positive entre le PMG et le rendement en grains a été trouvée dans les
environnements Alg 20/21, Alg 21/22 et Const 21/22, sauf dans 1’environnement Const 18/19, ou
la correélation était positive mais non significative, ceci est en accord avec les résultats obtenus par
(Benkadja et al., 2024). Selon Erchidi et al. (2000), la production de grains chez le blé est plus
étroitement liée a la fertilité de 1’épi qu’au poids moyen du grain. Cependant, d'autres études ont

montré que le nombre de grains par épi et le nombre d’épis par metre carré sont les facteurs clés
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de détermination de la productivité du blé dur en milieux méditerranéens (Royo et al., 2007 ; De

Vita et al., 2010), ce qui en accord avec nos résultats.

Mirosavljevi¢ et al. (2016), ont mentionné que les cultivars a haut rendement en grains se
distinguent par une croissance rapide et une faible hauteur, en raison de la relation négative de ces
deux parameétres et le rendement, ce qui corroborent avec nos résultats et les résultats trouvés par
(Mulugeta et al., 2023 ; Abdelrady et al., 2024). Cependant, cette association a été trouvée positive
pour ’environnement Const 20/21, ce qui peut étre expliqué par le fait que les plantes ont allongé
leur cycle de croissance pour éviter le stress terminal et favoriser davantage le stockage des assi-

milats.

Haddad et al. (2021) ont signalé une corrélation positive entre la durée du cycle de déve-
loppement végétative et la hauteur de la plante, ce qui est en accord avec nos résultats, signifiant
que les cultivars hauts présentaient un retard d'épiaison mais produisaient plus de paille.

La température du couvert végétal a montré une corrélation négative avec le rendement.
Des résultats similaires ont été trouvé par (Singh et al., 2022 ; Benkadja et al., 2024). Selon Talebi,
(2011), sous stress hydrique une température de couvert végétal élevée a provoqué une baisse de
rendement car les plantes n’ont pas pu maintenir une transpiration suffisante pour compenser la-
perte d’eau. Une corrélation significative positive entre la teneur en chlorophylle et le rendement
dans I’environnement Alg 21-22 mais elle est positive mais non significative pour les autres envi-
ronnements, ceci en accord avec les résultats trouvés par Gao et al. (2017). Ozturk, (2020) a men-
tionné que sous conditions pluviales, les génotypes avec un rendement élevé sont ceux qui ont une

teneur en chlorophylle élevée et une température du couvert végétal faible.

Une corrélation négative a été trouvee entre la hauteur de la plante, le nombre de grains/épi
et le nombre d’épis/m?. Fellahi et al. (2024), ont mentionné que les cultivars courts produisent des
épis plus lourds, une meilleure fertilité, un nombre élevé des épis et une translocation efficace des
assimilats, augmentant ainsi les rendements. Cela indique un lien entre les génes nanifiants et ceux

contrélant les traits des épis et la répartition des assimilats vers les grains.

La hauteur de la plante et la longueur du col de 1’épi ont présenté une corrélation positive
significative avec le rendement dans 1’environnement Const 20/21. Ces deux parametres ont été

suggerés comme des critéres importants pour le choix des génotypes en période de sécheresse, en
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raison de leur role dans I'accumulation et le transfert des nutriments vers la graine (Gate et al., 1993
; Meriem et al., 2016).

Les résultats de I’analyse de corrélation entre les différents parametres du blé varient parfois
d’une étude a I’autre. Les simples coefficients de corrélation linéaires peuvent ne pas refléter clai-
rement I'association entre deux caractéres lorsqu'elle est influencée principalement par des facteurs
environnementaux, car cela peut avoir une incidence positive sur certaines variétés et I'effet inverse

sur d'autres, révélant des comportements distinctes (Fellahi et al., 2013 ; Ohm et al., 2017).

En considérant 1’effet de chaque paramétre sur le rendement en grains dans chaque site,
certains peuvent étre identifiés comme critéres de sélection contribuant au rendement, aussi bien
en conditions favorables qu’en situation de stress. La précocité a 1’épiaison, la hauteur de la plante
et la longueur du col de 1’épi se sont distinguées en situation de stress, comme dans 1’environne-
ment Const 20-21, tandis que la teneur en chlorophylle et les composantes du rendement ont prin-
cipalement émergé en conditions favorables. Selon Cattivelli et al. (2008), la sélection indirecte,
basée sur des criteres associés au rendement qui sont davantage héritables et moins sensibles aux

variations environnementales, tend a étre généralement plus efficiente que la sélection directe.
v" Analyse de la stabilité du rendement et les différents parameétres étudiés

Dans cette étude, I’analyse du rendement en grain sur les quatre environnements, a montré
que la grande variation a été attribué a I’interaction génotype X environnement. Des résultats simi-
laires ont été trouvé par (Farshadfar et al., 2012 ; Sharifi et al., 2017 ; Wodebo et al., 2023). Tandis
que pour (Sall et al., 2018 ; Derbew et al., 2024), la grande variation a été attribué a 1’effet envi-
ronnement, et pour Shimray et al. (2022), 1a grande variation ¢ été attribué a I’effet génotype. Selon
Farshadfar et al. (2012), la forte variation due a I’interaction GXE s’explique par la présence de
divers environnements générant a la fois des interactions croisées (cross over) et non croisées (non
cross over). Les interactions croisées refletent un changement de classement des génotypes selon
les environnements, tandis que les interactions non croisées montrent un classement stable des
génotypes malgré les variations environnementales. Tandis que pour Sharifi et al. (2017), la forte
variation liée a GxE reflete des différences marquées entre les environnements, résultant en des
variations dans les mécanismes génétiques déterminants les processus physiologiques responsables

de la stabilité du rendement dans diverses situations.
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Un ensemble des génotypes ont été regroupé au centre de I’axe de biplot AMMI2 montrant
une interaction G x E faible. Selon Malosetti et al. (2013), les génotypes qui se ressemblent ont
tendance a se regrouper. Ce qui s’expliquer dans notre cas par I’effet minime de la variation attribué
aux génotypes, due a I’existence des parents en commun ou bien une diversité génétique modéré
dans la collection étudiée. Un génotype s'adapte mieux a un environnement lorsqu'il interagit po-
sitivement avec ses conditions spécifiques (Shimray et al., 2022). Dans cette étude, les génotypes
52 et 46 ont présenté des scores de CPs de méme signe que I’environnement Const 20-21, suggérant

une interaction fortement positive (adaptation spécifique).

L’indice d’adaptabilité large ’AMMI (AWAI) a révélé 74 génotypes avec une valeur
AWALI < 0,96, parmi lesquels 37 d’origines diverses ont été identifiés comme les plus stables et
tres productifs. Des résultats similaires ont été rapportés par Sall et al. (2018), qui, dans une étude
portant sur 384 variétés de blé dur originaires de 30 pays, ont identifié 36 variétés issues de
I’ICARDA et du CIMMYT, 3 d’Italie, 3 d’Espagne, 3 d’Australie, ainsi qu’une variété du Maroc,
de Tunisie, des Etats-Unis et du Canada, présentant un rendement supérieur a la moyenne et une
stabilité caractérisée par un AWAI inférieur a la moyenne (AWAI < 5). De méme Zaim et al.
(2024), ont trouvé que deux lignées élites, l'une provenant de CIMMYT et l'autre de I'lCARDA,

étaient les plus stables et performantes utilisant I’indice AWAL

De nouvelles approches multivariées, telles que les indices MTSI et MGIDI, ont été appli-
quées pour identifier des génotypes stables présentant des caractéristiques multiples adaptées a une
large gamme d’environnements (Benakanahalli et al., 2021). Dans cette étude, I’indice de stabilité
multi-traits (MTSI) a permis d’identifier 19 génotypes d’origines diverses (C5, C3, 98, C4, C2, C1,
120, 31, 29, 46, 100, 20, 47, 22, 18, 7, 99, 91 et 01) comme étant les plus performants et stables
pour I’ensemble des paramétres étudiés sur I’ensemble des environnements. Cet indice a déja éteé
utilisé dans plusieurs études sur diverses cultures, dans des conditions climatiques variees, notam-
ment en pluvial, en irrigation, sous stress hydrique, thermique et salin. Hussain et al. (2021) ont
montré que cette technique est idéale pour les pays aux ressources limitées, car elle permet de

réduire le temps et les colts.

En se basant sur les résultats du rendement en grains obtenus avec le modéle AMMI et son
indice AWAI et I’indice MTSI, certains génotypes ont été identifiés simultanément aux deux mé-
thodes. 1l s’agit de C1 et 98 et 99 (ICARDA), C2, C4 et 31 (Algérie), C5, C3 et 120 (CIMMYT),
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100 (Mexique) ainsi que 18 (Syrie). Ces génotypes se sont distingués par leur rendement elevé,

leur stabilité et leurs caractéristiques recherchées dans I’amélioration du rendement du blé.

Les deux approches ont également confirmé la performance et I’adaptation des cinq témoins

aux conditions climatiques des environnements étudiés, choisis dés le départ selon ces criteres.
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5. Conclusion

Cette étude a demontré une variabilité génétique au sein des genotypes étudiés a travers les
parametres phénologiques, physiologiques et agro-morphologiques. L’évaluation réalisée sur deux
sites aux conditions climatiques contrastées, sur différentes saisons agricoles, a permis de mieux
comprendre le comportement des génotypes et leur interaction avec 1I’environnement, se traduisant
par des différences dans leur morphologie et leurs performances agronomiques, aussi bien en con-
ditions favorables que contraignantes. L’application du modéle AMMI et les indices AWALI et
MTSI ont permis d’identifier des génotypes stables, performants et bien adaptés, provenant de plu-
sieurs origines, reflétant les progreés réalisés depuis la révolution verte pour optimiser le rendement

en grains.

Par ailleurs, certains génotypes algériens ont également montré une stabilité remarquable
et une bonne expression des parametres liés au rendement, méritant d’étre suivis pour confirmer

leur potentiel afin d’améliorer la productivité dans le secteur céréalier national.

L’étude d’association entre les différents paramétres a permis d’identifier ceux liés directe-
ment au rendement en conditions climatiques favorables, tels que le PMG, le nombre de grains par
¢épi, le nombre d’épis par m? et la teneur en chlorophylle. En situation de déficit hydrique, des
paramétres comme la hauteur de la plante et la longueur du col de 1’épi se sont révélés importants.
De plus, ces deux derniers ont montré une forte héritabilité au sens large associée a un gain géné-

tique élevé, ce qui pourrait faciliter les progrés en sélection.

Ce travail a également souligné 1I’importance des cing témoins choisis dans notre étude ex-
périmentale, qui ont démontré leur performance et leur stabilité dans les différents essais réalisés

et donc bien choisi pour I’¢étude.

L'apparition de diverses formes de produits alimentaires dérivés de cette espece et les at-
tentes culinaires variées des consommateurs a conduit les transformateurs a chercher d’autres ca-

ractéres liés a la qualité du grain de blé dur.
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1. Introduction

L'amélioration de la qualité des produits agricoles constitue aujourd'hui un axe majeur de
recherche a I'échelle mondiale, particulierement apres l'atteinte de I'autosuffisance en céréales ali-
mentaires dans de nombreux pays (De Santis et al., 2021). Parmi les cultures vivrieres, le blé oc-
cupe une position stratégique de par son utilisation diversifiée sous forme de farine, de semoule et
de produits transformés tels que le pain, les pates et autres dérivés céréaliers (Sramkova et al.,
2009). Au-dela de sa valeur calorique, le blé présente un intérét nutritionnel remarquable grace a
sa richesse en fibres alimentaires, en éléments minéraux et en composes bioactifs aux propriétes
bénéfiques pour la santé humaine (De Santis et al., 2021). Dans un contexte de croissance démo-
graphique soutenue et d'augmentation prévisible de la demande céréaliére, I'enjeu actuel ne se li-
mite plus a I'accroissement des rendements, mais intégre également I'amélioration de la valeur nu-
tritionnelle, contribuant ainsi a la prévention des carences alimentaires. Toutefois, force est de
constater que les programmes d'amélioration génétique ont historiqguement privilégié les perfor-
mances agronomiques quantitatives au détriment des aspects qualitatifs et nutritionnels (Sramkova

et al., 2009).

Concernant spécifiquement le blé dur (Triticum turgidum L. var. durum), sa valorisation
industrielle s'articule autour de deux dimensions complémentaires : la valeur semouliere, qui refléte
I'aptitude du grain a la mouture et a la production de semoule de qualité, et la valeur pastiére, qui
caractérise les propriétés technologiques de la semoule pour la fabrication de pates alimentaires.
L'évaluation standardisée de ces critéres s'appuie sur des normes nationales et internationales ho-
mologuées, permettant d'harmoniser les référentiels qualité et de faciliter les échanges commer-
ciaux (Amallah, 2017). Les critéres de sélection pour la production de pates de haute qualité repo-
sent principalement sur les caractéristiques intrinséques du grain de blé dur, notamment sa teneur
protéique élevée, la force et la ténacité de son gluten, ainsi que sa pigmentation jaune ambrée ca-
ractéristique (Roncallo et al., 2012). Ces attributs déterminent in fine les propriétés culinaires et

organoleptiques du produit fini.

Les facteurs qui influencent la qualité des grains de blé sont généralement divisés en deux
categories : les caractéristiques physiques et chimiques. Les attributs physiques englobent des élé-

ments tels que I'apparence du grain, sa durete, son aspect vitreux, son poids pour 1 000 grains, ainsi
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que sa taille et sa forme. Les attributs chimiques comprennent la teneur en protéines, la qualité

protéique et les tests de sédimentation (Goutam et al., 2013).

Pour cela, l'objectif de ce chapitre est de caractériser une collection de blé dur a travers
divers parameétres physico-chimiques, d'identifier les relations entre ces parametres a l'aide d'une
matrice de corrélation, afin de sélectionner les traits clés contribuant a I'amélioration de la qualité

du grain de blé dur et de choisir les génotypes les plus performants en termes de qualité.
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2. Matériels et méthodes
2.1. Matériel végétal

Le matériel végétal étudié comprend 125 génotypes de blé dur, qui ont deja été caractérises
dans le premier chapitre, sur la base des grains récoltés lors de la campagne agricole 2020/2021 sur

le site d’Alger.

2.2. Parametres mesureés
Tous les paramétres physico-chimiques ont été mesurés en deux répétitions pour chaque

génotype afin d’obtenir une valeur moyenne.
2.2.1. Parametres physiques

1) Taux de mitadinage
Le mitadinage est une propriété qui se manifeste par une apparence opaque et farineuse des

grains et est indésirable en raison de son impact négatif sur le rendement en semoule du blé dur.

La vitrosité a été déterminée sur un échantillon de 300 grains selon les normes 1SO5532-
1980 et NA1183-1990. Les grains ont été sectionnés transversalement a I'aide d'un scalpel et d'un
farinotome de Pohl (plaque a 50 alvéoles). Six opérations de coupe successives ont été nécessaires
pour analyser la totalité de I'échantillon (figure 48). Les résultats sont exprimés en pourcentage de

grains mitadinés :

M (%) = M1/ M2x 100
Mz : nombre de grains entiers mitadinés présent dans les 300 grains

Mz : nombre de grains entiers du prélevement (300 grains)

2) Taux de vitrosité
Elle est calculée comme suit :
V (%) =100-M avec
M : pourcentage des grains mitadinés
3) Taux de Moucheture
Il se distingue par une couleur brun foncé ou noire, au niveau du germe et de la zone adja-
cente (CGC, 2022). La determination de ce paramétre se fait selon la méthode BIPEA, norme ISO

7970, et est évaluée visuellement sur un échantillon de 20 grammes de grains de blé dur (figure
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48), et les résultats sont exprimés en grammes de grains mouchetés pour 100 g de I’espéce consi-
dérée selon cette formule :

M (%) = M1/ M2x 100
M: : masse en gramme de grains entiers mouchetés présents dans un échantillon de 20 g

M2 : masse en gramme du prélévement (20 g)

Figure 48: Détermination du taux de mitadinage (a droite) et taux de moucheture (a gauche)

4) Teneur en humidité des grains et de la semoule

La teneur en eau est mesurée en exposant a la chaleur un prélévement, soit des grains entiers
pendant deux heures, soit de la semoule pendant une heure et demie a 130 °C dans un four Chopin
semi-automatique, en suivant la méthode 44-15.02 de I'AACC International et les normes de la

commission international de 1’éclairement (CIE). Les résultats sont obtenus comme suit : H (%) =
{(M1-M2) / (M1— Mo)} x 100 avec

H : teneur en eau
M : le poids de prélévement + récipient métallique (avant sechage)
M3 : le poids du récipient

Mo : le poids de la prise d’essai + le récipient (aprés séchage)
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5) Coloration de la semoule
Elle est évaluée a I'aide d'un colorimetre Minolta de modele CR-200 équipé d'un illuminant
D65, en suivant la méthode 14.22 de I'AACC International. L’analyse de la couleur de la semoule

a revélé deux composantes : I'indice de jaune (b) et luminosité (L) (figure 49).

b : lecture a la longueur d’onde 480 nm

L : lecture a la longueur d’onde 550 nm

Figure 49: Mesure de la couleur du semoule a 1’aide d’un colorimetre

2.2.2. Parametres chimiques
1) Teneur en gluten humide, sec et indice de gluten

Le gluten humide est obtenu a partir de 10 g d'échantillon de semoule mélangé avec une
solution saline pour éliminer I'amidon et d'autres composants solubles a I'aide d'un extracteur de
gluten (Glutomatic 2200, Perten Instruments, USA). La centrifugeuse Gluten Index permet de fil-
trer le gluten humide a travers une cassette a tamis spécialement congue. La fraction de gluten
retenue sur le tamis, appelée gluten résiduel, est ensuite utilisée pour obtenir I’indice de gluten. Le
gluten humide est ensuite séché dans le Glutork 2020 pendant 4 min a une température 150°C pour
donner la teneur en gluten sec, conformément a la méthode normalisée n° 38-12-A de I'AACC
International. Les résultats sont exprimés par rapport a la matiére séche (figure 50).
Teneur en Gluten Humide (TGH %) = gluten humide totale (g) /poids du prélévement (10g)
x100
Teneur en Gluten Humide (TGS%) = gluten sec totale (g) / poids du prélévement (10g) x 100
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Indice de gluten (IG) = gluten résiduel /gluten humide totale (g) x 100

Figure 50 : Mesure du gluten humide et sec

2) Test de sédimentation (SDS)
Ce test est utilisé pour évaluer la qualité des protéines du gluten et permet d'obtenir des
informations sur I'élasticité et la résistance du gluten. Elle est basée sur la procédure normalisée n°
56-70 de (AACC, 2000) International et le protocole d’Axford et al. (1979).

Le volume de sédimentation est obtenu en mélangeant 6 g de semoule avec 50 ml d'eau
distillée, agitant ce mélange pendant 15 secondes, répétant I'agitation trois fois toutes les deux mi-
nutes, puis en ajoutant immédiatement 50 ml de la solution sodium-dodecyl sulfate-acide lactique
préparée (composée de 1 L de SDS a 30% et 20 ml de solution d'acide lactique diluée a 88 %).
Aprés une agitation de 15 secondes, répétée quatre fois chaque deux minutes, on laisse reposer
pendant 20 minutes. Ensuite, on lit directement sur I'éprouvette graduée le volume de sédimentation

en ml (figure 51).

95



Partie 11 Chapitre 2 : Matériels et méthodes

Figure 51: Mesure du volume de sédimentation

3) Teneur en protéines
Elle est déterminée en utilisant la méthode de Kjeldahl. Cette méthode implique la minéra-
lisation d’un échantillon de 1g de grains entiers moulus avec de I'acide sulfurique concentré en
présence d'un catalyseur a base de silinium, suivie d'une distillation du produit obtenu apres neu-
tralisation avec une solution de soude a 40%. L'ammoniaque formée est entrainée par la vapeur et
neutralisée avec de I'acide borique (figure 52). La teneur en azote totale N est calculée a I'aide d'une
formule, et en multipliant ce résultat par un coefficient de conversion de 5,7 (Nassif et al., 2012).

La teneur en protéines est déterminée par rapport a la matiére seche comme suit :
P (%) = (N x 5,7) x 100/100-H ou

N : teneur en azote totale, H : teneur en humidité des grains entiers
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Figure 52: Détermination de la teneur en protéines

4) Teneur en cendres

La proportion de minéraux constitue un parametre essentiel de sa qualité et de son utilisa-
tion, permettant de déterminer le rendement d'extraction de la semoule. Les grains de blé entiers

contiennent entre 1,17 % et 2,96 % d'éléments minéraux (Obert et al., 2004).

La teneur en cendres a été évaluée en pesant le résidu qui demeure aprés avoir incinéré un
échantillon de 2 g de mouture de grains entiers jusqu'a ce que toutes les matiéres organiques soient
entierement brilées et deviennent de couleur gris clair (figure 53). Cette incinération est effectuée
dans un four a moufle électrique a une température de 550 °C pendant 4 heures, conformément a
la méthode n° 08.08.01 de I'AACC International. Les résultats sont rapportés a la matiére seche
comme suit :

C (%) = (M2-Mz1) x 100 / Mo x 100/100-H ou

Mo : est la masse en (g) de la prise d’essai

My : est la masse en (g) de la capsule d’incinération

Mz . est la masse en (g) de la capsule d’incinération et du résidu d’incinération

H : teneur en eau des grains entiers
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Figure 53: Détermination de la teneur en cendres

2.3. Traitement des données
Une analyse descriptive de I’ensemble des paramétres physico-chimiques a été calculée en

utilisant la fonction « summary » du logiciel R version 4.1.2.

Une analyse de la variance a été réalisé a un seuil de signification de 0,05 en utilisant le
package « augmentedRCBD » dans R studio version 4.1.2. La variance phénotypique (c%p), la va-
riance génotypique (c°g) ainsi que le coefficient de variation génotypique et phénotypique (CVG),
(CVP), I'néritabilité au sens large (H?), le gain génétique (GG) et le gain génétique en pourcentage
de la moyenne (GGM) ont été obtenu en utilisant la formule suggérée par Johnson et al. (1955) et

Acquaah, (2009) comme suit :
CVP=100x (\ 6%p) /p,
CVG= 100x (N 6%g) /u,
H? = 62g /(c?p) %100,
GG=H?x k x op

Ou o?p est la variance phénotypique, o°g est la variance génotypique, u est la moyenne
générale du caractere et k est I'efficacité de la sélection, qui est de 2,06 a une intensité de sélection
de 5 %.
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Les valeurs du CVP et du CVG ont été classées comme faibles (0-10%), modérées (10-

20%) et élevées (>20%) (Sivasubramaniam et Madhava Menon, 1973).

Selon Robinson et al, (1949), la valeur h?sl de classée comme faible (0 & 30 %), modérée
(30 & 60 %) et élevée (> 60 %).

GGM = (GG/u) %100, Selon (Falconer et Mackay, 1996), la GGM a été classée comme
faible : 0 a 10 %, moderée : 10 a 20 % et élevee : 20 % et plus.

L'analyse en composantes principales (ACP) a été réalisée sous le logiciel R a l'aide des
packages « factoextra » et « Factoshiny ». Les coefficients de corrélations Pearson sont calculés
utilisant le package « metan » de R. La classification hiérarchique a été réalisée a l'aide de package

R « factoextra ».

L’indice de distance génotype-idéotype multi-traits (MGIDI), utilisé pour estimer les per-
formances des génotypes sur la base de plusieurs parametres, a été calculé a 1’aide des fonctions

gamem et mgidi du package « metan » de R.
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3. Reésultats
3.1. Description de la variabilité physico-chimique de la collection du blé dur

L’analyse de la variance a révélé une différence hautement significative entre les génotypes,
les témoins et genotype x témoin, pour I’ensemble des paramétres physico-chimiques étudiées, P
<= 0,01 (annexe 2 ; tableau 1). Le coefficient de variation le plus élevé a été observé pour le taux

de moucheture (63,24 %) et le plus faible pour la luminosité (1,80 %) (annexe 2 ; tableau 2).
3.1.1. Parametres physiques
% Taux de moucheture

Il est varié de 0,38 % pour le génotype 61 a 13,88 % pour le génotype 99, avec une moyenne
de 4,08 % (figure 54). Selon les normes du BIPEA, certifié ISO 9001, la majorité des génotypes
ont présenté un taux de moucheture (Mou) inférieur a 5 %, les classant comme résistants (tableau

15). Les cing témoins ont présenté un taux de moucheture < 5%.

En fonction de l'origine des génotypes, le génotype iranien a présenté le taux de moucheture
le plus faible (0,38 %), tandis que les génotypes syriens ont enregistré la valeur la plus élevée (5,35
%) (figure 54). Toutes les variétés locales algériennes ont présenté un taux de moucheture inferieur
ab%

Tableau 15 : Description des génotypes en fonction du taux de moucheture

Parametre Description Génotypes
résistance < 5% 88
> 5% 37

Taux de moucheture
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Figure 54: Variation du taux de moucheture entre les génotypes en fonction de leur origine

«+ Taux de vitrosité

Quarante-quatre génotypes ont affiché un taux de vitrosité (Vit) supérieur a 80 % selon les
normes établies par ISO 5532-1980 et NA 1183-1990 (Tableau 16). Le génotype 64 a affiché le
taux le plus élevé (97,04 %), tandis que le génotype 124 a enregistré le plus faible (7,54 %). Le
témoin C2 a dépassé 80 %, tandis que les autres témoins variaient entre 50 et 70 %.

En se basant sur l'origine des génotypes, le génotype iranien a enregistré le pourcentage le plus
élevé de vitrosité (97,01 %), tandis que les génotypes du CIMMYT ont affiché la valeur la plus
faible (61,89 %) (figure 55).

Tableau 16 : Description des génotypes en fonction du taux de vitrosité

Paramétre Description Génotypes
N 0
Taux de vitrosité |-ESIStance >80 % 44
<80 % a1
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Figure 55 : Variation du taux de vitrosité entre les génotypes en fonction de leur origine

+« Humidité du grain et de la semoule

Les valeurs moyennes d’humidité du grain (Hum) et de la semoule (Hse) étaient respecti-

vement de 11,74 % et 11,99 %, conformes a la norme 1SO, 2019 qui fixe un seuil maximal de 14,5

%. La majorité des génotypes ont montré des valeurs d’humidité globalement concentrés autour de

la moyenne (figure 56).
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Figure 56: Variation du teneur en humidité du graine (a gauche) et de la semoule (a droite) entre
les génotypes en fonction de leur origine
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++ Coloration de la semoule

Les valeurs de I’indice de jaune (InJ) variaient de 8,63 pour le génotype 124 a 24,38 pour
le génotype 121, tandis que la luminosité (Lum) fluctuait entre 82,14 (génotype 11) et 92,84 (ge-
notype 124) (figure 57). Conformément aux normes établies par la Commission Internationale de
1’Eclairage (CIE), les 125 génotypes ont présenté un faible indice de jaune et de brun (tableau 17).

Tableau 17 : Description des génotypes en fonction de la coloration du semoule

Parameétres Description Geénotypes
Faible < 28 125
Indice de jaune Moyen 28-35 0
Elevé > 35 0
L . Faible <18 125
Luminosité ou Indice Moyen 18-21 0
de brun (100-Lum) Eleve > 21 0

En fonction de I’origine des génotypes, les génotypes de ’ICARDA ont présenté ’idice de
jaune le plus faible (13,89), tandis que les génotypes australiens ont affiché les valeurs les plus

élevées (20,7). Concernant, la Lum, les valeurs observées pour 1’ensemble des génotypes étaient

Min: 82,14

Max:92,84

CV%:1,80 %

D Moyenne
Q

Figure 57 : Variation de la coloration de la semoule évalué par I’indice de jaune (& gauche) et
luminosité (a droite) entre les génotypes en fonction de leur origine

globalement proches de la moyenne (figure 57).
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3.1.2. Parameétres chimiques
«+ Teneur en Protéines

Selon les normes 1S020433-2013 (F), la majorité des génotypes ont montré une teneur en
protéine (Pro) moyenne, classée comme satisfaisante pour la valeur pastifiante. Les huit génotypes
a teneur élevee (10, 121, 124, 59, 43, 68, 80, 82) étaient classés comme blé améliorant, tandis que
ceux a teneur faible (111, 115, 14, 56, 57, 94) étaient destinés au domaine biscuitier. Les cing

témoins ont présenté une teneur moyenne en protéines (tableau 18).

Tableau 18 : Description des génotypes en fonction de la teneur en protéine

Parameétre Description Génotypes
Faible <11 % 6
Teneur en protéine Moyen 11 -15 % 111
Elevé > 15 % 8

Selon I’origine des génotypes, le génotype chypriote a affiché la teneur en proteine la plus élevée
avec 15,45 %, tandis que ceux des Etats-Unis ont montré la teneur la plus faible 10,89 % (figure
58).

15

=
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Min: 9,92 %
Max: 16.46 %

CV%: 9,40 %
I:I Moyenne

Teneur en protéine %

o

Figure 58 : Variation de la teneur en protéines entre les génotypes en fonction de leur origine
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% Teneur en gluten humide et sec

Conformément aux normes 1SO21415-2-2006 et NA19102-2014, la plupart des genotypes
(84) ont présenté une proportion de gluten humide conforme aux farines courantes destinées a la
fabrication des différentes sortes de pains et de pates alimentaires, tandis que 3 génotypes (30,115,
116) étaient classes comme blés biscuitiers. Selon les normes 1S021415-3-2006, 87 génotypes
avaient une teneur en gluten sec indiquant une bonne qualité pastiere, tandis que les 4 génotypes
(121, 124, 80, 53), avec une teneur supérieure a 15 %, étaient considérés comme blés améliorants,
produisant des pates de couleur foncée, ces génotypes ont aussi présente une teneur élevée en gluten
humide (tableau 19). Les cing témoins ont été situés dans la fourchette de 27 a 37 % pour le gluten
humide et de 11 a 15 % pour le gluten sec.

Une teneur élevée en gluten humide (Ghu) était associée a une teneur élevée en gluten sec
(Gse) (figure 59). Selon ’origine de ces génotypes, le génotype chypriote a enregistré la teneur en
gluten humide la plus élevée avec 41,28 %, tandis que les génotypes australiens ont affiché la
teneur la plus faible avec 31,87 %. Concernant, le gluten sec, la valeur la plus basse a été observée
chez le génotype marocain avec 10,91 %, et la plus élevée chez le génotype iranien avec 14,79 %
(figure 59).

Tableau 19 : Description des génotypes en fonction de la teneur en gluten humide et sec

Parametres Description Génotypes
Teneur en gluten | Faible 25-27% 3
humide 27-37 % 84

> 37 % 34

Teneur en gluten <11% 34
sec 11-15% 87
>15% 4
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Figure 59 : Variation de la teneur en gluten humide (a droite) et en gluten sec (a gauche) entre les
génotypes en fonction de leur origine

+« Indice de gluten

L’indice de gluten (InG) variait de 11,5 % pour le génotype 12 a 98,65 % pour le génotype
3, avec une moyenne de 57,04 %. Selon les normes ICC 137, 70 génotypes étaient classés comme
ayant un gluten mou, peu élastique et de faible valeur technologique, 43 comme ayant un gluten
équilibré de bonne valeur technologique, et le reste des génotypes (103,115,116,119,
22,3,30,73,77,81,83,99) comme ayant un gluten élastique et résistant (tableau 20). Les témoins C1
et C4 ont affiché un indice de gluten de 50 a 60 %, tandis que C2, C3 et C5 ont une teneur entre 60
et 90 %.

Basant sur I’origine de ces génotypes, les génotypes de Jordanie et d’ Australie ont présenté
les valeurs les plus élevées, avec 77,13 % et 75,73 % respectivement, tandis que les génotypes

tunisiens ont enregistré la valeur la plus faible, a 32,4 % (figure 60).

Tableau 20 : Description des génotypes en fonction de I’indice de gluten

Parametre Description | Génotypes
_ 0-60 % 70
Indice de .
gluten 60-90 % 43
90-100 % 12
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Figure 60 : Variation de I’indice de gluten entre les génotypes en fonction de leur origine

«+ Test de sédimentation

Chapitre 2 :

Résultats et discussion
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Le test de sédimentation (SDS) variait de 16,48 ml (génotype 87) a 83,11 ml (génotype 72),

avec une moyenne de 47,49 ml. Selon les normes d’Axford et al. (1979), la quasi-totalité des gé-

notypes ont présenté un gluten fort avec un volume de sédimentation supérieure a 35 ml (tableau

21). Le témoin C1 a affiché une force de gluten moyenne, tandis que les autres témoins ont présenté

une force de gluten élevée.

Basant sur I’origine des génotypes, les génotypes marocains et australiens ont présenté les

valeurs les plus élevées, avec 62,11 ml et 61,14 ml respectivement, tandis que la valeur la plus

faible a été enregistrée par les génotypes tunisiens, a 37,45 ml (figure 61).

Tableau 21 : Description des génotypes en fonction de volume de sédimentation

Paramétre

Test de sédimentation
(SDS)

Description Génotypes

Gluten faible <30 ml 15
Gluten moyen 30-35 ml 9
Gluten fort > 35 ml 101
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Figure 61 : Variation du volume de sédimentation entre les génotypes en fonction de leur origine

«+ Teneur en cendres

La teneur en cendres (Tce) variait de 0,92 % (génotype 16) a 2,14 % (génotype 124), avec
une moyenne de 1,65 %. Selon les normes 1S02171-1980 et NA-732-1989, les génotypes
10,16,21,22,25,29,30,44,48,50,51,59,70,71,77,78,86,9,90 et 93 ont présenté une teneur inférieure
a 1,5 %, indiquant une pureté, tandis que la majorité des génotypes ont dépasse lIégerement ce seuil
en raison d’une contamination résiduelle par le son. Les cing témoins ont affiché une teneur en

cendres supérieure a 1,5 % (tableau 22).

Basant sur 1’origine de ces génotypes, les génotypes marocains et tunisiens ont enregistré
les valeurs les plus élevées a 1,83 %, tandis que les genotypes italiens ont affiché la valeur la plus
faible a 1,42 % (figure 62).

Tableau 22 : Description des génotypes en fonction de la teneur en cendres

Parameétre Description Génotypes
Pur<1,5% 20
>1,5% 105

Teneur en cendre
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Figure 62 : Variation de la teneur en cendres entre les génotypes en fonction de leur origine

3.2. Analyse des parameétres génétiques

Les résultats relatifs aux parametres génétiques sont compilés dans le tableau 23. Mou, InG,
SDS et Vit ont enregistré le CVP et le CVG, les plus élevés. Des CVP et CVG modérés ont été
enregistre pour InJ, Ghu, Gse, Tce, respectivement. Pro, Hum, Hse et Lum présentaient des valeurs
faibles pour CVP et CVG. L'héritabilité au sens large est entre 89,8 pour Pro a 99,79 pour InJ, ce
qui indique que tous les parameétres avaient une héritabilité plus élevée (> 60 %). Le GGM a été
classé élevé pour Mou, InG, SDS, Vit, InJ, Tce, Gse, Ghu, modéré pour Pro et Hse et faible pour
Hum et L. Une héritabilité élevée associée a un GGM relativement élevée a été observée pour,
Mou, InG, SDS, Vit, InJ, Tce, Gse, Ghu. D’un autre c6té, Pro, Hse, Hum et Lum ont affcihé une

héritabilité élevée avec respectivement un GGM modéré a faible (tableau 23).
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Tableau 23: Analyse des paramétres génétiques pour I’ensemble des paramétres physico-chi-

miques étudiés
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Paramétres | 6°p c%g CVG CVP H> |GG GGM

Mou 6,94 6,5 62,46 64,52 93,74 509| 124,76
Vit 287,17 286,3 23,26 233 99,7 34,85 47,91
Hum 0,18 0,17 3,52 3,62 94,66 0,83 7,07
InJ 7,54 7,53 18,2 18,22 99,79 5,65 37,51
Lum 2,52 2,49 1,76 1,77 98,68 3,23 3,61
Hse 0,44 0,43 5,47 5,56 96,51 1,33 11,08
InG 383,48 367,4 33,6 34,33 95,81 38,71 67,86
Ghu 18,44 17,15 11,98 12,42 93 8,24 23,84
Gse 2,31 2,15 12,17 12,64 92,75 2,91 24,18
Pro 1,47 1,32 8,78 9,27 89,8 2,25 17,17
SDS 181,2| 180,64 28,42 28,46 99,69 27,68 58,54
Tce 0,04 0,04 11,84 11,93 98,58 0,4 24,25

o°p : Variance phénotypique ; 6g: Variance génotypique CVG : Coefficient de variation génotypique ; CVP :
Coefficient de variation phénotypique ; H2 : Héritabilité au sens large ; GG : Gain génétique ; GGM : Gain géne-
tique en pourcentage de la moyenne.

Mou ; Moucheture ; Vit : Vitrosité ; Hum : Humidité des grains ; InJ : Indice de jaune ; Lum : Luminosité ; Hse :

Humidité de la semoule ; InG : Indice de Gluten ; Ghu : Gluten humide ; Gse : Gluten sec ; Pro : Teneur en proteine ;

SDS : Volume de sédimentation ; Tce : Teneur en cendres.

3.3. Analyse en composante principale (ACP)

Dans la présente étude, 12 composantes principales (CPs) ont été extraites avec une va-
riance cumulative de 100 %. Le graphique de I'ACP s'est concentré uniquement sur les deux pre-
miéres composantes principales qui ont présenté 41 % de la variation totale : 28,3 % et 12,7 % pour
les axes 1 et 2, respectivement (figure 63). Les variables influencant le plus la construction de 1’axe
1 sont : le taux de vitrosité, la teneur en gluten humide et sec, la teneur en protéine et I’indice de
jaune, tandis que 1’axe 2 est construit par les parameétres teneur en cendres, luminosité. L’axe 3 est
formé par les parametres indice de gluten et volume de sédimentation, expliquant une variation de
12,03 % (tableau 24).

Le biplot de I’ACP a montré la distribution du 125 génotype de blé dur en fonction de leurs
paramétres physico-chimiques mesurés (figure 64). En particulier, les génotypes locaux Algériens
(53, 80, 76), le genotype local de Chypre (43), le génotype Italien (62), le génotype tunisien (121),
le génotype francais (59) et le génotype de 'ICARDA (61) ont tendance a se regrouper et sont
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positivement correlés a I’axe 1, partageant ainsi des valeurs élevées pour la teneur en protéine, la

teneur en gluten humide et sec, le taux de vitrosité et I’indice de jaune. Contrairement aux géno-

types de 'ICARDA (96, 98), le génotype mexicain (84) qui ont montré des scores élevés le long

du I’axe 2 reflétant les valeurs les plus élevés de la teneur en cendres et luminosité. L’axe 3 est

construit par les génotypes de Mexique (103, 73, 81, 83) et de 1’Australie (3), avec des valeurs

élevées pour le volume de sédimentation et I’indice de gluten. Les autres génotypes se répartissent

le long des deux axes, affichant des niveaux intermédiaires pour I’ensemble des paramétres de

qualité analysés.

Variables - PCA

1
0.0
Dim1 (28.2%)

Figure 63: Graphique de I’analyse en composante principale de 1’ensemble des paramétres étu-

diés

Tableau 24 : Pourcentage de contribution des parametres étudiés sur la variation totale dans les

trois premiers axes de I’ACP

Parametres Axe 1 Axe 2 Axe 3
Ghu 24,21 0,62 0,05
Gse 22,05 0,35 0,05
Hse 0,07 0,02 7,84
Hum 0,03 11,19 0,18
InG 3,49 10,57 32,29
InJ 6,03 10,04 2,54
Lum 5,8 16,69 14,34
Mou 0,52 13,95 10,22
Pro 16,8 0,94 0,81
SDS 2,31 13,31 23,07
Tce 2,74 21,08 8,08
Vit 15,93 1,25 0,52
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Figure 64: Biplot de I’ACP montrant la distribution des génotypes de blé dur en fonction des pa-

rametres mesurés

3.4. Classification Ascendante Hiérarchique (CAH)

La classification hiérarchique issue de 1’analyse ACP a permis d’identifier trois groupes

(figure 65). Le nombre de génotypes par groupe varie de 31 a 48, avec les principales caractéris-

tiques présentées selon les valeurs moyennes observées pour chaque parametre étudié (annexe 2,

tableau 3) (tableau 25). Chaque groupe rassemble des génotypes d’origines variées :

le groupe 1

(31) : comprend 13 génotypes du Mexique, 5 de 'ICARDA, 4 de CIMMYT, 2 de I’Algérie, 2 de
I’ Australie, 2 de I’Italie, et un génotype chacun de 1’Espagne, du Maroc et des U.S.A.

Le groupe 2 (46):

est constitué¢ de 9 génotypes de 1’Algérie, 5 de CIMMYT, 17 de

I’ICARDA, 7 du Mexique, 3 de I'Italie, 2 de la Syrie, et un génotype chacun de I’Espagne, de la
France et des U.S.A.
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Enfin, le groupe 3 (48) : inclut 11 génotypes de 1’Algérie, 7 de ’'ICARDA, 6 de la France,
8 du Mexique, 4 de CIMMYT, 4 de la Syrie, 3 de la Tunisie, 2 de I’Italie, et un génotype chacun

de Chypre, de la Jordanie et de I’Iran.
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Figure 65: Classification des 125 génotypes de blé dur en fonction des parametres physico-chi-

miques

Tableau 25 : Groupe, nombre de génotypes et caractéristiques de chaque groupe.

Groupe Nombre de génotypes Caractéristiques du groupe

1 31 Volume de sédimentation et indice de gluten
élevés

2 46 Luminosité et teneur en cendres éleves

3 48 Teneur en protéines, teneur en gluten, vitrosité
et indice de jaune élevés
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3.5. Matrice de corrélation

La matrice de corrélation de Pearson a montré que la teneur en protéine est corrélée posi-
tivement et significativement avec la teneur en gluten humide (r = 0,62***), gluten sec (r =
0,60***), taux de vitrosité (r = 0,39***), teneur en cendres (r =0,34***) et volume de sédimenta-
tion (r =0,27**) et négativement avec I’indice de gluten (r = -0,21*). Ce dernier est corrélé positi-
vement avec le volume de sédimentation (r = 0,31***) et I’indice de jaune (r =0,25**). Ce dernier

est corrélé négativement avec la luminosité (r = -0,28**) (figure 66).
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Figure 66: Corrélation de Pearson entre les différents parametres physico-chimiques

3.6. Indice de distance génotype-idéotype multi-traits (MGIDI)

Les résultats de l'indice de distance génotype-idéotype multi-traits ont permis d'identifier
les genotypes les plus performants en fonction des paramétres évalués, en fixant des critéres spé-
cifiques pour I’indice MGIDI, visant a augmenter les valeurs de la teneur en protéine, en gluten
humide et sec, le volume de sédimentation, l'indice de jaune, la vitrosité, l'indice de gluten et la

luminosité et de réduire les valeurs de la teneur en cendres et le taux de moucheture.
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Les génotypes identifiés en rouge selon cet indice a un pourcentage de sélection de 15 % et
qui sont : 121, 92, 52, 72, 80, 112, 105, 122, 61, 79, 38, 39, 34, 67, 17, 03, 55, 54 et 05. lIs pro-
viennent de diverses origines notamment 1’Algérie (72, 80, 39, 54, 55), I’Iran (122), la Jordanie
(52), CIMMYT (79), le Mexique (105), la Tunisie (121), I’Italie (05), 'ICARDA (92, 112, 61, 67),
la Syrie (38), I’ Australie (17, 03) et le Maroc (34) (figure 67).

Les génotypes 67, 54 et 05 sont trés proches du seuil de coupure, ce qui suggere que ces
génotypes ont présenté le maximum des caracteristiques souhaitables (Olivoto et Nardino, 2020)
(figure 67).
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Figure 67: Sélection des génotypes performants par l'indice multi-traits génotype-idéotype
(MGIDI)

Quatre facteurs principaux ont été identifiés par I’indice MGIDI pour regrouper les 10 pa-
rametres évalués : FA1 (Ghu, Gse, Tce et Pro), FA2 (InJ, Lum, Vit), FA3 (SDS et InG) et FA4
(Mou) (tableau 26). Les forces et faiblesses des génotypes sélectionnés par rapport aux parametres
étudiées étaient différentes selon la contribution des facteurs FAL, FA2, FA3, FA4 (figure 68). Le
facteur FAL, a contribué faiblement pour les génotypes 03 et 17, ce qui a indiqué leurs valeurs

élevées en teneur en gluten et en protéines, ainsi que leurs faibles teneurs en cendres. Pour les
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facteurs FA2, FA3 et FA4, une contribution équilibree a éte observée pour I'ensemble des géno-

types sélectionnés. Le pourcentage de gain de sélection le plus éleve a été obtenu pour SDS avec
28 %, suivi par InJ (19,6 %), Vit (18,9 %) et InG (17,7 %). Cela montre que les génotypes identifiés

comme prometteurs ont présenté une amélioration significative de ces traits par rapport a la

moyenne initiale de la collection.

Tableau 26: Contribution des parametres physico-chimiques choisis a la formation du facteur FA

Paramétres | Facteur | Moyenne Moyenne | Différen- | Pourcen- Gain de Pourcen- Objectif

initiale de la | des géno- | tiel de sé- | tage de sélection tage de

collection types sé- lection différen- gain de sé-

lectionnés tiel de sé- lection %
lection %

Ghu FAl 34,5 36,4 1,97 571 1,97 571 Augmentation
Gse FAl 12 12,7 0,657 5,45 0,657 5,45 Augmentation
Pro FAl 13,1 13,8 0,629 4,78 0,629 4,78 Augmentation
Tce FAl 1,65 1,73 0,0774 4,68 0,0774 4,68 Diminution
InJ FA2 15,1 18,1 2,97 19,6 2,97 19,6 Augmentation
Vit FA2 72,2 85,8 13,6 18,9 13,6 18,9 Augmentation
Lum FA2 89,7 89,2 -0,497 -0,554 -0,497 -0,554 Augmentation
SDS FA3 47,4 60,6 13,3 28 13,3 28 Augmentation
InG FA3 58,3 68,6 10,3 17,7 10,3 17,7 Augmentation
Mou FA4 3,99 2,54 -1,44 -36,2 -1,44 -36,2 Diminution
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Figure 68 : Graphe montre les forces et les faiblesses des génotypes identifiés par rapport aux
facteurs regroupant les parametres étudiées.

4.  Discussion

Cette étude a analysé 12 parametres quantitatives, révélant des différences marqueées entre
les 125 génotypes de blé dur en matiére de composition physico-chimique du grain. Ces résultats
confirment les observations de travaux antérieurs ayant également rapporté des différences dans
ces parametres (Nazco et al., 2012 ; Amallah, 2017 ; Fiore et al., 2019 ; Trad et al., 2022).

Les caractéristiques physico-chimiques du blé sont des parameétres essentiels qui détermi-
nent sa qualité des le stade du champ, influencant directement ses performances lors des étapes de
transformation et d’utilisation finale (Punia et al., 2019). Pour le blé dur, le degré de vitrosité du
grain, associé a sa dureté, est souvent utilisé pour évaluer la qualité de la récolte (Trad et al., 2022).
Dans cette étude, une variation importante du taux de vitrosité a été observée. Des résultats simi-
laires ont été obtenus par Fiore et al. (2019), qui ont trouvé une variation de 0 a 96 % chez des
génotypes siciliens, ou les variétés locales ayant affiché des taux plus élevés que les modernes. Ces
observations concordent avec nos résultats, ou 7 varietés locales algériennes (66, 62,
72,74,76,78,80 et 82) ont présenté une vitrosité supérieure a 93 %, ainsi qu’une variété ancienne
de France (68) et des variétés locales de Chypre (43), Jordanie (52) et Iran (122). La fluctuation de

la vitrosité est influencée par la teneur en azote du grain, les conditions de récolte ainsi que par
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l'aptitude a absorber 1’eau, optimisant ainsi 1’utilisation de 1’azote par les variétés de blé (Akman

etal., 2013).

Le taux de moucheture, un autre critere pris en compte lors du choix des variétés de blé dur,
est souhaité a 5 % pour optimiser le rendement en semoule (Ait-Slimane Ait-Kaki, 2008). Dans
notre étude, 37 génotypes ont présenté un taux supérieur a 5 %, ce qui est attendu dans un environ-
nement humide, comme le site d'Alger. Ces résultats concordent avec les travaux de chercheurs
montrant que la moucheture se développe davantage dans des conditions climatiques favorisant
I'hnumidité, ce qui pourrait influencer la qualité technologique des grains dans telles régions (Fer-
nandez et Conner, 2011 ; Akman et al., 2013).

La détermination de la teneur en eau est une étape initiale cruciale dans I'évaluation de la
qualité du blé ou de la farine, car cette information est utilisée pour les tests ultérieurs. Les meuniers
régulent le taux d’humidité du blé & un niveau standard avant la mouture (Keran et al., 2009). Dans
cette étude, la valeur d’humidité maximal était de 13,09 % pour le grain et 13,92 % pour la semoule,
respectant les normes (ISO, 2019) qui exigent moins de 14,5 %. Les légéres fluctuations de la
teneur en humidité des échantillons de blé résultent de divers facteurs, notamment la diversité va-
riétale, la nature du sol, I'humidité saisonniére, ainsi que les pratiques post-récolte et les méthodes
de conservation (Lamara et al., 2021). Cela concorde avec nos résultats, ou nous avons observé

une légere variation entre les génotypes pour la teneur en humidité.

La couleur de la semoule de blé dur est influencée par la présence des différents pigments.
Dans cette étude I’indice de jaune Se trouve dans une fourchette tres étendus allant de 8,63 a 24,
38. Cette différence est généralement sous I’influence d’une base génétique et n’est pas influencé
par I’environnement (Nazco et al., 2012). Yildirim et Atasoy, (2020), ont expliqué qu’une lumino-
sité supérieure a 85 % dans les échantillons de semoule serait liée a une teneur élevée en amidon.
Dans cette étude, la majorité des échantillons ont dépassé ce seuil. Une luminosité élevée s'accom-
pagne également d'un faible indice de brunissement, un critére privilégi¢ dans 1’industrie de la

qualité.

Le contenu en protéines du grain est un critére de qualité essentiel pour la fabrication des

pates. Il influence significativement l'utilisation finale du grain et sa valeur marchande (Hare,
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2017). Selon cet auteur, les grains contenant plus de 11,5 % de protéines sont destinés a la pro-
duction de pates, un produit a forte valeur ajoutée, tandis que ceux contenant moins de 11,5 % sont
généralement utilisés pour I'alimentation animale. Nazco et al. (2012), ont étudié 154 variétés de
blé dur provenant de pays méditerranéens, et ont observé une teneur élevée en protéines dans les
groupes orientaux (Algérie, Tunisie, Syrie) et occidentaux (Espagne, France, Italie). Ce qui con-
corde avec nos résultats, ou une teneur en protéines supérieure a 15 % a été enregistrée pour deux
variétés locales d'Algérie (80 et 82), deux de France (59 et 68), une de Tunisie (121) et une de Syrie
(10).

La qualité et la teneur en gluten, des critéres clés pour le choix des variétés de blé, sont
influencées par le génotype et I’environnement de culture (Kolev et al., 2021). Lamaraet al. (2021),
ont indiqué que la teneur élevée en gluten humide peut résulter d'une forte absorption d'eau, une
grande différence entre gluten humide et sec indiquant une meilleure qualité de gluten. Nos résul-
tats ont révélé que 37 génotypes ont présenté une teneur en gluten humide supérieure a 37 %, 12
autres génotypes ont enregistré un indice de gluten supérieure a 90-100 % reflétant une qualité
optimale pour la production des pates. Ces observations sont en accord avec Migliorini et al. (2016)
et Cecchini et al. (2021), qui ont souligné qu’un indice de gluten supérieur a 80 % indique un gluten

fort, idéal pour des pates de haute qualité.

La force du gluten, mesurée par le volume de sédimentation, a donné une valeur moyenne
de 47,29 ml, avec les deux meilleurs volumes obtenus a 83,11 ml et 70,48 ml pour deux génotypes
algériens. Des valeurs moyennes variées ont été obtenues par Amallah, (2017) (47,39 ml), Taneva
et al. (2019) (39,72 ml), et Dave et al. (2021) (28,06 ml), en raison du contr6le génétique de ce
parameétre qui dépend de la variété elle-méme (Edwards, 2010). Amallah (2017) a observé que les
lignées de 'ICARDA et CIMMYT avaient les meilleurs volumes de sédimentation, ce qui est éga-
lement observé dans notre étude pour certaines lignées du CIMMYT (64 ml), ICARDA (entre 60

a 69 ml), qui ont montré une qualité protéique superieure.

La qualité principale des grains de blé dur est souvent definie par leur teneur en cendres.
Les grains riches en cendres produisent une couleur claire de semoule, probablement en raison de
leurs niveaux d'extraction élevés, indiquant une contamination accrue par le son (YIGIT, 2023).
Généralement, une semoule de qualité supérieure dont la teneur en cendres est inférieure a 1,5 %
est préférée. Dans cette étude, la majorité des génotypes ont une teneur supérieure a 1,5 %. Ladhari
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et al. (2022), ont mentionné que, malgré la teneur en cendre est Iégérement élevé n’a pas d’in-

fluence significatif sur les performances industrielles.

En prenant en compte I’ensemble des paramétres étudiés, les génotypes locaux d’Algérie,
d’Iran, de Chypre, de Jordanie et de France se sont distingués par des valeurs élevées pour la teneur
en protéines, la teneur en gluten, I’indice de jaune et le volume de sédimentation. Des resultats
similaires ont été rapportes concernant une force de gluten élevée (SDS) et un indice de jaune élevé
observés chez les variétés locales, de Chypre et de Jordanie, comme mentionné par (Nazco et al.,
2012). Fiore et al. (2019), ont également noté une teneur en protéines supérieure a 16 % dans six
variétés locales siciliennes, comparativement aux variétés modernes, qui présentaient des teneurs
inférieures a 15 %. Ces résultats soulignent I’importance des variétés locales, reconnues pour leur
adaptation environnementale et leur qualité technologique supérieure. A 1’inverse, les génotypes
modernes, avec des valeurs proches de la moyenne, semblent principalement orientés vers une

productivité accrue.

Pour une selection végetale réussie, les variations phénotypiques et génotypigues dans une
population de plantes cultivées sont cruciales (Mabuza et al., 2022). Dans la présente étude, les
estimations de la CVP étaient Iégérement plus élevées que la CVG pour tous les caractéres étudiés,
ce qui montre que I'expression de ces parametres est significativement influencée par les facteurs
génotypiques, mais aussi par les faibles effets de I'environnement. Alemu et al. (2020) ont indiqué
que si les valeurs de la CVP et de la CVG étaient faibles (<10 %), cela suggere que I'environnement
a un impact significatif sur l'expression phénotypique des caractéres, dans notre étude, Pro, Lum,
Hum, Hse ont enregistré une CVP et une CVG faibles, cela suggére que ces caractéres sont affectés
par les variations de milieu, ce qui indique que la sélection de ces caractéres peut s'avérer difficile.

Des résultats similaires ont été obtenus par Taneva et al. (2019) pour Pro.

Les valeurs d'héritabilité au sens large enregistrées sont élevées pour tous les caractéres
mesurés (> 60 %). Ces résultats ont été confirmée par Dave et al. (2021) pour le SDS et le Pro et
par Lamara et al. (2021) pour le Ghu et le Gse, par Shimelis et al. (2018) pour Vit et Kaplan Evlice
et al. (2023) pour b et Lum. Ce qui indique que I'amélioration génetique de la qualité industrielle

est possible (Zaim et al., 2017). Une condition favorable a la sélection est la présence d'un gain
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génetique élevée combinée a des estimations d'héritabilité élevées, ce qui signifie la présence d'ef-
fets génétiques additifs contrélant le caractére (Ogunniyan et Olakojo, 2014). Une forte héritabilité
associée a une GGM élevée a été observée pour InG, SDS, Vit, InJ, Tce, Gse, Ghu.

Les deux premiers axes de I’analyse en composantes principales (ACP) ont expliqué 41 %
de la variabilité totale des parameétres physico-chimiques. Ce taux, bien que modére, refléte la com-
plexité des caracteres de qualité du blé dur ainsi que la diversité génétique des 125 génotypes étu-
diés, issus de différentes origines. Cela suggere que d’autres axes sont nécessaires pour expliquer
une part plus importante de la variance totale. Des résultats comparables ont été observés dans
d’autres travaux, notamment une étude menée au Maroc sur 219 accessions comprenant des lignées
internationales et des variétés locales issues de différents pays méditerranéens, ou les deux premiers

axes expliquaient environ 43,7 % de la variance des caractéres de qualité (Amallah et al., 2022).

D'apres les résultats du biplot de I'ACP, les génotypes 121, 61, 76, 80, 59, 62, 95, 98, 96 et
84 ont présenté des scores elevés des composantes principales, contribuant significativement a la
diversité totale et 1’analyse de classification hiérarchique a permis de classer les 125 génotypes de
blé dur en trois groupes, chacun intégrant des génotypes d'origines variées. Ce regroupement de
génotypes issus de différentes origines dans un méme groupe semble étre lié a la similarité des
caractéres mesures, ou des relations phylogénétiques. Kabbaj et al. (2017), ont mené une étude sur
la diversité génétique entre les races locales et moderne de blé dur. La recherche a révélé que les
génotypes de divers pays tels que I'Australie, I'ltalie, I'Algérie, I'Espagne, la France, le Canada et
les Etats-Unis étaient regroupés, malgré les disparités géographiques et les conditions environne-
mentales différentes, ce qui permet de suggérer que les normes rhéologiques strictes établies par
I'industrie des pates ont conduit les sélectionneurs de blé dur a maintenir des programmes d'hybri-
dation étroits. Ces programmes s'appuient souvent sur un ensemble standardisé de cultivars comme
donneurs de caractéres de qualité (Kabbaj et al., 2017). Les génotypes des groupes 1 et 3 possedent
des traits intéressants pour la qualité du grain de blé dur. lls pourraient étre testés dans d'autres
zones afin de valider leur efficacité et leur aptitude pour des programmes de sélection visant I'amé-

lioration de la qualité du blé.

L'étude des corrélations est une méthode, qui permet d'identifier concrétement les in-
fluences positives et négatives, de réduire les facteurs défavorables et d'accroitre I'efficacité du

processus de sélection (Samofalova et al., 2022). Dans cette étude une forte relation a été trouvée
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entre Pro, Ghu, Gse et Vit d’une part et SDS et InJ d’autre part, ce qui est en accord avec Conti et
al. (2011), qui ont indiqué qu'un gluten fort et une teneur élevée en protéines permettent d'obtenir
des pates ayant d'excellentes propriétés rhéologiques pour la production de pates et Punia et al.
(2019) qui ont suggéré que les pates alimentaires de bonne qualité nécessitent du blé dur avec une
teneur en protéines supérieure a 13 %, une valeur de sédimentation supérieure a 40 millilitres et

une vitrosité supérieure a 90 %.

L'indice de distance génotype-idéotype multi-traits (MGIDI) a permis d’identifier un
groupe de genotypes prometteurs de différentes origines (Algérie, Tunisie, ICARDA, Syrie, Jor-
danie, Iran, Maroc, Australie), reflétant les caractéristiques les plus visés dans le secteur de la pro-
duction de pates. Ces génotypes méritent d’€tre suivis par les sélectionneurs et les agriculteurs afin
de confirmer leur performance. lls pourraient aussi étre soumis a des tests pour évaluer d’autres
éléments alimentaires supplémentaires, basés sur les besoins spécifiques de chaque pays et les
goQts des consommateurs. L'efficacité de cet indice dans la sélection d'un idiotype supérieur a été
rapportée dans plusieurs études (Benakanahalli et al., 2021 ; Uddin et al., 2021). Dans cette étude,
I'indice MGIDI a révélé certains caractéres présentant un pourcentage de gain de sélection accep-
table pour une sélection future, en particulier pour le test de sédimentation, la vitrosité, I'indice de

jaune et I'indice de gluten.
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5. Conclusion

Les résultats obtenus dans cette étude, a travers les différentes analyses réalisées, ont ré-
vélé des différences significatives entre les génotypes d’origines variées pour 1’ensemble des para-
meétres physico-chimiques étudiés. De plus, les relations entre ces parametres ont été identifiées,
permettant de sélectionner des combinaisons de traits particulierement recherchées pour améliorer

les propriétés technologiques du grain de blé dur.

Les génotypes 121, 92, 52, 72, 80, 112, 105, 122, 61, 79, 38, 39, 34, 67, 17, 03, 55, 54 et
05 ont montré des performances remarquables sur les principaux paramétres physico-chimiques,
selon I’ACP et I’indice MGIDI. Ils constituent des candidats prometteurs pour un suivi approfondi

et une valorisation dans I’amélioration de la qualité technologique du bl¢ dur.

Nos résultats montrent aussi le potentiel des variétés locales algériennes, telles que Guem-
goum Rkhem, Bidi 17, Oued Zenati 368, Djenah-khettifa, et Gloire de mont golfier, qui se sont
distinguées par leur teneur élevée en protéines, en gluten, en volume de sédimentation et en vitro-
sité, ce qui les rend apprécier par les transformateurs de blé. De plus, ces variétés, probablement
déja connues chez les agriculteurs et ont montré une bonne adaptation aux conditions environne-
mentales difficiles. Ainsi, une étude approfondie de ces génotypes pourrait améliorer la qualité du

grain de blé dur, en particulier dans un pays ou la consommation de blé est élevée.

Des essais multi-environnementaux et pluriannuels sont essentiels pour valider la perfor-
mance des génotypes identifiés et pour déterminer si l'influence des parameétres étudiés est due a
un contréle génétique stable ou si elle varie en fonction des interactions environnementales et pour
mieux comprendre les critéres influencant la sélection de génotypes futurs pour une meilleure qua-
lité technologique, I'approche moléculaire peut aider les sélectionneurs a identifier les génes res-

ponsables de la qualité.
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1. Introduction

Les contraintes liees aux marqueurs phénotypiques incitent les chercheurs a envisager
d'autres types de marqueurs plus ciblés (Ozbek, 2022). L'utilisation des marqueurs moléculaires
enrichit les deux systémes mentionnés precédemment en mettant en évidence les variations géné-
tiques entre différents génotypes en basant sur des exemples de marqueurs couramment utilisés
inclut les SSRs, AFLP, SNPs etc.

La technique de génotypage connue sous le nom « genotyping array » joue un réle essentiel
dans le génotypage du blé. Elle permet aux chercheurs d’examiner les différentes variétés de blé,
de repérer les variantes génétiques liées a des traits significatifs et d’élaborer des marqueurs a in-
tégrer dans les stratégies d’amélioration génétique (Burridge et al., 2024). Cette approche repose
sur l'utilisation des polymorphismes nucléotidiques simples (SNPs), permettant ainsi de déduire les
liens généalogiques entre les individus et d’examiner les corrélations entre les marqueurs et les
caracteres dans le cadre des études de cartographie (Wang et al., 2014). L’analyse d’association
génome-entier (GWAS) constitue un outil statistique puissant permettant d’examiner les relations
entre des marqueurs moléculaires et des caractéres phénotypiques au sein d’une vaste collection de
génotypes. Elle repose sur le génotypage d’un grand nombre de loci (SNP) répartis de maniere
dense sur ’ensemble du génome. Le principe de cette approche est de vérifier si ’'un de ces loci
est directement impliqué dans la variation du caractére étudié ou s’il est en déséquilibre de liaison

avec un gene causal (Abebe, 2019).

Au cours des derniéres années, de nombreuses recherches menées sur le blé ont permis
d’identifier avec succes plusieurs régions génomiques et loci de caractéres quantitatifs (QTL) as-
sociés a des caracteres liés au rendement (Segman et al., 2010), la tolérance a la sécheresse (Noua-
rei et al., 2022) ou encore la résistance aux maladies (Aoun et al., 2021 ; Laribi et al., 2023).
Cependant, la majorité des caracteres agronomiques du blé sont de nature quantitative, car ils sont
gouvernés par plusieurs génes (Pang et al., 2020) et fortement influencés par les interactions géno-
type x environnement (GxE). Par conséquent, la détection de QTL présentant des effets stables
dans différents contextes agroclimatiques constitue une étape essentielle pour améliorer la stabilité
du rendement et 1’adaptation a large échelle (Anuarbek et al., 2020). Bien que la GWAS soit un

outil efficace pour identifier les associations entre marqueurs et caractéres de rendement, plusieurs
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¢tudes réalisées dans différentes régions ont mis en évidence I’influence marquée de I’environne-
ment et I’importance des interactions GXE (Maccaferri et al., 2011). Ainsi, les programmes d’amé-
lioration régionaux gagnent en efficacité lorsqu’ils s’appuient sur des analyses GWAS locales ré-

alisées sur une base génétique diversifiée (Anuarbek et al., 2020).

Pour cela cette étude a pour objectif de caractériser moléculairement une collection de 94 géno-

types de blé dur a 1’aide de la technologie Illumina Infinium 7K SNP array.
Elle s’articule autour de trois objectifs spécifiques :

1- Evaluer la diversité génétique au sein de la collection et estimer le niveau de polymorphisme
du matériel étudié ;
2- Déterminer la structure de population et analyser les relations phylogénétiques entre les diffé-

rents génotypes ;

3- Réaliser une analyse d’association (GWAS) afin d’identifier les régions chromosomiques et les
marqueurs SNP significativement associés a des caracteéres phénotypiques d’intérét agrono-

miques.
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2. Matériels et méthodes

2.1. Matériel Végétal

Le matériel végétal étudié est compose de 94 génotypes de blé dur, dont 93 provenant de la
collection de base précédemment caractérisée sur les plans agro-morphologique (Chapitre 1) et
physico-chimique (Chapitre 2), ainsi que le génotype SVEVO qui est utilis¢é comme 1’espéce de

référence (annexe 3, tableau 1).

2.2. Extraction d’ADN, quantification et qualité

Les grains ont été semés dans des plaques alvéolées contenant de la tourbe, avec 4 graines
par alvéole. Ce processus a eu lieu dans une serre controlée a une température ambiante de 25°C
jusqu'a I'apparition de la premiere feuille. Ensuite, les feuilles ont été découpées en morceaux et
placées dans des tubes eppendorf stérilisés de 2 ml pour procéder a I'étape d'extraction basant sur
le protocole de (Stein et al., 2001).

1,4 ml de tampon d'extraction 2 X CTAB préalablement chauffé a 65°C pendant 10 minutes
a été ajoutés aux échantillons placés dans le tube eppendorf. L'extrait a été mélangeé et placé dans
une étuve réglé a 65 C° pendant 1 heure, avec agitation toutes les 15 minutes, Ensuite, 600 ul du
mélange chloroforme/isopropanol ont été ajoutés a I'extrait et agités manuellement pendant 15 mi-
nutes, Apres cela, le mélange a été centrifugé pendant 15 minutes, et le surnageant a été récupéré
dans de nouveaux tubes de 2 ml contenant 600 ul d'isopropanol préalablement congelé pendant 1
heure. Le culot d'’ADN a été récupéré par centrifugation a 4°C a 13000 tr/min pendant 10 minutes.
Ensuite, il a été lavé avec 1 ml d'éthanol a 70% et centrifugé pendant 5 minutes. Apreés séchage des
gouttes d'éthanol a I'air pendant 20 minutes, I'ADN a été dissous dans 100 pl d'eau ultra-pure et

stocké a 4°C (annexe 3, figure 1).

La qualité de I'ADN extrait a été évaluée en utilisant I'électrophorése sur un gel d'agarose a
1%, et les bandes d'ADN ont été visualisées en utilisant du SafeRed. De plus, le dosage de I'ADN
a été effectué a l'aide d'un spectrophotomeétre (Nanodrop) pour quantifier la quantité d'ADN pré-
sente dans chaque échantillon, tout en vérifiant sa pureté a lI'aide du ratio A260/280. Un ratio com-
pris entre 1,8 et 2,0 indique généralement une bonne pureté de I'ADN extrait. Cependant, un ratio
inférieur a 1,8 suggere la présence de protéines, de phénols ou d'autres contaminants, tandis qu'un

ratio supérieur a 2,0 indique une contamination par I'ARN (annexe 3, figure 1).
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2.3. Génotypage par les marqueurs SNPs

Aprés avoir optimisé la concentration d’ADN (50 ng /ul) pour les 94 génotypes de blé dur,
les échantillons ont été envoyés au laboratoire TraitGenetics (GmbH, Gatersleben, Allemagne)
pour un genotypage utilisant la technique Illumina Infinium 7K SNParray. Cette derniére consiste
a une préparation d’un échantillon d’ADN, suivie de son hybridation sur une puce 8 ADN contient
des sondes spécifiques pour différents SNPs. La détection des alléles spécifiques a chaque SNP se
fait par fluorescence.

2.4. Traitement des données
Chaque SNP a été localisé en utilisant les informations de la carte physique du génome de

référence du blé dur « Svevo » disponible sur https://www.interomics.eu/durum-wheat-genome.

Les informations des marqueurs SNPs (position physique et séquence) ont été fournées par la so-
ciété « TraitGenetics ». Les données génotypiques ont été filtrées a l'aide du logiciel Tassel, avec
I'exclusion des marqueurs présentant plus de 10 % de valeurs aberrantes, une fréquence allélique
mineure (MAF) inférieur a 5 % et un taux d'hétérozygotie supérieur a 20 %, ainsi qu‘'un nombre de

sites min de 85.

Le contenu d’informations sur le polymorphisme (PIC) de chaque SNP a été calculé en
utilisant les fréquences de I’alléle majeur (p) et de I’alléle mineur (q), selon la formule : PIC =1 —
(p2 + g?). Les valeurs obtenues ont été classées en trois catégories, conformément a la classification
proposée par Botstein et al. (1980) : hautement informatif (PIC > 0,5), modérément informatif
(0,25 < PIC < 0,5) et faiblement informatif (PIC < 0,25).

Le déséquilibre de liaison (LD) par paire (r?) pour les paires de marqueurs SNP a été estimé
en utilisant TASSEL 5.2. 92. Le graphique de décroissance de déséquilibre de liaison a été réalisé
par le logiciel Rstudio v4.3.2 a I’aide du modé¢le LOESS (Cleveland, 1979). L'intersection de la
courbe ajustée avec un seuil de coupure de r?=0,1 a été considérée comme la valeur moyenne r?
pour chague chromosome. Cette derniére a été calculé et tracé en fonction du chromosome et de la
distance physique r? = 0,1 (ligne bleue) représente la valeur r?non liée du 95e percentile du génome
pour déclarer la décroissance de deséquilibre de liaison.

Pour éliminer les marqueurs en fort déséquilibre de liaison, I'élagage LD a été effectué. Il
en résulte un ensemble des données de 1433 SNPs qui sont utilisé seulement pour I’analyse de la

structure de la population.

126


https://www.interomics.eu/durum-wheat-genome

Partie 11 Chapitre 3 : Matériels et méthodes

L'analyse phylogénétique a été effectuée a I'aide du logiciel MEGA 11 utilisant la méthode
Neighbor-joining et la distance-p, avec un test bootstrap de 1000 répétitions. La construction du
graphique de l'arbre, représentant les différents groupes, a été réalisée en ligne a l'aide de I'outil
iTOL.

La structure de population a été déterminée a l'aide du logiciel STRUCTURE version 2.3.4,
avec 25 000 itérations de rodage et 25 000 permutations MCMC (Markov Chain Monte Carlo). Les
modeles d'admixture et de fréquence allélique corrélée ont éte utilisés pour déterminer le nombre
de clusters (K) allant de 1 a 10, avec 5 itérations pour chaque valeur de K. Les résultats obtenus
ont été visualisés sur un logiciel en ligne « STRUCTURE Selector » pour déterminer le nombre

optimal de sous-populations K, en utilisant la méthode delta K décrite par Evanno et al. (2005).

La structure de population a également €té analysée par I'analyse discriminante des compo-
santes principales (DAPC), via le package R « adegenet » dans Rstudio v4.3.2. Le nombre optimal
de groupes K, a été identifié sur la base de la valeur la plus faible du critére d'information bayésien
(BIC).

Les indices de diversité génétique des populations identifiées ont été réalisés avec le logiciel
GenAlEXx v6.5.

L’analyse de variance moléculaire (AMOVA) a été réalisé par le logiciel GenAIEx v6.5
afin de détecter la variation génétique entre et au sein des populations, avec 999 permutations. La
valeur PhiPT, un analogue de Fst, supprime la variance au sein des populations tout en calculant la
différenciation entre les populations en fonction de la variance génotypique. Selon Capo-chichi et
al. (2023), les valeurs PhiPT sont calculées selon la formule ; PhiPT= AP/(WP+AP), ou AP ; di-
versité entre les populations, WP ; diversité au sein des populations et Nm (Flux génétique) (Ha-
ploid) = [(1/ PhiPT) - 1]/ 2.

L'analyse d’association marqueur-trait (GWAS) a été réalisée avec le modele MLMM du
package « GAPIT » sous R. Les résultats ont été visualisés a l'aide de graphique de Manhattan,
avec un seuil de Bonferroni fixé a a = 0,05. Un SNP est considéré significativement associé€ a un
trait lorsque sa valeur de —log10(p) atteint ou dépasse 4,67. Cette valeur correspond au seuil calculé
dans notre étude, ou —log10(p) est déterminé par la formule p=0,05/nombre total de SNPs (2353) ,
donnant ainsi —log10(p) = 4,67.
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Pour identifier les genes/QTLs, les modéles de genes a haute confiance (HCG) dans 1’in-
tervalle de confiance des QTLs ont été extraits des données d’annotation du génome Svevo version.

1 basant sur les données de bases des céréales « GrainGenes ».
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3. Résultats

3.1. Distribution, taille génomique et contenu d’information en polymorphisme des SNPs
Apres avoir filtré les données issues du 7000 SNPs, 2353 SNPs ont été retenus pour les
analyses ultérieures. Parmi ceux-ci, 1058 SNPs (46 %) ont été répartis sur le génome A et 1295
SNPs (54 %) sur le génome B. Le nombre de SNPs par chromosome variait entre 90 SNPs pour le
chromosome 4A et 227 pour le chromosome 1B (annexe 3, tableau 2). La diversité polymorphique
a été influencé par la nature de mutation de substitution, qui se divise en transitions et transversions.
Les SNPs de substitution identifiés sur le génome du blé dur dans cette étude ont été répartis a

78,41 % en mutations de transition et a 21,57 % en mutations de transversion (tableau 27).

La taille génomique des SNPs la plus élevée a été observée pour le chromosome 3B, attei-
gnant environ 835 Mbp, tandis que la plus faible a été notée pour le chromosome 1A avec environ
584 Mbp (figure 69). Le contenu informatif en polymorphisme (PIC) moyen des SNPs a été estimé
a 0,325. Le chromosome 6B a présenté le PIC le plus élevé (0,354), tandis que le chromosome 1A
a affiché la valeur la plus faible (0,256) (annexe 3, tableau 2).
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Figure 69: Distribution et taille génomique des SNPs de chaque chromosome de blé dur
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Tableau 27 : Type de mutation de substitution et leur fréquence dans I’ensemble des SNPs

Transition Transversion
Combinaison AlG CIT AIC AT CIG GIT
Nbre de 901 944 203 18 62 225
SNPs
Fréguence 38,29% 40,12% 8,62% 0,76% 2,63% 9,56
Total 78,41% 21,57%

3.2.  Décroissance de Déséquilibre de liaison

Le maximum de décroissance de déséquilibre de liaison a été obtenu a une valeur de 0,4592
et la moitié de déséquilibre a 0,2296 pour une distance de 4099012 bp (4,09 Mb) pour le génome
A et B a un seuil de r>=0,1 (figure 70). L'intervalle de + 4,09 Mb autour d'un SNP associé a un trait

représente l'intervalle de confiance du gene\QTL correspondant.
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Figure 70 : Diagramme de dispersion de paires de SNP montrant la décroissance de déséquilibre
de liaison de 94 génotypes de blé dur
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3.3.  Analyse de la structure de population

Les résultats de l'analyse de structure de population, réalisée a l'aide du programme
STRUCTURE, ont montré que le nombre optimal de populations, base sur les valeurs de delta K,
était de K=2 (figure 71). Cela a permis de distinguer deux populations distinctes. L'appartenance
d'un génotype a une population donnée a été déterminée en fonction du probabilité Q (Q > 0,6 =

lignée pure ; Q < 0,6 = mélange) (figure 72).

La premiére population, représentée en rouge, a inclus 58 génotypes de blé dur, répartis
comme suit : 10 d’Algérie, 1 d’Australie, 2 de France, 4 d’Italie, 4 de Syrie, 1 d’Espagne, 1 des
Etats-Unis, 1 de Tunisie, 8 du CIMMYT, 12 du Mexique et 14 de ’ICARDA. La deuxi¢me popu-
lation, représentée en vert, a été constituée de 28 génotypes, dont 11 d’Algérie, 1 de Chypre, 1
d’Iran, 2 de France, 4 d’Italie, 3 de ’'ICARDA et un génotype en provenance de chacun des pays

suivants : Espagne, Jordanie, Tunisie, Mexique, Etats-Unis et Syrie (annexe 3, tableau 1).

Par ailleurs, huit génotypes présentant des valeurs de Q inférieures a 0,6, indiquant une
ascendance mélangée, ont été identifiés. IlIs se sont composés de trois génotypes de I'ICARDA,
ainsi que d’un génotype respectivement originaire d’ Algérie, de Tunisie, de France, du Mexique et

d’Australie

L’analyse de la divergence de fréquence allélique (Net nucleotide distance) effectuee a
I’aide du programme STRUCTURE a estimé une valeur de 0,1213 entre les deux populations. En
moyenne, 1’hétérozygotie attendue au sein des individus d’une méme population a révélé que la
population 2 présentait un niveau de diversité genétique légerement supérieur a celui de la popula-

tion 1.

Tableau 28 : Les résultats de 1’analyse de structure de population des 94 génotypes de blé dur

Pourcentage du popula- | Indice de fixation | Hétérozygotie
Population tion déduit moyenne (Fst) attendue (He) Nbre de génotypes
P1 0,619 0,3694 0,2483 58
P2 0,381 0,2621 0,2963 28
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Figure 71 : Détermination du valeur de K basant sur le test d'Evanno delta K
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Figure 72 : Classification de 94 génotypes de blé dur on utilisant STRUCTURE ou I’axe X

montre les génotypes et I’axe Y montre la probabilité Q d’appartenance de chaque génotype a
une population : P1 (rouge) et P2 (verte)

132



Partie 11 Chapitre 3 : Résultats et discussion

Toutefois, 1’analyse discriminante des composantes principales (DAPC), a indiqué que le
nombre optimal de populations est de 4 basant sur la valeur la plus faible du critere d'information
bayésien (BIC) (figure73). Le diagramme DAPC, fondé sur les deux premiéres fonctions discrimi-
nantes représentant respectivement les axes X et Y, explique 92,73 % de la variance totale (63,57
% pour le premier axe et 29,15 % pour le second). Il a révélé que les populations 1, 2, 3 et 4
comptent respectivement 19, 48, 12 et 15 génotypes de blé dur. Les huit génotypes au profil géné-
tique mixte ont été intégrés dans les quatre populations formées, contrairement a I'analyse STRUC-
TURE ou ces génotypes n'étaient pas inclus dans les deux populations définies (annexe 3, tableau
1).

Les résultats de 1I’analyse DAPC ont révélé un chevauchement entre les populations 2 et 3,
ce qui en accord avec la méthode STRUCTURE, qui les regroupe dans la population 1. Une cer-
taine dispersion a également été observeée entre les populations 1 et 4, bien que ces génotypes soient
classés dans la population 2 selon STRUCTURE, suggérant que le taux d’hétérozygotie élevé ob-
servé au sein des individus de la population 2 par STRUCTURE a peut-étre conduit a leur réparti-

tion en deux populations distinctes dans DAPC (figure 73).
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Figure 73 : Détermination du nombre de populations optimales on basant sur les valeurs de BIC
et le résultat du scatter plot de I’analyse DAPC montrant les différents populations obtenus.
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3.4. Estimation des indices de diversité génétique des populations

Les indices de diversité génetique de chaque population ont été présentés dans la figure 74.
Le nombre d'alléles différents (Na) a varié de 1,92 pour la population 3 a 2,44 pour la population
2. Le nombre d’all¢les effectifs (Ne) a atteint sa valeur maximale dans la population 4 avec 1,60 et
sa valeur minimale dans la population 3 avec 1,54. L’indice de Shannon (I) a fluctué entre 0,48
pour la population 3 et 0,55 pour la population 4. Aucun allele rare a une fréquence <25 % n’a été
détecté dans les quatre populations, tandis qu’a une fréquence <50 %, ce nombre a varié¢ de 0,061
pour la population 3 a 0,36 pour la population 4. Le nombre d’all¢les privés (PA) a été le plus élevé
dans la population 1 avec 1,13, et plus faible dans les autres populations. Enfin, le taux d’hétéro-

zygotie (h) a atteint son maximum dans la population 2 avec 0,34 (annexe 3, tableau 3).
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Figure 74 : Schémas et variations alléliques dans les quatre populations étudiées

3.5.  Analyse de la variance moléculaire (AMOVA)

D’apres I’indice de différenciation génétique (PhiPT), les résultats ont montré que la varia-
bilité génétique au sein des populations a été supérieure a celle observée entre les populations (ta-
bleau 29). La valeur du flux génétique (Nm) a indiqué qu’en moyenne, 15 a 16 génotypes par
géneration ont migré entre les populations, suggérant une faible différenciation entre elles et con-

firmant que la majeure partie de la variation génétique a été trouvé au sein des populations.
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Tableau 29 : Tableau d’analyse de la variance moléculaire

Source df SS MS Var. Est | Pourcentage de PhiPt Nm
variation

Entre 3 2012,656 | 670,885 12,896 3% 0,031 15,74

populations

Auseindu |90 36500,014 | 405,556 405,556 | 97%
population

Total 93 38512,670 418,452 | 100%

3.6. Analyse phylogénétique

L'arbre phylogénétique obtenu par la méthode Neighbor-Joining a permis de diviser les 94
génotypes de blé dur en deux grands groupes distincts (figure 75). Le premier groupe (en jaune) a
regroupé sept génotypes, dont trois variétés italiennes (5, 71 et 95), deux variétés locales originaires
de Jordanie et de Chypre (52 et 43), ainsi qu’une variété de France et de Mexique (59 et 45).
L’analyse des données phénotypiques a révélé que ces génotypes partageaient des caractéristiques
communes liées a la qualité technologique des grains, notamment une teneur élevée en protéines
et en gluten. Ce regroupement pourrait s’expliquer par une base génétique méditerranéenne parta-
gée, mais aussi par une sélection ancienne orientée vers la qualité du grain, typique des régions

comme I’Italie et la France.

Le deuxiéme groupe a été subdivisé en deux sous-groupes. Le premier sous-groupes (en
vert) est composé majoritairement des variétés locales anciennes algériennes (72, 80,82, 66,74, 78,
53 et 76) d’autres variétés anciennes de 1’Iran (122), I’Espagne (90), I’Italie (62), la France (68).
Ce sous-groupe inclut également des génotypes issus de lignées dont le pédigrée comporte des
parents liés a des variétés locales anciennes. Ce regroupement suggére 1’existence d’une base gé-
nétique ancestrale commune partagée entre ces génotypes, probablement issue de populations tra-
ditionnelles conservées dans différentes régions. Par ailleurs, les génotypes de ce groupe ont pré-
senté des caractéristiques agronomiques similaires, notamment une épiaison tardive et une hauteur

de plante élevée.
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Le deuxiéme sous-groupe du groupe 2 (en bleu) comprenait des genotypes issus de divers
pays, notamment de France, Italie, Australie, Etats-Unis, ICARDA, CIMMYT...etc. Cette struc-
ture peut s’expliquer par 1’utilisation de sources génétiques communes dans les programmes de
sélection, a partir de matériel génétique diffusé internationalement (comme les lignées ICARDA
ou CIMMYT).
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Figure 75 : I’arbre phylogénétique Neighbor-joining basant sur la distance génétique de 94 de gé-
notypes de blé dur utilisant 2353 SNPs

3.7. Etude d’association marqueur-trait (GWAS)

Dans cette étude, I’analyse GWAS a révélé 27 SNPs associés a huit paramétres phénoty-
piques (PE, HP, LE, LC, SF, PMG, NEF et CHL) (tableau 30).

A Alger, trois SNPs ont été identifiés pour la précocité a I’épiaison (PE) (figure 76). L’un
d’eux, sur le Chr 3A, a présenté la variance phénotypique expliqué (VPE) la plus élevée (70,32 %)
et a montré un effet de 1’allele mineur, réduisant 1’épiaison de 12 jours. Un SNP a été détecté sur
le Chr 4A pour la hauteur de la plante (HP) et la longueur du col de 1’épi (LC), expliquant 86,48 %
et 80,09 % de la VPE, avec un effet de réduction de 17,81 cm pour HP et 5,08 cm pour LC. Six
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SNPs ont été associés a la PMG, dont un sur le Chr 2A, affichant la VPE la plus élevée (21,37 %)
et un effet d’augmentation de 4,12 g de PMG (tableau 30).

Pour le site de Constantine, sept SNPs ont été associés a la longueur de 1’épi (LE), dont un
situé sur le Chr 6A, qui a expliqué 33,36 % de la variance phénotypique et a entrainé une augmen-
tation de 0,66 cm du LE. Quatre SNPs ont été identifiés pour la hauteur de la plante (HP), avec un
SNP sur le Chr 4A qui a explique 74,19 % de la variance phénotypique et a induit une réduction
de 14,52 cm pour HP. Deux SNPs ont été associés a la longueur du col de I’épi (LC), dont un sur
le Chr 4A, qui aexpliqué la plus grande variance phénotypique et a réduit le LC de 4,02 cm (tableau
30) (figure 76).

Un nouveau SNP, détecté de maniére consistante a travers tous les environnements et loca-
lisé sur le chromosome 7A, a été associé a la teneur en chlorophylle (CHL). Ce marqueur a expliqué
68,11 % de la variance phénotypique, et la présence de son alléle mineur a entrainé une augmenta-
tion de 3 unités SPAD de la teneur en CHL.

Les SNPs identifiés a Alger semblaient associés a des traits liés a la production et a I’adap-
tation, tandis que ceux détectés a Constantine ont été liés a des traits impliqués dans les mécanismes
d’adaptation. Ces résultats mettent en évidence I’influence des conditions spécifiques d’un envi-

ronnement donné sur 1’expression des loci.

Un effet de pléiotropie a été observé pour le marquer TGWA25K-TG0010, impliquant les
deux parametres HP et LC sur le Chr 4A a la position 575089903 bp. De méme, le marqueur
wsnp_Ku_c51039 56457361, situé sur le Chr 5A a la position 491036134 bp, a également montré
un effet pleiotropique pour ces deux mémes parameétres. Par ailleurs, le marqueur
wsnp_Ex_c2033_3814035, localisé sur le Chr 2A a la position 36293464 bp, a révélé un effet

pléiotropique pour les paramétres précocité et nombre d’épillets fertiles/épi (tableau 30).

Différents traits ont été identifiés comme étant sous contrdle polygénique, notamment LE
avec des associations sur les Chr 2A, 2B, 3A, 3B, 6A et 7B. Le PMG, avec des associations sur les
Chr 2A, 2B, 4B, 5B et 7A, HP sur les Chr 1A, 4A et 5A, PE sur les Chr 2A, 2B et 3A. NEF a
montré des associations sur les Chr 2A, 3B et SF sur le Chr 1A, 3A (tableau 30).
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Figure 76 : Graphique de Manhattan des résultats de GWAS pour quelques parametres phéno-

morphologiques et agronomiques détectés
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Tableau 30 : Liste des SNPs détectés par GWAS pour les quatre environnements étudiés

ﬁ;‘:t';o””e' Traits SNPs Chr Pos (bp) | -loglo(p) Effet VPE (%)
AX-158554307 7B 126402042 |  8,66E+00 0,75 46,25
£ BS00068050_51 2A 7171578  7,10E+00 0,49 17,05
\gr | BobWhite c7454 492 3B 9977207 | 6,80E+00 11,81 30,54
wsnp_Ex_c2033_3814035 2A 36293464 | 5,40E+00 11,48 28,52
e |BS00078506 51 2B 205979500 | 5,43E+00 5,17 55,9
wsnp_Ex_c2033_3814035 2A 36293464 | 8,63E+00 4,33 25,14
AX-158555676 2A 84493443 | 6,80E+00 414 21,37
Alg 20/21 AX-158561628 2A 685543691 6,14E+00 -3,87 14,92
AX-158547515 2B 1056812 9,77E+00 4,85 16,44
PMG BS00108020_51 5B 432748323 | 5,84E+00 48 19,5
TGWA25K-TG0269 A 571700366 | 5,76E+00 3,01 11,32
AX-94707905 4B 34852445 | 9,54E+00 -3,23 7,54
TGWA25K-TG0010 4A 575089903 [ 9,64E+00 -14,53 65,06
WP TAXi16s0614 5A 465829618 | 5,94E+00 8,99 23,31
LC  |TGWA25K-TG0010 4A 575089903 [ 5,25E+00 4,3 70,87
HP [ TGWA25K-TG0010 4A 575089903 [ 1,14E+01 -17,81 86,48
LC | TGWA25K-TGO010 4A 575089903 [ 8,49E+00 5,08 80,09
Alg 21/22 PE  |AX-158523625 3A 720338696 | 5,37E+00 -12,03 70,32
o | BS00070991 51 1A 578641384 | 5,97E+00 5,65 34,31
AX-158523970 3A 34213247 | 4,78E+00 4,47 28,75
o | TGWAZ5K-TGOOI0 4A 575089903 | 1,26E+01 -14,24 74,19
AX-111656814 5A 465829618  5,53E+00 6,94 15,6
LC | TGWA25K-TGO010 4A 575089903 | 6,30E+00 -4,02 73,52
AX-158575250 2B 206985531 | 1,86E+01 0,72 24,39
Const Kukri_c4294 371 2B 637407331 5,29E+00 0,26 6,42
18/19 AX-158538087 2B 769288005 | 1,17E+01 -0,34 4,66
LE  |AX-158523255 3A 690801141 | 5,19E+00 0,25 4,16
AX-109276379 3B 423388447 | 1,35E+01 0,37 5,71
Excalibur_c8197_381 6A 16755164 | 1,30E+01 0,43 17,15
RFL_Contig2605_672 6A 85672533 | 1,44E+01 0,66 33,36
wsnp_Ex_c1255_2411550 1A 581428253 | 4,73E+00 8,09 39,86
gglgslt HP wsnp_Ku_c51039 56457361  5A 491036134 | 6,84E+00 -8,23 41,99
LC  |wsnp_Ku c51039 56457361  5A 491036134 | 4,84E+00 3,24 59,19
A travers wsnp_Ex_c2033_3814035 2A 36293464 | 8,96E-06 -1,97 14,94
f/(:;‘jn'ﬁzen e IAX-158523625 3A 720338696 | 7,68E-10 8,63 6131
ments CHL |AX-95197108 7A 87965802 | 6,75E-07 3,00 68.11
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Hp TGWA25K-TG0010 4A 575089903 | 9,73E-13 -14,52 74,43
AX-111656814 5A 465829618 |  5,50E-06 711 1593
LC TGWA25K-TG0010 4A 575089903 | 1,19E-08 -3.88 79,48
LE Excalibur_c97201_294 5B 234455169 | 1,67E-05 0,62 72.04
3.8. Détection des génes\QTLs
L'intervalle de + 4,09 Mb autour d'un SNP associé a un trait correspond a l'intervalle de
confiance du gene\QTL lié. Dans cette étude, chaque SNP détecté pour un trait donné s'est révélé
colocalisé avec un a trois génes prédits, identifiés par des annotations de haute confiance et codant
généralement pour des protéines (tableau 31).
Plusieurs génes candidats codant pour des protéines spécifiques ont été identifiés pour dif-
férents caracteres agronomiques. Les génes TRITD4Av1G194130.6 et TRITD4Av1G194130.1,
situés sur le chromosome 4A et codant respectivement pour les protéines Dwarf 8 et GAI, ont été
associés a la hauteur de la plante et a la longueur du col de I’¢épi. Le géne TRITD2Av1G253030.2
, localisé sur le chromosome 2A et codant pour une protéine de type Cytochrome P450, a été iden-
tifié en lien avec le PMG. Le géne TRITD2Av1G019050.3, codant pour une protéine NET-
WORKED 2D G, a été détecté pour la précocité a I’épiaison et le nombre d’épillets fertiles/épi
Tableau 31 : Liste des genes associés a chaque SNP identifié pour chaque parametre identifié
par I’analyse GWAS
Traits SNPs Chr Gene Description du géne Sa position (bp)
wsnp_Ex_c2033 3814035 | 2A | TRITD2Av1G019050.3 | F Otine NET- 36290473..36293816
P_EX_Celoo_ > | WORKED 2D G 3
Protéine de particule de
TRITD3Av1G273510.4 | reconnaissance du si- 720324176..720325906
PE AX-158523625 3A gnal - putative __
Protéine de la famille
TRITD3AV1G273530.2 |des O-méthyltransfé- | 720337294..720338495
rases
BS00078506_51 2B |TRITD2BvV1G078470.5 ggg[}‘;ﬁse areplial- 1505989545, 205983290
TRITD3Bv1G004960.2 | Tyrosine decarboxylase |9776374..9777882
BobWhite_c7454_492 3B 3-N-debenzoyl-2"-deox-
NEE TRITD3Bv1G004950.3 | ytaxol N-benzoyltrans- | 9781370..9782644
ferase
wsnp_Ex_c2033 3814035 | 2A | TRITD2Av1G019050.3 | Frotine NET- 36290473..36293816
P_EX_Colos_ > | WORKED 2D G 3
Protéine de la famille
SF BS00070991_51 1A | TRITD1Av1G227800.1 | des répétitions riches en | 578649960..578650979
leucine (LRR)
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TRITD1Av1G227700.11

Protéine de résistance
aux maladies (classe
NBS-LRR)

578651057..578653340

TRITD3Av1G017430.2

Protéine de la famille F-
box

33942664..33943815

AX-158523970 3A Protéine de la famille
TRITD3AV1G017440.1 : 33948662..34321782
Germin 1
TRITD4AV1G194130.6 |Protéine Dwarf 8 575088221..575090083
TGWA25K-TG0010 4A -
TRITD4AV1G194130.1 | Protéine de type GAI 1 | 575088221..575089930
wsnp_Ku_c51039_56457361| 5A | TRITD5Av1G180320.4 ;rnoeteme de type kine- | 191038690..491039708
Protéine de la superfa-
HP mille des protéines de
AX-111656814 5A | TRITD5AV1G170950.3 |liaison & I'ADN de type | 465809261..465810466
basic helix-loop-helix
(bHLH)
TRITD1AvV1G229310.2 | Phosphatase 2C 581260287..581261314
wsnp_Ex_c1255 2411550 | 1A Protéine -
TRITD1AVIG229360.1 | ol oo 581310073..581311907
AX-158555676 2A | TRITD2AV1G039600.2 | Glycosyltransférase G | 84324265..84325548
AX-158561628 2A | TRITD2AV1G253030.2 |Cytochrome P450 685538206..685539469
Protéine 2 contenant un
AX-158547515 2B TRITD2Bv1G000750.3 | domaine d'interaction 1055612..1058158
AT-rich
BS00108020_51 58 | TRITD5Bv1G144190.1 | Protéine kinase 432745872..432748029
3-phosphoshikimate 1-
TRITD7Av1G213880.1 | carboxyvinyltransférase |571712997..571713251
PMG G
TGWA25K-TG0269 A | TRITD7AVIG213870.1 | PrOteine de type polya- | o1 209718 571710943
mine oxydase G
TRITD7Av1G213830.1 Eigtgy"ARNt hydro- | 571693738..571694028
TRITD4BV1G014180.1 | "rotéine kinase se- 35019243..35020975
rine/thréonine
AX-94707905 4B Protéine similaire a la
TRITD4BV1G014200.3 | 12-oxophytodiénoate ré- | 35048915..35050146
ductase
TRITD4AV1G194130.6 |Protéine Dwarf 8 575088221..575090083
TGWA25K-TG0010 4A —
Lc TRITD4AV1G194130.1 | Protéine de type GAI 1 | 575088221..575089930
wsnp_Ku_c51039 56457361| 5A | TRITD5AV1G180320.4 Spirnoge'”e de type kine- | 491038690..491039708
TRITD5BV1G079720.1 f:;’r']‘;?;#‘a";“i 6-xylosyl- | 934451155, 234452492
Excalibur_c97201 294 5B N-glycosidase AARNT
TRITDSBVIG079730.1 | 234453675..234455504
TRITD7Bv1G046020,3 | S0us-unité 3ducom- 1 ,ea00/06 196400329
LE plexe_condensme _
AX-158554307 7B Protéine de la famille
TRITD7Bv1G046040.1 | des protéines liant 126402900..126405265
I'ARN
Protéine de résistance
BS00068050_51 2A | TRITD2Av1G004170.1 |au Fusarium 12C-5-like |7171776..7172252

G
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Modificateur small
AX-158575250 28 | TRITDZBVIGO78930.1 | i i "oy | 206977783.206978394
Kukri_c4294 371 2B | TRITD2Bv1G212980.1 | Frotéine ribosomale S5 | oo00g000, 637399330
de la sous-unité 30S
TRITD2BV1G257970.2 E;‘)’(te'”e de la famille F- | 260591737, 769345228
AX-158538087 2B Protéine apparentée a
TRITD2BVIG257960.2 | .2 i PP 769286230..769289834
TRITD3AV1G259110.1 E;‘)’(te'”e de la famille F- | 100765537 690783674
AX-158523255 3A 2o
TRITD3AVIG259120.1 | 1A - J013058P10full | 690795087..690795680
AX-109276379 3B | TRITD3Bv1G135990.1 gr;éel'“e adoigtde zinC | 13370496 423382117
Excalibur_c8197_381 6A | TRITDBAVIG007220,1 | Proteine contenantdes |, c 0060, 16760801
répétitions de Kelch
protéine régulatrice de
RFL_Contig2605_672 6A | TRITD6AV1G037000.1 |I'unité non-ATPase du | 85618774..85622920
protéasome 26S-like
TRITD7Av1G041160.1 | Strictosidine synthase 87931809..87932849
CHL AX-95197108 7A Protéine de la superfa-
mille
TRITD7Av1G041180.5 | ENTH/ANTH/VHS 87961266..87965275

4. Discussion

Dans cette étude, 7K SNPs ont été utilisés pour analyser la variabilité géenétique de 94 gé-
notypes de blé dur. Des travaux précédents ont également employé les SNPs comme marqueurs
pour explorer différents aspects de cette espece, notamment a travers des études d’association (Mu-
lugeta et al., 2023 ; Taranto et al., 2023) et I'analyse de la structure de population et diversité
génétique (Mengistu et al., 2016 ; Kabbaj et al., 2017 ; Abebe, 2019 ; Mazzucotelli et al., 2020).

Les marqueurs SNPs utilisés dans cette étude ont été identifiés comme modérément infor-
matifs, avec une valeur de PIC de 0,325, reflétant une variabilité génétique intermédiaire. Cette
valeur est supérieure a celle rapportée par Kabbaj et al. (2017), qui ont obtenu un PIC de 0,118 en
étudiant 337 accessions de blé dur, comprenant des variétés locales, des cultivars et des lignées
élites, collectées dans plus de 30 pays a l'aide de 35K Affymetrix Axiom Wheat. Elle dépasse
également le PIC de 0,18 rapporté par Ren et al. (2013), dans une étude portant sur 150 accessions
de blé dur analysés avec 1536 marqueurs SNPs. Ceci était prévisible, étant donné que les valeurs
PIC obtenues avec des marqueurs bi-alléliques tels que DArT et SNP sont limitées a un maximum

de 0,50. Cela implique que le PIC le plus élevé atteignable est de 0,5 lorsque les deux alleles ont
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la méme fréquence, alors qu'il peut atteindre jusqu'a 1,0 avec des marqueurs multi-alléliques tels
que I'AFLP et les SSRs (Laribi et al., 2023).

Le déséquilibre de liaison (LD) représente un élement crucial qui doit étre pris en compte
au moment de la création des cartes d'association, en particulier lorsqu'il s'agit d’évaluer I'étendue
des SNPs fortement liés (Bashir et al., 2024). Dans la présente étude, la distance moyenne de deé-
croissance de déséquilibre de liaison (LD) a éte estimée a 4,09 Mb, une valeur également observée
dans d’autres recherches (Hao et al., 2022 ; Laribi et al., 2023). Tous les marqueurs associés dans
cette intervalle sont considérés comme faisant partie d'un méme QTL, et les genes situés dans cette
région sont potentiellement impliqués dans le contrdle du caractére analysé (Laribi et al., 2023).
Les modeéles de déséquilibre de liaison ont présenté une variation entre les chromosomes homéo-
logues dans les génomes A et B. Cette variation peut étre attribuée au nombre différent de mar-
queurs par chromosome homéologue (Laribi et al., 2023). Le blé, en tant qu'espece autogame avec
un génome de grande taille, présente une décroissance du déséquilibre de liaison plus lente et sur
de plus longues distances comparé a des plantes comme le mais, le riz et Arabidopsis Hao et al.
(2022), en raison d'une recombinaison moins fréquente et moins efficace que celle observée chez

les espéeces a pollinisation croisée (Hyun et al., 2021).

L’arbre phylogénétique permet géneralement de retracer les relations évolutives entre les
individus d’une méme espece. Dans cette étude, 1’analyse phylogénétique a révélé une structuration
de la collection en deux groupes principaux distincts, et a mis en évidence le regroupement de
variétés locales issues de différentes origines géographiques au sein d’un méme cluster, ce qui
suggere ’existence d’un ancétre commun ou d’une histoire évolutive partagée. De plus, plusieurs
génotypes de pays différents se regroupent, malgré une grande distance géographique, ce qui peut
étre attribué a I'échange de matériel génétique entre divers pays et centres de recherche comme le
CIMMYT et I''CARDA. Ce processus favorise la sélection de variétés adaptées a des environne-
ments varies, entrainant ainsi une convergence genétique, méme avec des origines géographiques
distinctes, en raison de la pression de sélection. Une étude réalisée par Royo et al. (2009), ont
montré que le pool génétique italien a été enrichi par l'incorporation de nouveaux pools génétiques,
principalement issus du matériel génetique du CIMMYT. Les variétés les plus cultivees par les

agriculteurs italiens comprennent « Simeto », « Ofanto », « Grazia », « Appulo », « Svevo », et «
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Neodur ». Selon cet auteur, la variété italienne « Senatore Cappelli » a été introduite dans le maté-
riel génétique des Etats-Unis pour améliorer la qualité de la force du gluten, tout comme certaines
variétés européennes et du CIMMY T qui ont été également introduites aux Etats-Unis (Royo et al.,
2009).

L’analyse de la structure genétique du blé dur de diverses origines est essentielle pour ex-
ploiter sa diversité, identifier des génotypes prometteurs et enrichir la base génétique des variétés
modernes (Christov et al., 2022). Dans cette étude, 1’analyse de la structure de population réalisee
par la méthode STRUCTURE a identifié deux populations distinctes, tandis que 8 génotypes ont
été classés comme mixtes. Selon (Alemu et al., 2020), ces mélanges pourraient étre liés a des
échanges historiques de semences entre régions proches en raison de leur proximité géographique.
En revanche, I’analyse de cette structure par la méthode DAPC a révélé quatre populations dis-
tinctes. Le chevauchement entre les populations 2 et 3 suggere que leurs génotypes partagent des
bases génétiques similaires, probablement dues a I’ utilisation fréquente de fondateurs du CIMMY T
ou de 'ICARDA dans leur pedigree. Kabbaj et al. (2017), ont souligné que la forte similarité
génétique des cultivars et lignées élites découle souvent de choix de croisement basés sur les mémes

fondateurs, conduisant a des mélanges génétiques méme entre régions éloignées.

La séparation des populations 1 et 4, bien qu’elles appartiennent a la population 2 selon la
méthode STRUCTURE, pourrait s’expliquer par des facteurs non pris en compte par cette méthode.
De plus, il a été démontré que, dans certains cas, une valeur de K = 2 dans STRUCTURE peut ne
pas refléter avec précision la structure génétique réelle de la population. Ainsi, les analyses DAPC
et ACP sont jugées plus fiables que STRUCTURE dans ce contexte (Tehseen et al., 2022). Les
populations 1 et 4, composées majoritairement de variétés locales (Algérie, France, Espagne, Jor-
danie, Chypre, Etats-Unis, Italie), partagent des traits phénotypiques similaires, tels qu’une épiai-
son tardive, une taille haute de la plante et de bonnes caractéristiques technologiques des grains.
Ces similitudes pourraient étre dues a une évolution indépendante et a des bases génétiques dis-
tinctes entre ces génotypes. Les résultats de la structure de population obtenus pour K=2 avec
STRUCTURE et K=4 a 5 avec DAPC concordent avec les observations rapportées dans des études
précédentes sur le blé dur Roncallo et al. (2021), blé tendre Tehseen et al. (2022) et 1’orge (Degu
et al. (2023).
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L’analyse de la structure de population par les deux méthodes a montré que les données
SNPs ne reflétaient pas une séparation geographique claire, les génotypes étant répartis de maniere
mélangée entre les populations. Ces observations concordent avec celles rapportées par Abebe,
(2019), pour des variétés locales et par Ren et al. (2013) dans une étude d’association (GWAS), ou
aucun regroupement géographique ou écologique clair n’a été détecté parmi 150 accessions de blé
dur d’origine mondiale. Cette absence de structuration pourrait s’expliquer par des échanges géné-

tiques fréquents entre régions et par I’'impact historique du transfert de génes par ’homme.

La diversité génétique peut étre décrit comme le degré de différenciation entre ou au sein
des espéces (Negisho et al., 2021). Dans cette étude, la diversité génétique moyenne, mesurée par
I'indice de Shannon (I = 0,52) et le taux d'hétérozygotie (h = 0,32), est modérée, ce qui est cohérent
avec les résultats de Roncallo et al. (2021) (I = 0,50, h = 0,33), qui ont étudié 196 accessions de
blé dur provenant de diverses origines. D’aprés Seay et al. (2024), la diversité génétique est incon-
ditionnée par la taille de la collection, la nature des marqueurs moléculaires et la richesse allélique
par locus. Amallah, (2017), a constaté qu'une stabilité du taux d'hétérozygotie attendue (He) et de
I'indice de diversité de Shannon (1) entre populations suggére que la diversité génétique globale n’a
pas significativement évolué au fils du temps, résultat similaire a celui observé dans cette étude.
Le nombre d’alleles privés était de 0,137 pour la population 1 et pratiquement nul dans les autres
populations, ce qui s'explique par la composition majoritaire de cette population par des variétés
locales anciennes, généralement riches en alléles rares ou uniques. Taranto et al. (2020) ont rap-
porté une forte diminution du nombre d’alléles privés passant de la variété locale, aux cultivars
anciens et aux cultivars modernes libérés pendant la premiére révolution verte. Roncallo et al.
(2021), ont souligné que l'utilisation d'un nombre restreint de lignées parentales ou le recours fré-
quent a des cultivars conduit a une réduction de la base génétique, ce qui pourrait entrainer une

perte de richesse allélique dans le matériel génétique.

L'analyse de variance moléculaire a montré que la diversité génétique est principalement
concentrée au sein des populations plut6t qu'entre elles. Cette observation est corroborée par une
valeur de flux génétique de 15, indiquant un échange génétique significatif favorisant I”’homogé-
néité entre les populations. Le flux génétique élevé observé dans cette étude pourrait s’expliquer
par un important échange de matériel génétique, probablement facilité par des échanges fréquents

de semences (Lee et al., 2019). Des résultats similaires ont été rapportés par Soriano et al. (2016),
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qui ont étudié 172 variétés et cultivars locaux de bl¢ dur a I’aide de marqueurs SSRs. Velimirovic¢
et al. (2023) ont également constaté une forte valeur de flux génétique au sein de 60 accessions de
blé dur des Balkans occidentaux, attribuée aux échanges fréquents de semences entre agriculteurs

de cette région.

L’analyse GWAS est un outil puissant pour identifier les génes liés aux caractéres phéno-
typiques. Elle compléte 1’analyse QTL en permettant de localiser les régions communes impliquant
différents traits et genes regulateurs majeurs (Marcotuli et al., 2022). L’identification des SNPs
significatifs liés au rendement et a ses composants ouvre 1’opportunité a de nouvelles stratégies
pour accumuler des alléles favorables dans le cadre de futurs programmes d’amélioration génétique
du blé (Muhu-Din Ahmed et al., 2020). Dans cette étude, 27 SNPs associés a des traits agrono-
miques d'intérét ont été identifiés, en lien avec des genes référencés dans la base de données des

céréales « GrainGenes ».

Diverses études ont identifié des SNPs significatifs associés a plusieurs traits phénoty-
piques, comme dans notre étude. Ces associations incluent la précocité a 1’épiaison sur le Chr 2A
Mulugeta et al. (2023) et le Chr 2B Taranto et al. (2023), la hauteur de la plante sur le Chr 4A
Mengistu et al. (2016) et le Chr 5A Mulugeta et al. (2023), la longueur de 1’épi sur les Chr 2A et
2B Mulugeta et al. (2023), la surface foliaire sur le Chr 3A Muhu-Din Ahmed et al., (2020) et le
poids de mille grains sur les Chr 4B, 7A et 2B (Muhu-Din Ahmed et al., 2020).

De nombreuses études sur les céréales, ont analysé de vastes collections pour explorer di-
vers caractéres phénologiques, physiologiques et agronomiques en vue d’identifier des QTLs. Na-
dolska-Orczyk et al. (2017) ont examiné les fonctions biologiques des genes associés au rendement
et a ses parametres chez le blé et I’orge, et qu’ils ont regroupés en cing catégories : facteurs de
transcription, métabolisme ou signalisation des régulateurs de croissance, division et prolifération
cellulaire, régulateurs floraux et métabolisme de glucides. Les études ayant identifiés des QTLs sur

les mémes chromosomes, comme observé dans la présente étude, sont résumées comme suit :

Un QTL, QTI 1905-4A a été identifie sur le Chr 4A lié a la hauteur des plantes (Roncallo
etal., 2017). Un autre QTL, Rht9, détecté sur le Chr 5A, code également pour la hauteur des plantes
(Ellis et al., 2005). Vishwakarma et al. (2024) ont montré le gene TraesCS4D02G330500, localisé
sur le Chr 4D du blé tendre, qui code pour une protéine hélice-boucle-hélice basique (bHLH) im-

pliqué dans la régulation de la hauteur des plantes. Dans notre étude, une protéine similaire a été
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détectée sur le Chr 5A sur le gene TRITD5Av1G170950.3 également en lien avec la hauteur de la
plante. D’aprés Wang et al. (2019), les facteurs de transcription bHLH sont reconnus pour leur réle
clé dans le developpement des plantes et leur adaptation aux stress environnementaux. De plus,
deux QTLs ont été détecté pour la longueur de 1’épi sur les Chr 2A et 7B (Thanh et al., 2013). Un
QTN ; Q. Hd-2B a été détecté sur le Chr 2B pour la précocité a 1’épiaison (Taranto et al., 2023).

D’autres QTLs liés au PMG ont également été rapportés : QTL 17327 sur le Chr 7A Peleg et al.
(2011), QTL 1413 sur le Chr 4B Graziani et al. (2010) et QTL 1840-2A sur le Chr 2A (Roncallo
et al., 2017). Ces derniers ont identifié également, deux QTlIs, QTI 1889 et QTL 1890 sur le Chr
3B liés a la fertilité de 1’épi, ainsi qu’un autre QTI détecté sur le Chr 2A (Thanh et al., 2013).

Différents genes candidats ont été identifiés dans cette étude, sur la base des travaux précé-
dents, ceux associés aux protéines Dwarf 8 et GAI ont été détectés en lien avec la hauteur des
plantes et la longueur du col de 1’épi. Ces génes sont considérés comme pléiotropiques pour ces
deux traits, localisés sur le chromosome 4A, et sont en relation avec I'normone de croissance gib-
bérelline. Nadolska-Orczyk et al. (2017), ont mentionné que ces protéines sont liées aux génes Rht-
B1 et Rht-D1 pour le blé et leurs génes orthologues sont GAI pour arabidopsis et d8 (dwarf 8) pour

le mais.

Ldopez-Ferndndez et al. (2023), ont identifié le gene TraesCS3B03G0058000 qui code pour
une protéine Cytochrome P450, dans une collection de variétés locales de blé tendre espagnoles,
et I’on considéré comme un gene candidat pour le PMG. De son coté, Yang et al. (2021), ont trouvé
que le géne TaKAO-4A (TraesCS4A02G460100), un nouveau géne candidat, code pour une pro-
téine de la famille Cytohrome P450, liée au PMG. Dans cette étude, cette protéine a été localisé
sur le Chr 2A, sur le géne TRITD2Av1G253030.2 en lien avec le PMG. Khan et al. (2022), ont
identifié un autre géne candidat, TraesCS1A03G0779800, associé a la période de remplissage des
grains qui code pour une protéine kinase sérine/thréonine. Selon Ur Rehman et al. (2019), ces
protéines jouent un réle essentiel dans 1’augmentation du PMG et du nombre de grains/épi. Dans
cette étude, cette protéine a également détecté dans le géne TRITD4Bv1G014180.1 sur le Chr 4B.

Ma et al. (2022) ont identifié les génes candidats TraesCS1D02G005200 et son ortho-
logue 0Os01g13200 (pour le riz), codant pour une glucosyltransférase, comme étant associés au
poids du grain. Ces resultats concordent avec notre étude, dans laquelle une protéine de méme

fonction a éte detectée pour le gene TRITD2Av1G039600.2, également implique dans le poids de
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mille grains (PMG). Par ailleurs, le géene TRITD5Bv1G144190.1, codant pour une protéine Ki-
nase, a lui aussi été associé au PMG dans notre analyse. Selon Khan et al. (2022), la famille Ki-
nase est impliquée dans la régulation du nombre et de la taille des graines. Plusieurs QTLs asso-
ciés a ces caracteres ont éte identifiés, notamment QTL0964 2A (Blanco et al., 2012) lié au ren-
dement en grains par épi, et QTL1387_2A (Graziani et al., 2014) associé au nombre de grains par

m2.

Bhatta et al. (2018), ont trouvé que le gene TraesCS2A01G563200, un gene candidat code
pour une protéine de résistance aux maladies (classe NBS-LRR) associé au trait surface foliaire, ce
qui est an accord avec notre €tude, ou cette protéine a été détecté pour le géne
TRITD1Av1G227700.11 sur le Chr 1A.

Un QTL qHD2-2, localisé dans le géne Seita.2G444600 codant une protéine NET-
WORKED 2D G, a été identifi¢é comme associé a la précocité d’épiaison chez le millet italien (Li
et al., 2022). Dans la présente étude, une protéine similaire a été détectée dans le gene
TRITD2Av1G019050.3 pour le méme caractére, ce qui permet de le considérer comme géne can-
didat.

Le gene Networked 2D G, bien qu’annoté pour la date d’épiaison, pourrait étre impliqué
indirectement dans la fertilité des épillets. Cette hypothése est appuyée par les travaux de Campana
et al. (2023), qui ont utilisé le réseau fonctionnel KnetMiner pour explorer les liens entre génes
associés au trait fertilité de 1’épillet. Leur analyse a montré que plusieurs genes liés a ce caractere
partagent des fonctions avec ceux impliqués dans la floraison, I’épiaison et le nombre de grains.
Ce réseau révele ainsi I’existence de connexions fonctionnelles suggérant une base génétique com-

mune entre ces traits, probablement due a un effet de pléiotropie.

Les génes candidats identifiés, offrent une meilleure compréhension des facteurs impliqués
dans I'expression d'un trait spécifique. Ces connaissances facilitent les travaux des sélectionneurs
et leur permettant d'améliorer une espece cible en se concentrant directement sur les locus identi-

fiés.
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5. Conclusion

Les marqueurs SNPs utilisés dans cette étude ont permis d’évaluer la variabilité génétique
d’une collection de blé dur, composee a la fois de variétés locales anciennes et modernes. Les
différentes analyses réalisées ont révélé que la variabilité génétique est principalement concentrée
au sein des populations plutdt qu’entre elles. Ces résultats, en accord avec plusieurs études sur le
blé dur, mettent en évidence un flux génétique entre les populations, probablement favorisé par
I’échange de matériel génétique ou des croisements visant a améliorer certains traits d’intérét. Ces
résultats expliquent et confirment le regroupement des différents génotypes observé dans les deux

chapitres agro-morphologique et physico-chimique.

Les résultats ont souligné également le réle crucial des variétés locales, constituent une
source de variabilité génétique en raison de leur diversité allélique. Cette richesse génétique peut
étre exploitée dans les programmes d’amélioration du blé dur pour renforcer les traits d’intérét et
diversifier la base génétique des variétés récentes, contribuant ainsi a une meilleure diversité glo-

bale.

L’analyse d’association GWAS a permis d’identifier des SNPs significatifs associés a des
traits d’intérét agronomique, notamment des SNPs présentant des effets pléiotropes. Parmi eux,
deux SNPs sont liés a la hauteur de la plante et a la longueur du col de 1’épi, tandis qu’un autre est
associ¢ a la précocité a I’épiaison et a la fertilité¢ de 1’épi. Ces SNPs revétent une importance parti-
culiere pour les programmes d’amélioration, permettant de cibler plusieurs traits a partir d’un seul

locus.

L’analyse complémentaire de GWAS a permis d’identifier certains genes communs, détec-
tés a la fois dans les quatre environnements, notamment ceux associés a la hauteur de la plante et
a la longueur du col de I’épi. Ces résultats suggérent que ces genes sont stables et jouent un réle
clé dans la sélection a grande échelle (généralisée). En revanche, les génes spécifiques a un site,
tels que ceux détectés dans chaque environnement, semblent refléter des mécanismes d’adaptation
locale. Ces génes peuvent étre intégrés dans des programmes de sélection ciblés pour des régions

particuliéres.
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Conclusion générale et perspectives

Cette étude a permis de caractériser une collection de 125 génotypes de blé dur issus de
différentes origines et comprennent a la fois de variétés locales et modernes, en combinant des
approches phénotypiques et moléculaires. L'évaluation de ces génotypes dans des conditions plu-
viales sur deux sites expérimentaux, présentant des conditions climatiques différentes, a fourni une
analyse approfondie de leur comportement vis-a-vis de l'interaction génotype x environnement a
travers divers parametres phénologiques, agro-morphologiques et physiologiques. Les résultats ob-

tenus ont montré que .

v' Les génotypes « Icarasha*2 (109) » et « Ter-1//Mrf1/Stj2 (111) » de 'ICARDA ont été les plus

précoces sur les deux sites

v Les génotypes originaires d'Australie et des Etats-Unis ont montré un cycle végétatif précoce,
accompagné par des tailles réduites pour les paramétres morphologiques,

v’ Les génotypes issus de centres de recherche tels que le CIMMYT, I'lCARDA et le Mexique se
sont distingués par une expression similaire de I’ensemble des paramétres. Cette uniformité
reflete les échanges de matériel végétal et les croisements intensifs menés, notamment durant

la révolution verte, dans le but d’améliorer les rendements,

v’ Les variétés « Omrabi5 » de Syrie et « Altar84 » de CIMMYT se sont distinguées par leur te-
neur élevée en chlorophylle sur les deux sites,

v' Les variétés locales de 1’ Algérie se sont caractérisées par un cycle végétative long et une taille
haute, avec les variétés locales de Jordanie « Haurani » de I’'Iran « GR Iran », et le génotype de
I’Ttalie « Senatore-cappelli » et de 'TCARDA « Kebir »,

v’ Les variétés « GR Iran » et « Guemgoum Rkhem » se sont distingués par un poids de mille

grains, un nombre d’épillets fertiles/épi et un nombre de grains/épi éleves sur les deux sites.
v’ Les génotypes Haurani et Romanou ont montré une adaptation spécifique au site de Constantine

Les analyses effectuées a l'aide du modele AMMI sur le rendement, ainsi que 1’indice
d’adaptation plus large d’AMMI (AWALI), combinées a I’évaluation de la stabilité des parametres
via I’indice MTSI, ont permis d’identifier plusieurs génotypes communs aux deux approches. Il

s'agit notamment de C1, 98 et 99 (ICARDA), C2, C4 et 31 (Algérie), C5, C3 et 120 (CIMMYT),
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100 (Mexique), ainsi que 18 (Syrie). Ces génotypes se distinguent par leur rendement éleve, leur
grande stabilité et leurs caractéristiques agronomiques recherchées pour 1’amélioration du rende-
ment. Les résultats combinés des analyses AMMI et MTSI soulignent la complémentarité de ces
deux approches, en permettant d’identifier des génotypes performants aussi bien pour le rendement
direct que pour les parameétres associés. Cela renforce leur pertinence dans les programmes de se-

lection, en particulier lorsqu’il s’agit de collections a grande échantillonnage.

Notre travail sur champ a également confirmé la performance et 1’adaptation des cinq té-

moins aux conditions climatiques spéecifique de chaque environnement étudié.

L’analyse des associations entre les différents parameétres et le rendement dans chaque en-
vironnement a permis d’identifier les facteurs directement liés au rendement, notamment ceux pré-
sentant de fortes corrélations, tels que le poids de mille grains, le nombre de grains par épi, le
nombre d’épis par m?, la hauteur de la plante, la longueur du col de 1’épi et la précocité. Ces résul-
tats offrent la possibilité d’effectuer une sélection directe sur ces paramétres en fonction de 1’envi-

ronnement approprié.

L’évaluation sur le terrain a été complétée par une caractérisation physico-chimique des
grains issus de chaque génotype, révelant également une certaine variabilité entre les differents
génotypes. Cette caractérisation a permis de regrouper les génotypes en trois classes distinctes en
fonction des similitudes des caracteres qu’ils partagent. Les parameétres tels que 1’indice de gluten,
I’indice de jaune, la vitrosité, le gluten sec, le gluten humide, la teneur en cendres, et le test de
sédimentation ont montré une forte héritabilité combinée a un gain génétique élevé. Ces caracté-
ristiques les rendent particulierement intéressants pour une sélection ciblée selon les objectifs d’uti-
lisation finale. L’utilisation de I’indice génotype-idéotype multi-traits (MGIDI) a permis d’identi-
fier un groupe de 19 génotypes prometteurs, issus de différentes origines (Algérie, Tunisie,
ICARDA, Syrie, Jordanie, Iran, Maroc, Australie). Ces génotypes présentent des attributs de qua-
lité recherchés pour la transformation en pates, tels qu’une richesse en protéines et en gluten, une

vitrosité élevée et SDS optimal.

Nos résultats mettent en évidence le potentiel des variétés locales algériennes, notamment
Guemgoum Rkhem, Bidi 17, Oued Zenati, Djenah-khettifa et Gloire de Montgolfier. Ces variétés
se distinguent par leur forte teneur en protéines, leur gluten de qualite, leur volume de sédimenta-

tion elevé, leur vitrosité et leur indice de jaune. Ces résultats soulignent I’'importance d’un suivi
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approfondi a I’échelle moléculaire pour identifier les génes responsables de ces caractéres recher-

chés et ainsi maximiser leur contribution dans les programmes d’amélioration génétique.

L'approche moléculaire réalisée a 1’aide des marqueurs SNPs a révélé que la variabilité
génétique est principalement concentrée au sein des populations plutot qu’entre elles, ce qui s’ex-
plique par la présence d’un flux génétique. Ce flux a également été confirmé par le regroupement
de génotypes d’origines diverses au sein des mémes populations, un résultat qui concorde avec les
observations faites lors des analyses phénotypiques sur le terrain et des évaluations physico-chi-
miques. L'analyse GWAS a permis d'identifier des SNPs pléiotropes et des genes candidats stables,
notamment ceux associés a la hauteur de la plante et a la longueur du col de I'épi. Ces résultats ont
été corroborés par les données du premier chapitre de caractérisation morphologique, ou ces deux
parametres ont montré un gain génétique élevé ainsi qu’une forte héritabilité dans les deux sites et
au cours des deux campagnes agricoles. Par ailleurs, I'analyse GWAS a également mis en évidence
des genes spécifiques liés a des traits essentiels comme le PMG, la hauteur de la plante, la précocité
a I’épiaison et le nombre d’épillets fertiles par épi, fournissant ainsi des outils génétiques précieux

pour améliorer les cultures et adapter les programmes de sélection aux différents environnements.
Et Comme perspective, il est essentiel ;

v D’évaluer cette collection dans divers environnements a 1’échelle nationale et sur plusieurs an-
nées offrirait une meilleure compréhension du comportement des génotypes. Elle permettrait
d’identifier ceux présentant une adaptation large ou spécifique aux conditions agroclimatiques

étudiées, notamment dans le contexte des scénarios liés aux changements climatiques.

v' Suivre les génotypes identifiés comme les plus performants et stables au niveau moléculaire
afin d'identifier les génes d’intérét ou QTLs qu'ils possedent et poursuivre la population ou les
génotypes présentant des alléles rares ou privés pour les futurs progres de sélection, dans le but

d’¢élargir la base génétique des variétés modernes et d’améliorer leur performance.

v Valoriser les génotypes d'origine algérienne sur le terrain, en particulier les variétés locales, qui
constituent une source importante de matériel génétique grace a leur adaptation aux conditions
environnementales difficiles et leur meilleure qualité technologique du grain. Cela justifie une

sélection future de ces variétés pour ameliorer leur performance.

9. Conserver ces variétés locales dans des banques de génes pour préserver leur diversité allélique.
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10. Promouvoir et sensibiliser les agriculteurs a travers les fermes sur le choix des variétés produc-

tives et mieux adaptées, en adoptant une approche participative.
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Annexe 1
Tableau 1 : Code, nom, pedigree et site de sélection/développement des 125 génotypes de blé
dur
Pays de sélec-
tion/développe-
Code Génotypes Pedigree ment
1 HEIDER CAN-2109//JORI-C-69/ANHINGA/3/DURUM-DWARF-S-15/CRANE | ICARDA
2 MEXICALI (ACSAD 65) GDOVZ469/3/J0//61.130/LDS CIMMYT
3 WOLLAROI Tam1B17/Kamilaroisib//RokelSelection/Kamilaroisib Australie
4 TITAN Mexique
5 CAPEITI 8 Cappelli/Eiti Italie
7 ENTE MARIO / CANDO Mexique
8 FG/PALEST,20C/606//MEXI/3/RABI Mexique
9 SABIL -1 IBIS/FLAMINGO,MEX//CANDO Syrie
10 Omrabi5  L0589-4L-2AP-2AP-0AP Joric69/Hau Syrie
11 SABIL ICARDA
21563/ANHINGA//FLAMINGO,MEX/3/DIEHL-MEDITERRA-
12 REZZAK NEAN/69.331 o DIEHL-MEDITERRANEAN/69-331//KARIM Tunisie
13 TELSET SD8036 / MtI1 // Albit3 ICARDA
14 SILLIANA Rabi/2/Fg/GdoVZ 466 ICARDA
15 TEZ / FRI //WULP Mexique
16 CANNIZZARA Landrace from Sicily, ltaly Italie
17 KAMILLAROI DURATI(SIB)/LEEDS Australie
Ichwa’S’/Bit ‘S’CD 26406-3B-2Y-9Y-OM-3Y-OB
18 CHEN'S' Syrie
19 AWL 2 /BIT Mexique
20 T.POLONICUM ZB // GDO VZ 578 /SWAN Algérie
21 OMSNINA-1 Mrb11//Snipe/Magh ICARDA
22 CAMADI ABOU 73 N°7510 Mexique
Cr/ T.Polonicum
23 SEBOU ICARDA
AVETORO//IBIS/FLAMINGO, MEX
24 GUEROU -1 Mexique
25 OM RUFF 2 Mrb15/Ru ICARDA
TURCHIE-77 /// JORI-SIB / ANHINGA-SIB // FLAMINGO-SIB
26 HOGGAR (VITRON) Espagne
DURUM-DWARF-S-15/CRANE//GEIER
27 KORIFLA = SHAM -3 ICARDA
28 GRANIZO YELLOWLEGS(S)/(SIB)SHAW Italie
CD57005-1y-5b-1y-0m
29 CHEN 'S'/ALTAR 84 CIMMYT
CD61042-5m-7y-1m-0y-0kb
30 CHEN 'S' /AUK CIMMYT
CR"S"/F3TUN//AA"S"[3[FG"S"
31 TELL 76 Algérie
GERARDO-VZ-469/3/JORI-1//ND-61-130/LEEDS
32 TASSILI (RABI/FG) CIMMYT
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33 INRAT 69 Mahamoudi/Kyperounda Tunisie

34 M1084 Maroc
BIDI-17/WAHA//BIDI-17

35 WAHBI Algérie
DACKIYE/GEDIZ-75//USDA-575

36 DAKI Syrie

37 DT 869 Mexique

38 CHAHABA 88 CD27672 Syrie

39 HEDBA-03 /T.POLxZB Algérie

41 AWL1/SEL4 Mexique
RASPINEGRO-DE-AGUILAS-ENANO/4*TEHUACAN-60//STEW-
ART-63/3/ANHINGA

42 COCORITC 71 CIMMYT

43 KYPEROUNDA LV-CYPRUS/ Selected from landraces Chypre

44 BD 1-94 Mexique

45 OMTEL 5 Mexique

46 ROMANOU ICARDA

47 STR/ AA /21563 Mexique
DURTAL/RIKITA//1301

48 ARALDUR France
Kb8914-4kb-1kb-1kb-0kb

49 T.PolxZB//CH 6/CANDO Algérie

50 BELIKH 2 Crane/Stork L92 6AP-1AP-1AP-0AP ICARDA

51 BIDI 17 /KHROUB 76*2 Algérie

52 HAURANI (S)LV-Bekaa -Landraces Jordan

53 OUED ZENATI/OMRABISH |- Algérie

54 SAHEL Algérie

55 BIDI 17 /SYRICA Algérie

56 LANGDON Mindum/Carleton//Khapli/3/Heiti/Stewart//Mindum/ U.S.A

57 OCCOTILLO Cultivars of U.S.A US.A

58 DURBEL France
Israél durum 303 / préliminaire77 // 664

59 ARDENTE France

60 7B/ FG Mexique
OVIACHIC-65/SENATORE-CAPELLI/FLAMINGO,MEX

61 KEBIR ICARDA

62 SENATORE-CAPELLI Italie
T. Pol//Zenati/Bouteille 13953

63 T.POLONICUMxZB Algérie
1342/42/IDURTAE

64 CLAIRDOC France
LD-308/MONTFERRIER

65 AGATHE France
Pure line Selection from Setif landrace

66 MOHAMED BEN BACHIR Algérie
STJ/MARIBAL-3

67 GIDARA-2 ICARDA

68 MONT PELLIER Old variety INRA France France
Pure line Selection from EIl Khroub landrace

70 HEDBA-03 Algérie
CAPEITI-8 / VALNOVA

71 SIMETO Italie
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Pure line Selection from Guelma landrace

72 BIDI 17 Algérie
BEJAH/ALTAR-84//SILVER-TAIL

73 KUCUK Mexique
Pure line Selection from Guelma landrace

74 OUED ZENATI368 Algérie
JORI-69(S1B)/(SIB)ANHINGA//FLAMINGO, MEX

75 YAVAROS-79 CIMMYT

76 DJENNAH-KHETIFA Pure line Algérie

77 DUKEM-12/2*RASCON-21 Mexique

78 GUEMGOUM RKHEM Pure line Selection from Tiaret landrace Algérie

79 SOOTY-9/RASCON-37 CIMMYT

80 GLOIRE DE MONT GOLFIER Pure line Selection from Tiaret landrace Algérie

81 PLATA-1/SNM//PLATA-9 Mexique

82 BELIOUNI pure line Algérie

83 AJAIA-12/F3LOCL (sel.ethio.135)//PLATA-13 Mexique

84 Barba de Lobo Mexique
LOVRIN-11/BOLAL-2973//MIRONOVSKAY A-264

85 Karasu ICARDA
184-7 / Valdur // Edmore

86 Neodur Italie
MIRADUR/IDYN-81-04

87 Orjaune France
Can 2109//jolaal3/s15/cr

88 Boussellem Algérie

90 Caravaca Colorado Espagne

91 D 94-567 Mexique

92 Poggio D 87020/ e 879050 ICARDA

93 Arment//SRN 3/Nigris 4/3/Canelo 9.1 Mexique

94 Somat 4/Inter 8 Mexique
Appulo/Adamello

95 Ofonto Italie
Lgt3/Bicre// cham1//orlgt3/4/Bicre/3/Ch1//Gav/Starke

96 Ammar-6 ICARDA

97 ACSAD 1103 Syrie

98 Beltagy-2 ICARDA

99 Geruftel Gen/4/D68193A1A//Ruff/Fg/3/MtI5 ICARDA

F413/3/Arthur71/Lahn//Blk2/Lahn/4/Quar-

100 mal=ICAMOR-TA04-71 Mexique

101 Azeghar-1//BIr/Mrf-2 ICARDA

102 Achouri = Mrfl1/Stj2//Gdr2/Mgnl1 Mrfl/Stj2//Gdr2/Mgnl1 ICARDA

103 Oth4/3/HFN94N-8/Mrb5//Zna-1 Mexique

104 Bicrederaa-1/Azeghar-2 ICARDA

Oss1/Stj5/5/Bidral/4/Bezaiz-SHF//SD-19539/Waha

105 /3/Stj/Mrb3 Mexique

106 Aghrass-1/Bezaiz98-1=ICAMOR-TA04-5 ICARDA

107 F4 13/3/Arthur71/Lahn//BIk2/Lahn/4/Quarmal Mexique

108 Ain Lehma = Beltagy-3 Bcr/Grol//Mgnl1 Algérie

109 Icarasha*2 = Stj3//Bcr/Lks4/3/Ter-3 ICARDA
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111 Ter-1//Mrfl/Stj2 ICARDA
112 Mgnl3/Ainzen-1 ICARDA
114 Azeghar-1/6/Zna-1/5/Awl1/4/Ruff//Jo/Cr/3/F9.3 ICARDA
Ville-
mur/3/Lahn//Gs/Stk/4/Dra2/Bcr/5/Bcr/Lks4/4/Be-
115 zaiz-SHF//SD-19539/Waha/3/Stj/Mrb3 Mexique
116 Adnan-1 ICARDA
117 MIKI3 = Stj3//Bcr/Lks4 Stj3//Ber/Lks4 ICARDA
118 Azeghar2* 20048 Traikia(Mor)/Mrb5//Stj3 ICARDA
119 Jupare C2001 STOT//ALTAR_84/ALD_(JUPARE_C2003) Mexique
120 Altar84 CIMMYT
121 GOMBO Tunisie
122 GR Iran I'lran
123 Sooty 9/Rascon_37//Storlom CIMMYT
Gallareta=
124 RUFF*‘S"/FG*‘S"//MEXI75/3/SHWA*‘S”’ CIMMYT
125 OPATA 75 Mexique
126 Karim CIMMYT
PELICANO / RUFF // GAVIOTA / ROLETTE
C1l Waha ICARDA
C2 Cirta HEDBA-3/GERARDO-VZ-619 Algérie
Ter-1/3/Stj3//Bcr/Lks
C3 Sigus CIMMYT
Shva/Yav_2//Ch1 2003
C4 Beni Mestina Algérie
Crane/4/PolonicumP1185309//T.glutin en/2* Tc60/3/GlI
C5 Gta/dur 69 CIMMYT
Tableau 2 : Carré moyen de I’analyse de la variance combinée de 1’ensemble des parameétres
y
phénotypiques
Source Environne- Bloc Génotype | Témoins Génotypes | Environnement:Géno- Résiduels
ment vs témoin Test types
ddl 3 3 1 4 119 372 57
PE 28673,2%** 68,6*** 188,2*** 73,3*** 99,9*** 14,8*** 3,2
CHL 8032,1*** 50,3*** 9 16,6** 26,5%** 11,5%** 3,7
TCV 6219,5*** 0,3 0 0,3 1,6%** 1,4%* 0,7
HP 5544,8*** 305,8*** 2593,9%** | 124 9*** 897,6*** 40,6*** 7
LC 1213,62*** 55,07*** 224,67*** | 24, 14*** 57,50%** 9,67*** 1,36
LE 50,052*** 0,476* 14,369*** | 5,483*** 2,069*** 0,354*** 0,133
NEF 56,647*** 6,874*** 31,027*** | 33,918*** | 11,948*** | 2,989*** 0,854
NGE 5299,0*** 55,56** 1963,9*** | 154,0%** 108,2*** 56,8*** 10,6
PMG 2894,61%** 162,19*** | 25,66** 50,67*** 92,56*** 21,76%** 2,48
NEM 301942*** 13660** 553 3871* 10852*** 6221*** 1412
RR 17290,5%** 203,0* 2048,5*** | 210,3* 327,7%** 257, 5*** 57,7
RE 21933,0%** T773,4%** 6606,4*** | 111,4 559,2*** 404,1*** 82,5
SF 1158,24*** 46,78** 11,66 194,94*** | 58 22%** 24,21%** 7,82
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Tableau 3 : Analyse descriptive, standard déviation et coefficient de variation des deux cam-
pagnes agricoles du site d’Alger

2020-2021 2021-2022

Paramétres | Moyenne |SD Min Max CV% Moyenne |SD Min Max CV%
PE 97,03 7,25 83,68 117,87 7,47 95,66 7,74 84,95 115,65 8,09
CHL 50,46 3,25 42,17 60,32 6,44 37,54 4,79 18,69 48,19 12,76
SE 28,02 4,87 18,79 43,99 17,38 30,58 7,32 17,87 51,54 23,94
NGE 54,23 8,36 35,42 78,4 15,42 47,06 8,9 29,88 91,48 18,91
PMG 41,87 5,69 26,92 65,13 13,59 49,71 5,24 31,32 67,68 10,54
TCV 25,8 0,89 23,21 28,33 3,45 22,72 0,63 21,18 24,75 2,77
HP 94,68 17 72,21 148,08 17,96 90,26 18,94 63,37 143,14 20,98
LC 19,7 4,56 8,66 33,04 23,15 20,18 5,27 9,99 33,74 26,11
LE 7,74 1,08 4,56 11,71 13,95 6,56 0,85 4,07 9,4 12,96
NEF 18,9 267 | 1448 | 2948 14,13 | 1744 2,73 12,36 | 36,79 15,65
NEM 309,07 81,2 170,85 600,25 26,27 299,45 69,45 138,55 474,35 23,19
RE 69,6 20,96 27,94 125,08 30,11 69,43 19,86 32,25 128,12 28,60
RR 53,88 18,16 17,99 92,15 33,70 51,55 16,5 12,25 93,34 32,01

Tableau 4 : Analyse descriptive, standard déviation et coefficient de variation des deux cam-

pagnes agricoles du site de Constantine
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2018-2019
2020-2021
Paramétres | Moyenne| SD Min Max CV% | Moyenne | SD Min Max CV%

PE 124,84 4,29 108,88 138,88 3,44 114,68 3,11 107,65 127,15 2,71

CHL 50,37 3,24 41,99 57,08 6,43 55,12 4,11 43,10 65,24 7,46
SF 24,89 4,92 15,80 43,93 19,77 24,52 5,18 13,86 42,67 21,13

NGE 49,21 7,24 30,05 68,77 14,71 39,09 8,52 12,93 59,72 21,80

PMG 43,68 6,87 13,93 69,00 15,73 38,98 6,98 17,39 57,10 17,91

ToV 21,07 1,49 17,57 25,12 7,07 36,01 1,47 32,98 42,29 4,08
HP 93,46 14,37 70,72 147,90 15,38 80,35 11,79 56,90 116,88 14,67
LC 19,21 3,94 9,54 32,54 20,51 13,67 4,64 3,01 34,41 33,94
LE 6,51 0,69 4,79 8,93 10,60 7,30 0,86 4,87 9,56 11,78
NEF 17,61 1,83 14,31 32,79 10,39 17,73 1,60 14,36 25,74 9,02

NEM 406,89 98,88 146,60 672,60 24,30 348,50 83,34 145,60 577,60 23,91
RE 85,97 21,56 20,36 139,51 25,08 53,13 19,64 16,46 111,77 36,97
RR 51,78 18,50 10,86 99,86 35,73 30,35 10,79 6,12 54,10 35,55

Tableau 5 : Résultats de I’analyse AMMI, des scores PCs et I’indice AWAI de chaque génotype

Génotypes RR PC1 PC2 PC3 AWAI

1 46,49 1,105 -2,281 -0,0884 1,2855342

10 53,05 -0,721 0,4124 -1,219 0,7205646

100 54,65 -1,099 0,8951 -0,4755 0,9053464

101 36,22 0,6164 0,6608 1,144 0,7381104

102 46,16 -0,1736 0,8408 0,04881 0,36777643

103 46,27 0,4116 -1,038 -0,9574 0,728483

104 54,12 -1,964 0,4 -1,901 1,436655

105 41,48 -1,493 0,9251 1,362 1,2795679

106 63,44 -1,358 0,01544 -1,356 0,91589176

107 46,17 0,9332 -0,2342 -0,8975 0,6959819

108 43,92 0,3817 0,4648 1,917 0,7207058

109 56,51 0,2276 2,594 -0,3526 1,0315206

11 32,32 -0,1584 -0,4477 1,446 0,5149625

111 55,95 2,502 -1,075 -1,353 1,79927

112 45,82 1,108 -0,7582 -0,1343 0,7952547

114 48,76 2,598 0,4026 -0,2679 1,4027031

115 58,14 2,775 -0,1899 -1,419 1,6492341

116 47,52 -0,8519 -2,125 0,03434 1,10478522

117 60,62 2,769 -1,079 0,4624 1,7447502
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118 36,33 2,193 -1,246 0,4176 1,5210308
119 50,97 -2,708 -1,09 0,8658 1,8017114
12 36,35 1,142 -0,7063 2,229 1,2193157
120 53,76 0,7464 -0,3259 1,005 0,6605513
121 43,94 0,6265 -0,3223 -0,5256 0,5059355
122 31,87 -0,5241 0,3189 0,4394 0,4393951
123 18,55 -0,3482 0,4603 0,7356 0,4637231
124 33,18 -2,378 -1,072 2,419 1,956649
125 42,38 1,058 1,133 0,6106 0,9918528
126 40,21 -0,9195 -0,3629 -1,207 0,7947411
13 31,5 1,062 0,5889 -0,1779 0,7268778
14 44,72 1,571 1,147 1,271 1,370604
15 41,51 -1,871 -1,918 0,4333 1,5946099
16 59,9 -1,085 -0,4308 -0,5756 0,76636
17 55,49 0,103 -2,341 -0,3346 0,8863168
18 49,84 -0,07507 -0,3155 -1,211 0,38476526
19 66,32 -0,8638 -0,7602 0,1432 0,6834338
2 36,74 -2,187 -0,1142 -0,6128 1,1854862
20 60,88 -1,629 -0,5968 -2,303 1,4262282
21 39,95 -0,1504 -1,179 -1,111 0,6838112
22 59,59 1,098 0,06231 -1,879 0,91580099
23 58 -0,05728 -0,02954 -1,46 0,3329057
24 49,36 2,137 0,1726 0,3769 1,1334121
25 41,96 -0,1711 0,6192 1,571 0,6027046
26 41,39 -3,485 -0,5212 1,461 2,0990378
27 45,37 -3,037 0,2377 -0,3492 1,5704069
28 47,44 -2,121 0,1512 -1,63 1,3732628
29 56,63 0,3306 -2,083 -1,107 1,0647488
3 48,82 -0,3351 1,15 -0,4911 0,6348701
30 45,84 -0,8619 -0,1033 -0,9906 0,6384467
31 50,7 -0,1477 -1,584 1,133 0,8202586
32 44,24 -0,1921 -0,8191 -1,137 0,5901977
33 58,18 -0,8262 1,385 0,7194 0,9883648
34 44,76 1,854 1,48 -0,9534 1,5481322
35 42,57 -0,4744 1,385 0,2743 0,7333671
36 42,34 0,8219 0,7038 0,1727 0,6512575
37 55,79 -0,5519 -1,098 -0,7411 0,7699745
38 55,54 -0,5286 -1,086 -1,021 0,8119418
39 57,44 0,2782 -1,485 -0,6437 0,7494337
4 50,47 -0,6898 -0,6193 0,5712 0,6425297
41 40,69 -0,5856 -0,2115 -1,762 0,7013303
42 51,88 0,7247 -0,05503 -0,859 0,53164147
43 45,45 -0,1432 -1,95 -0,123 0,7335366
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44 31,86 2,152 -0,8241 0,277 1,3344959
45 40 -0,2884 0,6158 1,195 0,5801544
46 52,04 -0,7986 3,473 -0,04641 1,52578303
47 64,43 -1,374 0,6968 -0,7506 1,024651
48 51,34 -1,592 2,062 -2,038 1,837168
49 33,56 0,6313 -1,142 1,288 0,9326304
5 58,04 2,1 2,856 -0,8377 2,0024771
50 43,2 -1,81 0,9056 0,7037 1,2878735
51 37,56 1,871 0,2249 -1,609 1,2762471
52 35,57 -0,3294 2,738 1,263 1,3113502
53 42,45 0,6475 1,139 0,7742 0,8349236
54 53,54 -0,9412 0,4198 -0,5876 0,6978786
55 42,1 -0,8483 -1,087 0,814 0,9198694
56 44 -0,57 -0,00896 1,554 0,58516984
57 47,72 -0,5988 -0,1153 1,688 0,6608361
58 47,76 1,111 -1,122 0,4454 0,9795022
59 47,79 1,653 -0,9972 -0,6175 1,2270353
60 33,14 0,3938 -0,2536 0,2372 0,3158844
61 53,57 0,2317 0,03612 0,5304 0,22799028
62 48,56 0,9559 1,386 1,028 1,1120392
63 45,12 0,6552 2,802 -0,9049 1,4121863
64 31,39 0,4753 -1,929 1,004 1,0608934
65 46,09 1,142 1,002 2,193 1,309293
66 41,62 0,6441 2,185 -0,3323 1,0877607
67 49,34 -0,4685 0,5103 0,8091 0,551394
68 45,47 -0,871 -0,3334 1,017 0,7237676
7 45,28 1,566 0,3229 -0,5132 0,9433017
70 52,24 -0,186 -0,6348 1,398 0,5796912
71 36,37 1,01 -2,465 0,5342 1,3921076
72 49,58 1,693 -0,2612 -0,06588 0,89163244
73 66,33 -0,06974 0,3681 -0,677 0,29117422
74 35,69 0,2665 1,254 1,727 0,887869
75 42,82 -0,1077 -0,6714 0,09484 0,29054672
76 29,09 0,4175 -0,2365 2,712 0,8237345
77 36,34 -1,828 1,747 -0,6412 1,5604306
78 40,56 -0,04135 1,077 -0,4869 0,4725255
79 42,13 -1,321 1,515 -0,509 1,21999

8 47,79 0,823 1,814 -2,076 1,403398
80 38,89 0,9937 1,291 1,814 1,2580326
81 51,38 1,702 -1,556 -0,4026 1,3901878
82 32,1 1,006 1,216 1,772 1,230588
83 54,78 1,979 0,04684 0,03529 0,94874623
84 49,64 0,06181 -0,5745 -0,06099 0,23031855
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85 54,87 -0,3743 1,171 -0,9455 0,7523679
86 58,79 2,726 -0,0721 -0,304 1,3612009
87 40,53 -1,804 -1,478 0,08077 1,34693031
88 62,57 1,274 -0,5683 -0,08636 0,80073378
9 45,26 -0,8992 0,8683 -0,0632 0,7193259
90 33,88 -1,325 1,665 0,7863 1,3275039
91 46,5 -0,8619 -0,5385 0,1279 0,6064994
92 41,94 -0,7897 -0,8797 -0,2077 0,701164
93 47,75 -0,006599 -1,199 -1,614 0,72520133
94 49,87 -1,058 0,4391 -0,846 0,8113459
95 45,78 -2,755 -1,018 0,3045 1,6860755
96 41,28 -0,4886 0,7734 -0,8521 0,6560897
97 41,07 1,832 0,1763 -0,2 0,9559787
98 66,93 -0,9275 -1,154 0,2376 0,8619688
99 58,72 0,5301 -1,482 -0,2072 0,7777264
C1 52,36 -0,5009 -0,1422 0,7803 0,4396059
c2 52,66 0,6729 1,181 0,207 0,7454872
C3 50,1 -0,4141 -1,536 -0,4908 0,7987752
C4 47,93 -0,2932 -0,8917 -0,1175 0,4544394
C5 57,64 -1,081 0,2402 0,01992 0,58897756
ENV-Alg 20-21 53,88 -10,03 -6,488 -1,767 7,187293
ENV-Alg 21-22 51,54 -0,2196 9,097 -6,118 4,3376398
ENV-Const 18-19 | 51,78 10,33 -6,076 -1,767 7,192145
ENV-Const 20-21 | 30,35 -0,08368 3,466 9,652 3,13883224
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Tableau 1 : Carré moyen de 1’analyse de la variance des paramétres physico-chimiques

Annexes

Génotypes: | Génotype vs

Source Bloc Génotypes | Témoins Test témoin Résiduels

ddl 3 124 4 119 1 32

Ghu 64,93 ** 18,16 ** 54,08 ** 18,44 ** 30,79 ** 1,29
Gse 6,61 ** 2,47 ** 11,95 ** 2,31 ** 2,2** 0,17
Hse 0,19 ** 0,49 ** 0,43 ** 0,44 ** 6,02 ** 0,02
Hum 0,06 ** 0,23 ** 0,19 ** 0,18 ** 6,43 ** 0,01
InG 702,56 ** 391,86 ** 920,79 ** 383,48 ** 1355,78 ** 16,07
InJ 5,37 ** 7,47 ** 10,91 ** 7,54 ** 1,71* 0,02
Lum 2,69 ** 2,87 ** 3,91 ** 2,52 ** 48,46 ** 0,03
Mou 11,4 ** 7 ** 12,2 ** 6,94 ** 26,84 ** 0,43
Pro 3,79 ** 1,64 ** 9,37 ** 1,47 ** 1,17 0,15
SDS 95,36 ** 195,08 ** 619,43 ** 181,2 ** 436,05 ** 0,56
Tce 0,03 ** 0,04 ** 0,09 ** 0,04 ** 0,02 ** 0,00055
Vit 250,66 ** 326,72 ** 1545,35 ** 287,17 ** 903,33 ** 0,87

Tableau 2 : Analyse descriptive de I’ensemble des paramétres physico-chimiques

Paramétres | Moyenne ES SD Minimum | Maximum CV %

Mou 4,08 0,23 2,58 0,38 13,88 63,24
Vit 72,74 1,51 16,85 7,54 97,04 2,08
Hum 11,74 0,04 0,43 10,56 13,09 3,66
InJ 15,07 0,24 2,69 8,63 24,38 17,85
Lum 89,56 0,14 1,61 82,14 92,84 1,80
Hse 11,99 0,06 0,66 10,26 13,92 5,50
InG 57,04 1,75 19,53 11,5 98,65 34,24
Ghu 34,56 0,38 4,27 25,21 48,34 12,36
Gse 12,04 0,14 151 9,18 17,29 12,54
Pro 13,08 0,11 1,23 9,92 16,46 9,40
SDS 47,29 1,19 13,31 16,48 83,11 28,15
Tce 1,65 0,02 0,19 0,92 2,14 11,52

Tableau 3 : Les valeurs moyennes des parameétres physico-chimiques pour chaque cluster.

Clusters Gse Hse Hum InG InJ Lum Mou Pro SDS Tce Vit
1 30,67 10,76 11,95 11,62 77,50 15,20 90,16 4,37 12,29 54,64 1,57 62,32
2 32,95 11,46 12,05 11,85 48,50 14,00 89,77 4,42 12,70 37,06 1,64 66,93
3 38,61 13,41 11,95 11,70 52,01 16,02 88,98 3,58 13,96 52,35 1,71 85,04
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Tableau 1 : Résultats de structure de population par STRUCTURE et DAPC pour I’ensemble
des 94 génotypes sélectionnés

Code de STRUC- Génotype cor- | Populations selon Populations se- | Origine
TURE respond STRUCTURE lon DAPC

1 Geno_1 2 4 ICARDA
2 Geno_10 2 4 Syrie

3 Geno_100 1 2 Mexique
4 Geno_101 Mélange 1 ICARDA
5 Geno_103 1 2 Mexique
6 Geno_104 1 2 ICARDA
7 Geno_105 1 2 Mexique
8 Geno_108 1 2 Algérie

9 Geno_109 1 2 ICARDA
10 Geno_11 Mélange 4 ICARDA
11 Geno_111 1 2 ICARDA
12 Geno_112 1 2 ICARDA
13 Geno_115 1 2 Mexique
14 Geno_117 1 2 ICARDA
15 Geno_118 1 2 ICARDA
16 Geno_119 1 2 Mexique
17 Geno_12 Mélange 4 Tunisie
18 Geno_120 1 2 CIMMYT
19 Geno_121 1 2 Tunisie
20 Geno_122 2 1 Iran

21 Geno_16 1 3 Italie

22 Geno_17 Mélange 3 Australie
23 Geno_18 1 2 Syrie

24 Geno_2 1 3 CIMMYT
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25 Geno_20 1 3 Algérie
26 Geno_21 1 3 ICARDA
27 Geno_23 1 3 ICARDA
28 Geno_25 1 2 ICARDA
29 Geno_26 1 2 Espagne
30 Geno_28 1 2 Italie

31 Geno_3 1 3 Australie
32 Geno_30 1 2 CIMMYT
33 Geno_31 1 3 Algérie
34 Geno_32 1 2 CIMMYT
35 Geno_33 2 1 Tunisie
36 Geno_35 1 2 Algérie
37 Geno_36 1 2 Syrie

38 Geno_38 1 2 Syrie

39 Geno_39 Mélange 4 Algérie
40 Geno_4 1 2 Mexique
41 Geno_42 1 2 CIMMYT
42 Geno_43 2 4 Chypre
43 Geno_44 1 2 Mexique
44 Geno_45 2 4 Mexique
45 Geno_46 1 2 ICARDA
46 Geno_48 1 2 France

47 Geno_49 1 2 Algérie
48 Geno 5 2 4 Italie

49 Geno_50 1 3 ICARDA
50 Geno_51 2 1 Algérie
51 Geno_52 2 4 Jordanie
52 Geno_53 2 4 Algérie
53 Geno_54 2 4 Algérie
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54 Geno_55 1 2 Algérie
55 Geno_56 2 1 US.A

56 Geno_57 1 2 US.A

57 Geno_59 Mélange 4 France
58 Geno_60 1 2 Mexique
59 Geno_61 2 1 ICARDA
60 Geno_62 2 1 Italie

61 Geno_63 2 1 Algérie
62 Geno_65 2 1 France
63 Geno_66 2 1 Algérie
64 Geno_67 2 1 ICARDA
65 Geno_68 2 1 France
66 Geno_7 Mélange 4 Mexique
67 Geno_70 1 3 Algérie
68 Geno_71 2 4 Italie

69 Geno_72 2 1 Algérie
70 Geno_73 1 2 Mexique
71 Geno_74 2 1 Algérie
72 Geno_75 1 2 CIMMYT
73 Geno_76 2 1 Algérie
74 Geno_77 1 2 Mexique
75 Geno_78 2 1 Algérie
76 Geno_80 2 1 Algérie
77 Geno_82 2 1 Algérie
78 Geno_84 1 2 Mexique
79 Geno_86 1 2 Italie

80 Geno_87 1 2 France
81 Geno_88 1 2 Algérie
82 Geno_90 2 1 Espagne
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83 Geno_92 Mélange 3 ICARDA
84 Geno_93 1 2 Mexique
85 Geno_95 2 4 Italie
86 Geno_96 1 2 ICARDA
87 Geno_97 1 2 Syrie
88 Geno_98 1 2 ICARDA
89 Geno_cl 1 2 ICARDA
90 Geno_c2 1 2 Algérie
91 Geno_c3 1 2 CIMMYT
92 Geno_c4 1 2 Algérie
93 Geno_c5 1 3 CIMMYT
94 Geno_SV 1 2 Italie
(SVEVO)

Tableau 2 : Nombre de SNPs, taille et contenu d’information de polymorphisme des 14 chromo-
somes du génome de blé dur

Chromosome nombre Début_Position Fin_Position | Tailledelaré- | Taille de la PIC
SNPs gion bp région Mbp

1A 154 1106844 585260632 584153788 584,153788 0,2566417
1B 227 9061964 679863666 670801702 670,801702 | 0,3527269
2A 129 2147761 774610550 772462789 772,462789 0,3330735
2B 223 406084 789416853 789010769 789,010769 0,3149653
3A 158 1436739 740812371 739375632 739,375632 | 0,3166678
3B 168 1115141 836296169 835181028 835,181028 0,3093066
4A 90 6912108 733401640 726489532 726,489532 0,3098925
4B 135 3593518 667894443 664300925 664,300925 | 0,3261516
5A 173 430273 667285025 666854752 666,854752 0,3442667
5B 190 7390074 701173741 693783667 693,783667 0,3422473
6A 136 629888 615193048 614563160 614,56316 0,3369810
6B 205 2065286 695095227 693029941 693,029941 0,3542465
TA 218 193900 724283392 724089492 724,089492 0,3057645
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7B 147 432664

719907045

719474381

719,474381

0,3342695

Tableau 3 : Moyenne des indices de diversité génétique de I’ensemble des populations étudiées

Population Popl Pop2 Pop3 Pop4
Nombre d’alléles différents (Na) 2,368 2,444 1,921 2,392
Na Freq. >= 5% 2,368 1,989 1,921 2,392
Nombre d’all¢les effectifs (Ne) 1,554 1,593 1,549 1,605
Indice de Shannon (1) 0,510 0,549 0,483 0,550
Ne d’alleles privés 0,137 0,083 0,001 0,076
N° d’alléles rares (<=25%) 0,000 0,000 0,000 0,000
N° d’alléles rares (<=50%) 0,351 0,288 0,061 0,368
Hétérozygotie (h) 0,303 0,344 0,320 0,328
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Figure 1 : Différentes étapes de germination, extraction et quantification de I’ADN
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