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ة   ءة   را  رة اsugary1    ا ا    ا

(Zea mays L.) 

 ا 

ر و ا ا   درا  ا را   ة ا ءة ا ت آ را  ات  .ا ص  ا و 

رة ا ة ا ل   د آ ه ا ه ا رة ا sugary1 ذات ا   (.Zea mays L)  ا

را اف ا رة  -١ : أه اآ ورا   د    ة   ا ات ا   sugary1 ا و ا

ء ة   آ ل  -٢ .sugary1ة ا ة     إد ت ا ا ا  su1ا   ا

ة  ءة ا دة  ا ا وف اsu1 و اه ا ت  او ا ا   -٣ . ا  ا

ءة را و آ ة ا   ا  ا  su1. ا

ا دا   درا ه اف   دورات  ا ا ه ول .  ا  ا  ا ا

رة د    ورا    ان ا ا     A661), و (EP42  ا

رة د  ورا  ءA632). و (A619 ا ول وا ا  ا ا   و وا ا

P39   ب ات ا  ه و  su1  آ ة   ا   وة .  ا   ا

ة,  ذ  ص  ر ا ا ا رة  su1    (RILs) ا   ا   ا

د ا رة ا  B73 ا ا Il14h  و  P39  ا را  ا إ  را  ا ا

(Nested Association Mapping)  ل  , SNPs ورا  1106وا   درا    

  295ل   ورا    اP39 و A619ا  ا   F2  ا ا ا

ة SSRs ورا  ءة ا و  آ ا ا ا  su1. ا

ة ءة ا ا  دة    su1ا ع  ة   أ ت ا   را  ا ر ا و

رة ا رة ا و ا وف ا  ا د و ا ار ا .ا     su1ة   ا 

ا  آ ا ب ا آ .ا ل   ة  ا ا  ا ءة  وف ا  su1أن آ  

ت ت ا    ا ه را را  ، ا ا را ت ا   .ا ، أ وة  ذ

ت ا أن آ  ا را ة ت ا ة ا ة ت وا ءة   آ أه   آ ت ا . su1ه ا

ر د  ت   ك  ا ، آ ه ا ا ،  ه ت  و ذ ع ا ز، ار ز , ة ا ل ا

ة ة  أه آ ءة  ف .su1 آ و  اآ ءة ا ا  ا م آ ة  ا   su1ا

را ر   ف  .آ ا ل اآ ط  ف  ,وة  ذ. su1  RILs  ار  اآ

ي ط   ة      ار رة ءة ا ة  ت ا و ة. ا ا  ا    

ت ءة   ا  ا ة ا  ت   ذات   su1ا و  ا ا  ا  ا



ه    ا   آ  ا وا وه د وا  ا .     ا

ة  ءة ا  .آ

ة  ءة ا ج أن  آ ت ذات su1  ا ات    ا  ا ت  ا ا  ا  ا

را  آ ا ي   آ  ا ي و ا ي أو   ن    ة وا  ءة ا ا 

وف ا   .وا

ت ،: ح ا رة ا ة، ا ءة ا را ، آ  ..sugary1،Zea mays L ا ا

  



Régulation génétique de la fitness du mutant sugary1 chez le maïs 

(Zea mays L.) 

RESUME  

La fitness d’un mutant est cruciale pour toute étude évolutive et génétique. C’est le cas des 

mutations d’importance économique comme le mutant sugary1 (su1) chez le maïs (Zea mays 

L.). Les objectives du présent travail sont: 1- Evaluer les effets de divers fonds génétiques du 

maïs normal sur la fitness de su1 et estimer les effets génétiques contrôlant cette fitness, 2- 

Approfondir nos connaissances sur l’effet de l’introgression du su1 sur la performance des 

caractères agronomiques et déterminer par la suite les plus limitant pour la fitness, et 3- 

Identifier des gènes ou régions génomiques affectants la régulation génétique de la viabilité du 

su1. Ces objectifs sont abordés en utilisant deux dispositifs basés sur les moyennes des 

générations autofécondés séparément durant cinq années successives sous conditions naturelles. 

Le premier dispositif est constitué de deux lignées pures provenant de deux fonds génétiques 

différents (EP42 et A661), alors que le deuxième dispositif est constitué de deux lignées pures 

représentant un fond génétique similaire (A619 et A632). Les parents (P1 et P2), F1s, F2s et les 

rétrocroisements ont été croisés avec la lignée P39 comme donneuse de l’allèle su1, et les 12 

croisements produits ont été autofécondés cinq fois. La régulation génétique de la fitness du 

mutant su1 a été étudiée en employant deux populations de lignées recombinantes (RILs) 

provenant du croisement entre la lignée B73 et deux lignées de maïs doux (P39 et Il14h). Ces 

deux populations font patrie du panel Nested Association Mapping (NAM). Pour ces deux 

populations, une carte génétique saturée par 1106 marqueurs de type single nucleotide 

polymorphisms (SNP) a été utilisée. En outre, une population type F2 dérivant du croisement 

entre la lignée A619 et la lignée P39 a été employée dans le but d’identifier les QTLs qui 

contrôlent la fitness du su1. Cette population a été caractérisée par 295 marqueurs de type 

microsatellite (SSR).  



Le control génétique de la fitness de su1 ainsi que ses effets lors de son introgression sur 

les caractères agronomiques sont fortement influencés par la nature du fond génétique et les 

conditions environnementales. La fréquence de l’allèle su1 diminue tout au long des 

générations d’autofécondation dans les deux dispositifs. Nos résultats confirment que la 

viabilité du su1 est sous contrôle génétique, avec des effets additifs significatifs dus 

probablement à la contribution de plusieurs gènes à effets mineurs. En effet, plusieurs travaux 

de recherches ont montré que la germination et la vigueur précoce représentent les deux plus 

importants caractères pour la viabilité du su1. Cependant, dans le présent travail, les caractères: 

stand, floraison femelle, hauteur de la plante et longueur de l’épi semblent avoir un rôle capital 

dans le contrôle de la fitness du su1. La détection des régions génomiques contrôlant la fitness 

de su1 a été largement influencée par la nature du fond génétique. Un grand bloque de liaison a 

été détecté autour de locus Su1 au niveau des deux populations RILs. En outre, plusieurs 

régions génomiques influençant la fitness ont été détectées tout au long du génome. Des QTLs 

à effets mineurs contrôlant plusieurs caractères à la fois ont été également détectés dans la 

population F2. Certaines régions génomiques contrôlent en même temps la viabilité et la 

fertilité via des effets pleiotropiques.  

En conclusion, nous suggérons que la fitness de su1 dépend de plusieurs gènes à effets 

mineurs distribués tout au long du génome. Ces gènes qui sont fortement influencés par la 

nature du fond génétique et les conditions environnementales, contrôlent un certain nombre de 

caractères liés à la fitness du mutant su1. 

Mots Clés: Régulation génétique, fitness, sugary1, maïs, Zea mays L. 



Genetic regulation of the sugary1 mutant fitness in maize  

(Zea mays L.) 

SUMMARY 

The fitness of a mutant is crucial from both evolutionary studies and breeding. This is 

particularly so for economically important mutants, as the sweetcorn mutant sugary1 (su1) in 

maize (Zea mays L.). Our objectives were 1- to evaluate the effect of diverse maize genetic 

backgrounds on sugary1 fitness and to estimate the genetic effects on sugary1 fitness, 2- to 

know the effect of the introgression of su1 in the genetic regulation of agronomic performance 

and to determine the most limiting factors for su1 fitness under natural conditions, and 3- to 

identify the genes or genomic regions affecting the genetic regulation of su1 viability. These 

objectives were studied with five successive selfing cycles in two separated mean generation 

designs in the field conditions. The first design involved two unrelated inbreds (EP42 and 

A661), while the second design involved two inbreds with similar genetic backgrounds (A619 

and A632) Parents, F1s, F2s, and backcrosses were crossed to P39 as the donor of su1 and the 

12 crosses were successively self-pollinated for 5 years. Moreover, the genetic regulation of 

su1 mutant was examined in two recombinant inbred lines (RILs) released from crosses 

between the maize inbred B73 and two sweetcorn lines (P39 and Il14h) belonging to the Nested 

Association Mapping (NAM) design that were genotyped with 1106 single nucleotide 

polymorphisms (SNPs). Finally, an F2 population derived from the cross between A619 and 

P39 was characterized with 295 SSRs in order to identify QTLs for su1 fitness.  

The genetic regulation of su1 fitness and its genic effects on agronomic traits are 

strongly dependent on specific sweet corn × field corn interaction and environmental 

conditions. The su1 frequency decreased linearly across selfing generations in both designs. 

Our results confirm that the fitness of su1 is under genetic control, with significant additive 

effects due to minor contributions of multiple genes. Moreover, various works showed that 

both emergence and early vigour are the most important traits determining su1 viability. 



However, in the present research, some traits such as stand, silking date, plant height and ear 

length were of great importance in su1 fitness. The detection of genomic regions involved in 

su1 fitness regulation is highly influenced by the genetic background. A large linkage block 

was detected around su1 in the RILs. Furthermore, significant genomic regions associated with 

su1 fitness were detected along the 10 maize chromosomes. Quantitative trait loci (QTLs) with 

effects in multiple traits related to su1 fitness were detected in the F2 in diverse chromosomes 

and with small weight. An important consideration is the presence of genomic regions that 

control both viability and fertility factors which is a clear evidence of pleiotropic effect on 

mutant fitness.  

It can be concluded that su1 fitness depends on many genes with small effects on a 

variety of fitness-related traits throughout the genome that are significant or not depending on 

both genetic background involved and environmental conditions.  

Key words: Genetic regulation, fitness, sugary1, maize, Zea mays L. 
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INTRODUCTION GENERALE 

Les mutations constituent un phénomène génétique fondamental dans l’évolution des espèces 

au cours du temps. La sélection naturelle dépend largement de la fitness (survie x fécondité) 

de la mutation. L’environnement et le fond génétique où la mutation se produit sont les deux 

facteurs majeurs limitant la stabilité d’une mutation et sa propagation (Revilla et al. 2000a, 

2006a).  

Grâce à sa grande diversité phénotypique et génotypique, le maïs (Zea mays L.) est 

l’une des plus importantes céréales d’un point de vue utilisation, notamment pour son amidon. 

Plusieurs mutants ayant une importance économique capitale ont été découverts au cours du 

siècle précédent. Ils sont à l’origine des changements chimiques, morphologiques, et 

physiologiques de l’amidon au niveau du grain. C’est le cas du mutant récurrent sugary1 (su1) 

situé au niveau de chromosome 4, Bin 4.05 (James et al. 1995; Tracy et al. 2006) et qui est à 

l’origine du phénotype maïs doux standard ou sweet corn (su1su1). 

Dans des programmes d’amélioration génétique, le maïs doux, contrairement au maïs 

conventionnel ou normal (Su1Su1), présente deux grandes limitations. D’une part, sa base 

génétique est très réduite, et d’autre part, les groupes hétérotiques ne sont pas bien définis. 

Pour pallier à ces problèmes, les améliorateurs ont tenté d’introduire le maïs normal dans les 

programmes d’amélioration afin de pouvoir élargir la base génétique de maïs doux (Haber 

1954; Davis et al. 1988; Tracy 1994; Cartea et al. 1996a, b; Malvar et al. 1997a, b; Revilla et 

al. 1998, Revilla et al. 2000b). Cependant, les résultats de telles introductions ne sont pas 

toujours concluants. En effet, les nouvelles lignées de maïs doux produites sont parfois 

instables, et dans des cas extrêmes, des réversions partielles des grains de type maïs doux vers 

des grains de type maïs normal ont été observées sans connaître les bases génétiques d’une 

telle instabilité.  
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Dans ces programmes, les améliorateurs ont révélé que la viabilité et la stabilité de 

l’allèle su1 dépend largement de la lignée parentale récurrente, de la lignée de maïs doux 

utilisée et de l’interaction entre les deux (Revilla et al. 2000a, 2006a). Les différences de 

viabilité de l’allèle su1 en fonction du matériel donneur et récepteur engendrent un autre 

problème pratique pour les améliorateurs au moment de choisir la bonne combinaison. 

Actuellement, l’allèle su1 est considéré comme étant un allèle létal ou semi-létal lorsqu’il est 

introduit dans certains fonds génétiques Su1Su1, où cet allèle ne peut se maintenir qu’à l’état 

hétérozygote (Tracy 1990a, b). La dépendance de la viabilité de la mutation su1 des 

génotypes récurrents, donneurs et leurs interactions, suggère la possibilité que les différences 

de viabilité observées sont sous contrôle génétique.   

D’après les travaux de recherches cités plus haut, nous avons constaté que la réduction 

de la viabilité et de la fitness en général n’est pas uniquement le résultat de la mutation elle-

même, mais elles sont également sous le contrôle génétique d’autre(s) gène(s). Cependant, les 

informations actuellement disponibles sur les mécanismes génétiques et agronomiques 

contrôlant la dynamique des mutations, et particulièrement de la mutation su1, sont encore 

limitées. Ainsi, d’autres travaux de recherche doivent être réalisés pour approfondir les 

connaissances théoriques dans ce domaine. Pour ce faire, plusieurs questions ont été posées 

dans le présent travail: Pourquoi la dynamique des mutations change-elle en fonction du fond 

génétique? Quels sont les gènes ou les facteurs génétiques qui contrôlent la fitness de la 

mutation en question? Quels sont les effets génétiques de l’introgression de l’allèle su1 sur le 

développement et le comportement de la plante tout au long de son cycle? Et enfin, quels sont 

les caractères agronomiques limitant pour la fitness du mutant su1?  La présente étude tentera 

de répondre à l’ensemble de ces questions.  
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CHAPITRE I 

SYNTHESE BIBLIOGRAPHIQUE 

Le maïs (Zea mays L. 2n=20), présente une grande variabilité génétique, morphologique et 

physiologique; ce qui a favorisé sa culture autant dans les régions tropicales que dans les 

régions tempérées (Buckler et al. 2009; Ganal et al. 2011). La culture du maïs s’étend de la 

latitude 40° Sud, en Argentine et en Afrique du Sud jusqu’à à la latitude 58° Nord au Canada. 

Par ailleurs, la culture de cette espèce culmine jusqu’à 3 000 mètres d'altitude dans les Andes 

(Buckler et al. 2009). La plasticité écologique du maïs se traduit par une grande variabilité qui 

se retrouve aussi au niveau des caractères morphologiques de l'épi (Vigouroux et al. 2008) et 

dans les caractéristiques biochimiques de l'albumen (endosperme) de la graine.  

Actuellement, le maïs est l’une des plus importantes céréales du point de vue de son 

utilisation, et ce, grâce à sa grande diversité génétique. Par ailleurs, cette diversité révélée par 

les marqueurs moléculaires est approximativement 2 à 5 fois plus grande que celle des autres 

céréales domestiquées (Buckler et al. 2009). Avec un génome de presque 2.3 Gpb (Giga 

paires de base) (Hansey et al. 2012) et plus de 59 000 gènes connus à ce jours (Yan et al. 

2009), les améliorateurs ont encore davantage de possibilités pour exploiter cette énorme 

diversité génétique (Flint-Garcia et al. 2005). Le maïs présente, en général, trois grands types 

d’usage: alimentation humaine, alimentation animale, et agro-industriel comme la production 

d’alcool et de biocarburants (Torney et al. 2007; Ganal et al. 2011).  

L’amidon est la principale substance glucidique synthétisée par les végétaux 

supérieurs. Il constitue une source énergétique indispensable à l’alimentation des êtres vivants 

et il est à la base de plusieurs applications industrielles (James et al. 2003). Dans 

l'endosperme du maïs, l’amidon représente presque 73% du poids total du grain (Whitt et al. 

2002). L’amidon est constitué de deux grandes composantes: l'amylopectine (75%) et 

l’amylose (25%).  
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La synthèse de l’amylopectine se fait par l’intervention de plusieurs isoformes de 

Starch Synthetases (SS), qui favorisent l’élongation des chaînes linéaires via des liaisons de 

types α-(1-4), et des Starch Branching enzymes (BE) qui catalysent les liaisons de types α-(1-

6) (Schultz & Juvik 2004). En plus de SS et BE; Dinges et al. (2001), ont mis en évidence, 

grâce à des études génétiques et biochimiques, le rôle des enzymes de types Starch 

Debranching (DBE) dans la biosynthèse de l’amylopectine chez les céréales (Whitt et al. 

2002). De nombreuses mutations ont été décrites dans la littérature comme responsables de la 

production de phytoglycogenes solubles dans l’eau (WSP) au lieu de l’amidon. 

L’accumulation des phytoglycogenes a été observée par Mouille et al. (1996), Nakamura et 

al. (1996), Zeeman et al. (1998) et Kubo et al. (1999) chez Arabidopsis taliana et 

Chlamydomonas. Dans chaque espèce; l’accumulation des phytoglycogenes est corrélée avec 

une réduction de l’activité de l’enzyme DBE de type Isoamylase (Rahman et al. 1998; 

Mouille et al. 1996; Zeeman et al. 1998).  

Chez le maïs, plusieurs mutants ont été découverts au cours du siècle précédent; ceux-

ci ont une importance économique capitale car ils induisent des changements chimiques, 

morphologiques, et physiologiques au niveau de l’amidon. C’est le cas du mutant récurrent 

sugary 1 (su1) situé au niveau du chromosome 4, Bin 4.05 (James et al. 1995; Tracy et al. 

2006), et qui est à l’origine du phénotype maïs doux standard ou sweet corn (homozygote 

su1su1). Le gène su1 est responsable de l’accumulation des sucres solubles et de WSP, qui se 

traduit par une réduction des taux de production de l’amylopectine et donc de la richesse des 

grains en amidon (Dinges et al. 2001; James et al. 1995). L’allèle sugary1, contrairement à ce 

que laisserait penser son nom, n’augmente pas la quantité de sucres dans les grains, mais 

enrichit ceux-ci en polysaccharides solubles dans l’eau (WSP). Cette augmentation des 

quantités de WSP confère à l’endosperme homozygote su1su1 une texture lisse et crémeuse 

(Marshall & Tracy 2003), caractéristique d’un maïs doux standard.  
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Contrairement aux autres gènes, la mutation su1 a été parmi les premières mutations 

étudiées chez le maïs par Correns en 1901 (Tracy et al. 2006). Chez Zea mays, l’origine de la 

biodiversité du maïs doux a fait l’objet de nombreuses études. Galinat (1971) et Mangelsdorf 

(1974) ont mis en évidence, en utilisant des critères morphologiques, que l'allèle su1 a été 

sélectionné en premier lieu dans les Andes Péruviennes et, par la suite, il a été introgressé 

dans le maïs local. Dans cette hypothèse, Mangelsdorf (1974), propose que la race péruvienne 

Chullpi serait à l’origine (l'ancêtre) de la race Maiz Dulce, originaire du Mexique. Le Maiz 

Dulce, à son tour, a été croisé avec le maïs type popcorn Reventador pour produire le Dulcillo 

del Noroeste au nord-ouest du Mexique. A partir de Dulcillo del Noroeste, l’allèle su1 a été 

introduit dans les races du Northern Flint, l’ancêtre de tout le maïs doux actuels (Revilla & 

Tracy 1995b).  

La base génétique du maïs doux utilisée actuellement dans les programmes 

d’amélioration est relativement étroite (Tracy 1994; Revilla & Tracy 1995a) comparée à celle 

du maïs normal. En général, la plupart des lignées de maïs doux proviennent de trois cultivars 

à pollinisation libre: Golden Bantam, Stowell’s Evergreen et Country Gentleman (Tracy 

1994). En outre, les groupes hétérotiques chez le maïs doux ne sont pas bien définis (Revilla 

& Tracy 1997; Revilla et al. 2006b). Les programmes d’amélioration ne sont donc pas fondés 

sur des groupes hétérotiques comme c’est le cas pour le maïs normal lorsqu’il s’agit d’obtenir 

de nouveaux hybrides commerciaux. De ce fait, l’élaboration et la création des groupes 

hétérotiques sont d’une grande importance pour améliorer les performances agronomiques et 

élargir le spectre d’adaptation du maïs doux. En outre, les sélectionneurs du maïs doux 

doivent être conscient des risques d'épuisement de l’effet d'hétérosis si les mêmes lignées sont 

recombinées à plusieurs reprises sans aucune introduction de nouvelles combinaisons 

génétiques (Revilla & Tracy 1997; Revilla et al. 2000b). 
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Pour pallier à ces problèmes, de nombreux travaux ont été réalisés en utilisant le maïs 

normal (Su1Su1) comme une possibilité pour élargir la base génétique du maïs doux aux Etats 

Unis d’Amérique (Haber 1954; Tracy 1994; Davis et al. 1988). Le développement de 

Stowell’s Evergreen (croisement entre le Southern Dent Menomony et le maïs doux) et 

Golden Bantam (croisement entre le maïs de type Northern Flint et le maïs doux) sont les 

meilleurs exemples de la réussite de l’utilisation de tels maïs dans les programmes 

d’amélioration génétique (Tracy 1994; Revilla & Tracy 1997). 

Selon Tracy (1994), la première population à pollinisation libre "Spanich Gold" a été 

créé en 1931 par Jones et Singleton via le croisement d’un maïs Su1Su1 de type corné précoce 

"Cinquantino" d’origine espagnole et un certain nombre de variétés de maïs doux. Haber 

(1954) a utilisé les lignées de maïs de type Corn Belt Dent pour améliorer la vigueur et la 

résistance aux maladies du maïs doux en tenant compte des qualités de table du maïs doux 

lors de la sélection, à cause des effets négatifs de l’introduction du maïs normal. En utilisant 

le matériel Corn Belt Dent et le matériel tropical, Tracy (1994) a constaté que le maïs normal, 

augmente, non seulement, la vigueur et les performances des caractères liés au rendement 

(nombre d’épis, poids de l’épi, taille de l’épi), mais il améliore aussi les caractères liés à la 

qualité de table (apparence de l’épi et forme de l’épi). En outre, la vigueur précoce et la 

germination représentent les deux problèmes majeurs de l’adaptation du maïs doux aux côtes 

atlantiques de l’Europe, comme dans les régions à printemps froid et à courte saison de 

développement (Ordás et al. 1994). Les chercheurs du groupe de la Misión Biológica de 

Galicia, Pontevedra (Espagne), ont également utilisé le maïs Su1Su1 (Cartea et al. 1996a, b; 

Malvar et al. 1997a, b; Revilla et al. 1998, Revilla et al. 2000b) pour augmenter la tolérance 

au froid, et, par conséquent, la capacité d’adaptation du maïs doux. 

Par ailleurs, les améliorateurs du maïs ont toujours introduit l’allèle su1 dans des 

lignées Su1Su1 dans les programmes d’amélioration pour élargir la base génétique du maïs 
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doux. Cependant, malgré la réussite de quelques programmes d’amélioration cités plus haut, 

les résultats de l’utilisation du maïs Su1Su1 sont parfois négatifs, car les nouvelles lignées 

produites peuvent parfois ne pas être viables; à cause de l’incorporation des quelques facteurs 

génétiques dans la nouvelle lignée de maïs doux produite (Tracy 1990a). La réussite de telles 

introductions dépend largement de la viabilité de l’allèle su1 dans le nouveau fond génétique 

Su1Su1 (Revilla et al. 2006a). 

L’allèle su1 est considéré comme étant un allèle létal ou semi-létal lorsqu’il est 

introduit dans certains fonds génétique Su1Su1; il ne peut être maintenu qu’à l’état 

hétérozygote (Tracy 1994). Revilla et al. (2000a, 2006a, 2010) ont constaté que la fitness de 

l’allèle su1 dépends toujours des parents récepteurs de l’allèle et de l’interaction entre les 

deux fonds génétiques su1su1 x Su1Su1. Cependant, les causes génétiques de telles variations 

dans la fitness de l’allèle su1 en fonction des lignées Su1Su1 utilisées comme parents 

récurrents sont moins connues. Plusieurs recherches ont été conduites pour mettre en évidence 

les différents mécanismes induisant la variation de la fitness de l’allèle su1. Martins & Da 

Silva (1998) ont révélé une sélection directionnelle contre l’allèle su1 dans les croisements 

su1su1 x Su1Su1. Revilla et al. (2000a) ont étudié la viabilité de l’allèle su1 suite à des 

croisements entre les populations su1 et les populations Su1. Ils ont constaté que la fréquence 

de l’allèle su1 diminue tout au long des générations de recombinaison et que le croisement 

entre Corn Belt Dent Su1 x Stowell’s Evergreen su1 était la combinaison la plus favorable 

pour le maintien de su1. Cependant, des recherches plus récentes ont révélé que la diminution 

de la fréquence de su1 dépend beaucoup plus de l’interaction spécifique entre les lignées 

su1su1 x Su1Su1 que des groupes hétérotiques (Revilla et al. 2006a).  

La sélection négative contre un mutant peut être engendrée par deux mécanismes: la 

réduction de la viabilité et la réduction de la fertilité (Falconer 1981). Suivant le cycle de 

développement de la plante; la sélection contre l’allèle su1 commence premièrement au 
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niveau des caractères de viabilité (germination et vigueur précoce) (Ordás et al. 2010), ensuite 

au niveau des caractères liés à la fertilité (fécondation, formation de grain) (Cisneros-Lopez et 

al. 2010; Zhang et al. 2011). En effet, la viabilité de su1 a été largement étudiée au niveau des 

premières phases de développement de la plante. La germination est considérée comme étant 

le premier facteur limitant pour le développement du maïs doux, la vigueur précoce étant le 

facteur limitant suivant (Martins & Da Silva 1998; Revilla et al. 2000a; Gad & Juvik 2002; 

Juvik et al. 2003; Revilla et al. 2006b). Cependant, peu de travaux ont été réalisés sur les 

phases de développement les plus avancées. Récemment, Revilla et al. (2010) ont comparé la 

performance des différentes plantes su1 vs. Su1 issues de croisements entre trois populations 

Su1Su1 et trois populations su1su1; aucune différence significative n’a été observée entre les 

plantes au niveau du stand (pourcentage de plantes qui arrivent à l’état adulte), du nombre 

d’épis par plante et de leur rendement. Cependant, Revilla et al. (2000b) ont conclu que 

l’humidité du grain, la hauteur de la plante, la longueur de l’épi et le nombre de gains par épi 

pouvaient être considérés comme des caractères liés à la fitness de l’allèle su1.   

La viabilité de l’allèle su1 dépend largement de l’interaction entre les génotypes 

su1su1 x Su1Su1. Par conséquent, le maïs doux ainsi que le maïs normal doivent être choisis 

avec beaucoup de soin afin de pouvoir réussir une conversion du maïs de type Su1Su1 vers un  

maïs de type su1su1. Toutes les recherches citées auparavant suggèrent que la fitness de su1 

est sous control génétique (Revilla et al. 2006b). En outre, les chances qu’une mutation soit 

fixée dans une population dépendent largement du fond génétique où elle se trouve et leurs 

interactions qui se traduisent par des effets de type épistatique (Le Gac & Doebeli 2010). En 

effet, Butler (1977) a montré chez la tomate que la variation du taux de viabilité des mutations 

en fonction des fonds génétiques où elles se trouvent est probablement causée par leurs 

associations avec d’autres gènes.  
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CHAPITRE II 

EFFETS GENETIQUES SUR LA FITNESS DU MUTANT sugary1 DANS LE 
MAÏS DE TYPE SAUVAGE 

INTRODUCTION 

Chez le maïs de nombreuses mutations affectant la synthèse de l’amidon ont été découvertes. 

Elles ont une grande importance commerciale dans le monde. C’est le cas du mutant sugary1 

(su1) dont le gène est situé sur le chromosome 4 et qui est responsable de l’altération de la 

synthèse des amylopectines et l’accumulation des phytoglycogenes solubles dans l’eau. Au 

cours du temps; plusieurs programmes d’amélioration ont été menés pour élargir la base 

génétique d’un tel matériel en utilisant le maïs normal (Su1Su1). Cependant; les chercheurs 

ont observé que la viabilité et le maintien de la mutation dépendent largement du parent 

récurrent (Su1Su1) et son interaction avec le parent donneur de l’allèle su1. Actuellement, 

cette mutation est considérée comme létale ou semi-létale en fonction du fond génétique où 

elle est introduite. D’après tous ces travaux de recherches, nous suggérons que la fitness de 

l’allèle su1 n’est pas le résultat de la mutation elle-même (faible quantité d’amidon), mais elle 

est également sous contrôle génétique, c'est-à-dire en interaction avec d’autres facteurs 

génétiques (encore méconnus) qui contrôlent les mécanismes de la dynamique de la mutation 

su1. L’objectif de la présente partie consiste à élucider les points suivants: (1) évaluation de 

l’effet de différents fonds génétiques sur la viabilité et la fitness de su1, (2) estimation des 

effets génétiques en relation avec le contrôle génétique de la fitness de su1. 

MATERIELS ET METHODES 

Pour répondre aux questions précédentes, quatre lignées pures du maïs normal (Su1Su1) ont 

été utilisées. Ces lignées ont été choisies par référence aux travaux du Revilla et al. (2006a), 

en se basant sur leurs effets contrastant sur la viabilité de su1. Les lignées A632 et EP42 ont 

été identifiées comme étant plus favorables pour la viabilité du su1 que les lignées A619 et 

A661. Les fonds génétiques de ces lignées sont différents (Tableau 1). 
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Tableau 1. Types de pedigrée et germplasm des lignées pures de maïs normal homozygotes 
pour Su1 et du génotype de maïs doux P39 utilisé comme donneur de su1. 

Génotype Pedigree Germplasm 

Sweetcorn   

P39 Golden Bantam Golden Bantam 

Maïs normal   

EP42 Tomiño Nord de l’Espagne 

A619 (A171 × Oh43)Oh43 Lancaster 

A632 (Mt42 × B14)B143 Reid 

A661 AS-A Variété synthétique (U.S.A.)  

 

Deux dispositifs basés sur les moyennes des générations ont été développés pour les 

analyses des effets génétiques (Mather & Jinks 1982). Le premier dispositif est constitué par 

deux lignées EP42 et A661 provenant de deux fonds génétiques différents, alors que le 

deuxième est constitué de deux lignées provenant d’un même fond génétique (Corn Belt): 

A619 et A632 (Tableau 1). Des croisements entre chaque paire de lignées ont été réalisés en 

2001. Les matériels obtenus ont été autofécondés et retrocroisés pour obtenir les six 

générations de base: les deux parents (P1 et P2), F1, F2, BC1 et BC2. Les 12 génotypes obtenus 

ont été par la suite croisés avec la lignée de maïs doux P39 comme donneuse de su1. 

Tout le matériel obtenu après le croisement avec la lignée P39 a été autofécondé 

successivement durant cinq ans (2006, 2007, 2008, 2009 et 2010) à Pontevedra, Nord-Ouest 

de l’Espagne (42° 24’, 8’ 38’N, altitude 20 m), où la pluviométrie est de l’ordre de 1600 mm 

à 1700 mm. Plus de 100 plants de chacun des 12 génotypes ont été autofécondés 

expérimentalement récoltés et conservés en masse d’où un échantillon de 150 grains a été 

prélevé puis semé dans des blocs de 3 m de long, espacés de 0.80 m entre lignes et 0.20 cm 

entre plants.   
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La fréquence du mutant su1 a été déterminée pour chaque génotype à partir de trois 

lots de semences à raison de 500 grains chacun. Pour la première génération 

d’autofécondation, la fréquence allélique q du mutant su1 a été calculée comme étant la racine 

carrée de la fréquence des grains homozygotes su1su1. Alors que pour les autres générations, 

la fréquence a été calculée suivant l’équation ci-dessous:  

3000

)]1500()2[( NxCxN
q

−+
=  

Où: 

N = le nombre des grains su1su1 observés dans le total de 1500 grains,  

C = représente la proportion des grains su1su1 dans les grains hétérozygotes (2/5, 2/9, 2/17 et 

2/33 pour la 2ème
, 3

ème, 4ème et 5ème autofécondation respectivement). 

Des analyses de régressions (la fréquence du mutant su1 par rapport au nombre de 

générations) ont été effectuées pour chaque génotype. Les coefficients de régression (b) ont 

été testés pour leurs homogénéités. Pour chaque génération, nous avons calculé le nombre de 

grains su1su1 attendus pour estimer la fitness du su1 en calculant une autre variable (s) qui est 

la valeur sélective (= la proportion des grains qui contribuent à la génération suivante) 

(Falconer 1981). Pour estimer l’effet du fond génétique sur la fitness, des analyses de 

régressions (valeur sélective par rapport à la proportion du parent défavorable) ont été 

effectuées.  

Pour les analyses des moyennes des générations, les coefficients de régression ont été 

utilisés comme étant des estimateurs pour la viabilité de su1. Chaque dispositif a été analysé 

séparément. L’ajustement des moyennes aux modèles génétiques a été testé par le X2. Les 

modèles génétiques considérés sont les suivants: le modèle des effets moyens (m), le modèle 

additif (m + a), le modèle additif-dominance (m + a + d), le modèle additif-dominance avec 
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épistasie (m + a + d + aa + ad) (Mather & Jinks 1982; Kearsey & Pooni 1996). Les analyses 

ont été effectuées en utilisant l’outil statistique PROC IML (SAS 2005) suivant l’équation: 

X= (C’×W×C)-1 × (C’×W×Y) 

Où: 

Y = vecteur des moyennes,  

C = matrice des coefficients,  

W = matrice des valeurs de la pondération de la variance,  

C’ = transposant de la matrice C. 

RESULTATS 

Tout au long des générations, la fréquence du su1 diminue d’une manière linéaire (Figure 1). 

Dans le premier dispositif, les fréquences ont été comprises entre 0,534 et 0,270, et entre 

0,491 et 0,161 pour les lignées A661et EP42 respectivement (Figure 1a, Tableau 2). La même 

tendance a été observée au niveau du deuxième dispositif. La fréquence du su1 a été comprise 

entre 0,446 et 0,051 chez la lignée A619 et entre 0,504 et 0,171 chez la lignée A632 (Figure 

1b, Tableau 3).  

Les coefficients de régressions ont été négatifs dans les deux dispositifs. La 

diminution de la fréquence allélique chez la lignée EP42 a été très variable et 

instable en comparaison avec la lignée A661, alors que le comportement des deux 

lignées: A619 et A632 était stable d’une année à une autre. 
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Figure 1. Variation de la fréquence de  su1 à travers cinq générations d’autofécondations du 
croisement entre la lignée P39 (su1su1) et les six générations de base (P1, P2, F1, F2, BC1, et 
BC2) dérivées de croisements de deux paires de lignées pures de maïs normal: (a) premier 
dispositif, (b) deuxième dispositif. 
 

Au niveau du dispositif (EP42 x A661), les coefficients de régression de chaque 

génération ne sont pas homogènes. En général, la viabilité du su1 est plus grande dans le cas 

de la lignée A661 que dans le cas du rétrocroisement avec la lignée EP42 (b= -0,065 et b= -

0,097 respectivement) (Tableau 2). Les coefficients de régression pour la lignée EP42, F1, F2 

et le rétrocroisement de la lignée A661 sont homogènes. En plus, les coefficients de F1 (b= -

0,078) et F2 (b= -0,075) sont plus grands que ceux des deux parents (Tableau 3). 

Au niveau du dispositif (A619 x A632), les coefficients de régression sont homogènes. 

La diminution de la fréquence de l’allèle su1 est similaire tout au long des générations. Tous 

les génotypes ont présenté une sélection négative contre su1. Le parent le plus défavorable 

pour le maintien du su1 est A619 (b= -0,109).  
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Tableau 2. Fréquences de su1 à travers cinq générations d’autofécondation entre la lignée 
P39 (su1su1) et six générations de base (P1, P2, F1, F2, BC1, et BC2) dérivées du croisement de 
deux lignées de maïs normal (EP42 x A661).  

Générations   A661 EP42 F1 F2 BC1 BC2 

1 0,534 0,491 0,458 0,474 0,458 0,503 

2 0,454 0,353 0,423 0,354 0,319 0,420 

3 0,368 0,370 0,256 0,237 0,250 0,284 

4 0,328 0,308 0,253 0,234 0,170 0,176 

5 0,270 0,161 0,150 0,155 0,099 0,137 

b –0,065±0,004 –0,07±0,015 –0,08±0,011 –0,08±0,012 –0,09±0,007 –0,10±0,009 

R
2 0,97  

(P< 0,001) 

0,83  

(P = 0,019) 

0,91  

(P < 0,01) 

0,90  

(P< 0,01) 

0,97  

(P < 0,001) 

0,96  

(P < 0,001) 

s 0,130±0,0071 0,24±0,118 0,27±0,098 0,29±0,095 0,40±0,087 0,29±0,071 

b : Coefficient de régression (b ± S.E.), R2 : coefficient de détermination et s : valeur sélective 
(s ± S.E.). 

Tableau 3. Fréquences de su1 à travers cinq générations d’autofécondation des croisements 
entre la lignée P39 (su1su1) et six générations de base (P1, P2, F1, F2, BC1, et BC2) dérivées du 
croisement de deux lignées de maïs normal (A619 x A632).  

Générations   A619 A632 F1 F2 BC1 BC2 

1 0,466 0,504 0,476 0,453 0,479 0,483 

2 0,365 0,452 0,466 0,416 0,423 0,397 

3 0,190 0,380 0,310 0,240 0,310 0,250 

4 0,106 0,188 0,277 0,176 0,261 0,159 

5 0,051 0,171 0,218 0,158 0,131 0,149 

b –0,109±0,011 –0,09±0,014 –0,07±0,011 –0,08±0,014 –0,09±0,007 –0,09±0,013 

R
2 0,95  

(P < 0,01) 

0,91 

 (P < 0,01) 

0,90  

(P < 0,01) 

0,88  

(P = 0,011) 

0,97  

(P < 0,001) 

0,91  

(P < 0,01) 

s 0,519±0,113 0,21±0,104 0,19±0,071 0,29±0,081 0,28±0,083 0,29±0,096 

b : Coefficient de régression (b ± S.E.), R2 : coefficient de détermination et s : valeur sélective 
(s ± S.E.). 
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La valeur de sélection (s) est également utilisée pour estimer la fitness. La sélection 

contre l’allèle su1 est présente dans les deux dispositifs. Le coefficient de sélection varie entre 

0,130 et 0,397 dans le dispositif (EP42 x A661) et entre 0,193 et 0,519 dans le dispositif 

(A619 x A632). La lignée A661 (s= 0,130) est plus favorable que la lignée EP42 (s= 0,235), 

et la lignée A632 (s= 0,213) est plus favorable que la lignée A619 (s= 0,519) (Tableaux 2 et 

3). En plus, la valeur de sélection a été largement affectée par la proportion du parent 

défavorable sur la fitness de su1, surtout au niveau de la 5ème autofécondation (Tableau 4). 

Tableau 4. Régressions significatives (b ± s.e.) de la valeur sélective (s) sur la proportion du 
génotype défavorable dans six générations de base (P1, P2, F1, F2, BC1, et BC2) à travers cinq 
générations d’autofécondation issues des croisements entre la lignée P39 (su1su1) et deux 
paires de lignées pures de maïs normal. 

Analyses Paramètre b R2 Ajusté 

Combinée s1 0,17±0,068 (P = 0,032) 0,32 

s2 0,24±0,118 (P = 0,069) 0,22 

s5 0,53±0,106 (P < 0,001) 0,68 

EP42 x A661 s2 0,33±0,151 (P = 0,095) 0,43 

s5 0,37±0,060 (P < 0,001) 0,88 

A619 x A632 s5 0,69±0,174 (P = 0,016) 0,75 

s (moyenne) 0,24±0,110 (P = 0,094) 0,43 

 

Les analyses des moyennes des générations ont été utilisées pour estimer les effets 

génétiques contrôlant la viabilité du su1 en utilisant les coefficients de régression. Vu que les 

coefficients de régression ont été homogènes dans le dispositif (A619 x A632), nous n’avons 

analysé que les données du dispositif (EP42 x A661). L’analyse a montré que le model additif 

est le plus adéquat (m= -0,08±0,004 et a= 0,013±0,005), avec une probabilité de P= 0,149.  
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DISCUSSION 

Les résultats obtenus dans la présente étude, confirment que la viabilité de l’allèle su1 est 

inférieure que celle du type normal (Martins & Da Silva 1998). La tendance à la diminution 

de la fréquence du mutant su1 était comparable dans les deux dispositifs mais avec des 

intensités différentes. Ceci indique que la viabilité de l’allèle su1 est fortement dépendante du 

fond génétique utilisé (Revilla et al. 2006a, 2010). Trois types de fonds génétiques ont été 

utilisés dans ce travail, A619 et A632 proviennent de la race Corn Belt, type Lancaster et Reid 

respectivement. La lignée A661, provient du Corn Belt mais elle est différente de Lancaster 

ou Reid. Alors que la lignée EP42, est une lignée cornée Européenne. La viabilité du mutant 

su1 a été inférieure dans les fonds génétiques Lancaster et Reid que les autres. Cette 

observation confirme celle de Revilla et al. (2006a, 2010) selon laquelle la viabilité est 

influencée par des interactions spécifiques entre les lignées su1su1 et les lignées Su1Su1. 

La sélection contre su1, peut être engendrée par deux mécanismes: la réduction de la 

viabilité et la réduction de la fertilité (Falconer 1981). Suivant le cycle du développement de 

la plante; la sélection contre l’allèle su1 commence premièrement au niveau des caractères de 

viabilité (germination et vigueur précoce) (Ordás et al. 2010), ensuite au niveau des caractères 

liés à la fertilité (fécondation et formation de grain) (Cisneros-Lopez et al. 2010; Zhang et al. 

2011). Dans notre étude, les plantes de la première génération ont le phénotype normal 

(hétérozygote Su1su1), donc la sélection a commencé au moment de la fécondation. 

Cependant, la diminution de la fréquence au niveau de la première génération est trop réduite, 

ce qui indique que l’intensité de la sélection via la fertilité dans notre cas était faible. Après la 

première génération, la diminution de la fréquence est probablement due à des facteurs de 

viabilité. Le coefficient de sélection contre su1 augmente au cours des générations. Ceci est  

probablement dû à l’augmentation du taux d’homozygotie.  
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Le dispositif (EP42 x A661) a été le seul utilisé pour estimer les effets génétiques. Les 

lignées A619 et A632 proviennent de la même origine, ce qui fait que la diversité génétique 

soit très réduite pour détecter des différences. Comme conclusion, la viabilité du su1 est sous 

contrôle génétique, avec des effets additifs significatifs dus probablement à la contribution de 

plusieurs gènes à effets mineurs.  

Dans notre travail, l’intensité de la sélection contre le mutant su1 via la fertilité était 

faible par rapport à la sélection via les facteurs de viabilité. Les effets de la germination et de 

la vigueur précoce sur la viabilité du su1 ont été largement étudiés dans la littérature. 

Cependant, quels sont les autres caractères de la sélection naturelle qui limiteraient la fitness 

de su1? Et, quel est l’effet de l’introgression du su1 sur le déterminisme génétique de ces 

caractères? La réponse à ces questions sera donnée dans les chapitres suivants.  
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CHAPITRE III  

INFLUENCE DU LOCUS SUGARY1 SUR LES EFFETS GENETIQUES DES 
TRAITS POLYGENIQUES 

INTRODUCTION 

Plusieurs travaux de recherche sont conduits pour identifier les différents caractères 

agronomiques induisant la variation de la fitness de l’allèle su1. La viabilité de l’allèle su1 est 

largement étudiée au niveau des premières phases du cycle de développement de la plante. La 

germination est considérée comme étant le premier facteur limitant pour le développement du 

maïs doux suivie par la vigueur précoce. Cependant, peu de travaux sont réalisés sur les 

phases de développement ultérieures. On sait actuellement que la viabilité de su1 est sous 

contrôle génétique, et ce, en plus de la germination et de la vigueur précoce. L’objectif de la 

présente partie consiste à répondre aux questions suivantes: quels sont les caractères 

agronomiques susceptibles de limiter la fitness de l’allèle su1 ? Et quels sont les effets de 

l’introgression d’une telle mutation (su1) sur le contrôle génétique de ces caractères 

agronomiques? 

MATERIELS ET METHODES 

Deux dispositifs basés sur des moyennes des générations sont développés pour les analyses 

des effets génétiques (Mather & Jinks 1982) (voir chapitre II, Tableau 1). Tout le matériel 

végétal est autofécondé en 2006, 2007, 2008 et 2009. Les 12 génotypes obtenus sont par la 

suite croisés avec la lignée de maïs doux P39 comme donneuse de l’allèle su1. Au total, 24 

génotypes pour chaque dispositif sont produits. Pour chaque génotype, les grains ont été 

séparés en grains su1su1 et Su1Su1 pour une éventuelle évaluation au champ. Quarante-huit 

(48) génotypes au total ont été créés pour chaque dispositif (24 génotypes su1su1 et 24 

génotypes Su1Su1). 
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Les 96 génotypes, plus les 4 lignées pures de départ (EP42, A661, A619 et A632) sont 

évalués en 10 x 10 triple lattice. Les essais sont mis en place en 2010 et 2011 à Pontevedra 

région du Nord-Ouest de l’Espagne (42° 24’N, 8’ 38’W, altitude 20 m pluviométrie de l’ordre 

de 1600 mm à 1700 mm) et en Algérie (Ecole nationale Supérieure Agronomique Alger: 36 º 

47 ' N, 2 º 03' E, altitude 32 m, pluviométrie de l’ordre de 900 mm). Les grains sont semés 

dans des blocs de 3 m de long, espacés de 0.80 m et une distance entre plantes de l’ordre de 

0.12 m, pour obtenir une densité de 75000 plantes/hectare.  

Pour chaque dispositif, les données sur les caractères agronomiques suivants sont 

prises: la date de floraison mâle (de la date de semis jusqu’à 50% des plantes avec pollen), la 

date de floraison femelle (de la date de semis jusqu’à 50% des plantes avec soins), la hauteur 

de la plante (en cm, de la base de la plante jusqu’à la panicule), la performance de la plante 

adulte (une échelle de 1-9, 1= plante chétive, 9= plante vigoureuse), le stand (le pourcentage 

des plantes qui arrivent au stade adulte du développement), la longueur de l’épi (cm), le 

nombre de rangs de grains/épi, le poids de l’épi (Kg), le nombre d’épis, le nombre 

d’épis/plante, la performance de l’épi (une échelle de 1-9, en prenant en considération la 

forme et l’aspect de l’épi) et le poids de 100 grains (g). 

L’analyse combinée de la variance est réalisée en utilisant les moyennes ajustées. Si 

l’efficience du lattice est inférieure à 105% (Cochran & Cox 1992), les données seront 

analysées comme dans les bloques aléatoires complets. La source de la variation est divisée 

en: effet environnement, effet traitement (nombre d’autofécondation, génération, gène et leurs 

interactions respectives) et effet environnement x traitement. L’analyse de la variance est 

effectuée en utilisant le logiciel de statistique SAS (SAS Institute, 2005). 

Les moyennes ajustées sont par la suite utilisées pour réaliser les analyses des 

moyennes des générations. Les caractères montrant une différence entre générations (P1 et P2, 
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F1, F2, BC1 et BC2) sont utilisés dans l’analyse. Chaque dispositif (Pontevedra ou Alger) est 

analysé séparément. Les équations des moyennes des générations utilisées sont les suivantes: 

P1=m + a + aa, 

P2=m – a + aa, 

F1=m + (½)n d, 

F2=m + ½(½)n d, 

BC1= m + ½ a +½(½)n d + (¼) aa + ¼ (½)n ad, 

BC2= m - ½ a +½(½)n d+ (¼) aa - ¼ (½)n ad, où n= le nombre d’autofécondations. 

 

L’ajustement des moyennes aux modèles génétiques est testé par le X2. Les modèles 

génétiques considérés sont les suivants: le modèle des effets moyens (m), le modèle additif (m 

+ a), le modèle additif-dominance (m + a + d), le modèle additif-dominance avec épistasie (m 

+ a + d + aa + ad) (Mather & Jinks 1982; Kearsey & Pooni 1996). Les analyses sont 

effectuées en utilisant le logiciel de statistique PROC IML (SAS 2005) suivant l’équation: 

X= (C’ x C)-1 × (C’ x Y) 

Où: 

Y = le vecteur des moyennes,  

C = la matrice des coefficients,  

C’ = transposant de la matrice C.  
 
 

L’erreur standard de chaque effet génétique est donnée par la diagonal de la matrice 

variance-covariance (C’ x C)-1. La signification de chaque effet génétique est testée suivant la 

méthode de Kearsey & Pooni (1996). 
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RESULTATS 

Au niveau du dispositif (EP42 x A661), l’analyse de la variance a révélé des différences 

significatives entre les générations pour presque tous les caractères à l’exception de la date de 

floraison mâle et femelle, la performance de la plante adulte, le stand et la performance de 

l’épi (Tableaux 5 et 6). Cependant, l’interaction environnement x génération est significative 

pour les deux dates de floraisons. Dans le cas du deuxième dispositif (A619 x A632), des 

différences significatives entre générations sont observées à l’exception de la performance de 

la plante adulte, la performance de l’épi et le poids de 100 graines (Tableaux 6 et 7). Les 

différences entre gènes (Su1 vs. su1) sont importantes pour les composantes du rendement 

(nombre d’épis/plante, longueur de l’épi et le nombre de rangs de grains/épi), le stand et la 

performance de la plante adulte. Pour les deux dispositifs, l’effet de l’environnement est très 

significatif. Les interactions environnement x traitement sont de type changement de rang que 

de magnitude, et les interactions avec le nombre d’autofécondations, générations et gènes sont 

les plus importantes. En général, au niveau des deux dispositifs, les interactions sont 

significatives pour la plus part des caractères liés à la croissance et la fitness (floraison, stand, 

poids de l’épi, nombre d’épis, performance de la plante adulte et le poids de 100 graines). 

L’estimation des effets génétiques est effectuée séparément pour chaque environnement et 

pour chaque autofécondation. Seuls les caractères montants une différence significative entre 

générations ou environnement x générations sont employés dans les analyses. En général, la 

performance des plantes Su1 est supérieure aux plantes su1 (Annexe I, Tableaux 1 à 8). Les 

plantes Su1 sont plus précoces que les plantes su1. Peu de différences sont observées pour la 

hauteur de la plante et la longueur de l’épi. En outre, les caractères stand, nombre d’épis et 

poids de 100 graines, performance des plantes Su1 sont supérieurs à ceux des plantes su1.  

Au niveau de dispositif (EP42 x A661), la valeur du χ² n’est pas significative pour les 

caractères: le poids d’épi, le nombre d’épis/plant et la longueur d’épi ; le model génétique 
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« m » s’ajuste ainsi aux données au niveau de tous les environnements. En plus des effets 

additifs et de dominances estimés, des effets épistatiques sont détectés (Annexe II, Tableaux 9 

à 12). En outre, l’estimation des effets génétiques est largement affectée par le type de gène 

(Su1 vs. su1) et l’environnement. Dans la plus part des cas, les données ne s’ajustent à aucun 

model génétique.  

Pour le deuxième dispositif (A619 x A632), les données des caractères: performance 

de la plante adulte, poids de l’épi, nombre d’épis/plante, poids de 100 graines et performance 

de l’épi s’ajustent au model « m ». Comme dans le premier dispositif, la plus part des données 

s’ajustent ou non au model additif-dominance avec épistasie (Annexe II, Tableaux 13 à 16).  

La variation de la signification des effets génétiques est largement influencée par 

l’environnement et le type de gènes en question. La floraison, la hauteur de plante et le 

nombre d’épis sont significatifs dans les deux dispositifs, alors que le poids de 100 grains est 

significatif uniquement dans le dispositif (EP42 x A661) et le stand, la longueur de l’épi et le 

nombre de rangs de gains/épi ne sont significatifs qu’au niveau du deuxième dispositif (A619 

x A632). La hauteur des plantes et le nombre d’épis présentent des modèles génétiques 

compliqués et la plus part des paramètres génétiques estimés sont significatifs. Pour la 

floraison, et contrairement aux génotypes su1, la plus part des données des génotypes Su1 

s’ajustent au model génétique « m ». 
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Tableau 5. Analyses combinées de la variance des moyennes des générations, pour le premier dispositif (EP42 x A661) évalué à Alger (ENSA) et à 
Pontevedra en 2010 et 2011. 
Source de variation dl Floraison 

mâle 
Floraison 
femelle 

Hauteur de la 
plante 

Performance 
de la plante 
adule 

Stand Poids 
d’épi 

N° d’épis Epis/plante Longueur 
d’épi 

N° de 
rangs/épi 

  
Environnement (E) 

 
2 1554,29*** 3421,40*** 33156,28*** 11,52*** 16977,26*** 132,42*** 12130,69*** 17,69*** 314,08*** 2,59 

  
Traitements 

 
          

 
Autofécondation (S)1 

 
  3 135,62 121,70 3573,54*** 25,29*** 178,39 30,65** 502,60 0,41*** 98,01*** 4,94* 

Génération (G)2 5 12,27 5,57 1179,73** 0,33 181,19 1,61* 262,62*** 0,61*** 7,62** 46,73*** 
Gène (Su1vs.su1) 1 4,73* 2,43 607,91 18,86*** 17073,58*** 90,61* 6466,77* 0,06 22,28** 57,71*** 
S x Gène 3 0,30 9,20 1913,66*** 2,67 1589,21*** 1,83* 307,23** 0,33** 2,79 3,55* 
G x Gène 5 7,79 4,53 179,67 1,01 547,33*** 0,56 144,38* 0,05 0,44 0,63 
S x G 15 9,41 3,18 360,51 1,78* 172,41 0,78 116,75* 0,14 1,29 2,80** 
S x G x Gène 15 14,09 5,83 333,35 0,62 180,99 0,38 78,30 0,16 1,87 1,26 
 
E x Traitements 

 
          

 
E x S 

 
6 95,48*** 44,36*** 334,82 0,36 154,23 1,90* 180,06** 0,08 1,91 0,76 

E x G 10 32,95*** 11,21* 419,69 0,47 70,68 0,43 37,51 0,11 1,60 1,58 
E x Gène 2 3,95 12,80 380,55 1,04 161,83 3,66** 259,43* 0,04 0,47 3,87 
E x S x Gène 6 6,13 1,38 248,92 1,11 101,54 0,39 50,82 0,04 2,50 1,42 
E x G x Gène 10 11,47 5,02 311,26 0,50 169,40 0,60 55,80 0,05 0,54 0,65 
E x S x G 30 30,64 5,92 161,74 0,81 101,11 0,45 41,63 0,14** 1,62 0,95 
E x S x G x Gène 30 28,86 2,86 312,24 1,06 84,15 0,60 89,63 0,13** 1,35 0,99 
 
Erreur 

 
dl 

 
533 

 
533 

 
533 

 
551 

 
533 

 
533 

 
549 

 
569 

 
567 

 
567 

ms 3,30 5,06 283,43 1,05 107,99 0,68 62,57 0,07 2,09 1,33 
 
*, ** et *** Effets significatifs aux seuils de probabilité : 0,05, 0,01 et 0,001 respectivement. 
1 Nombre de cycles d’autofécondation. 
2 Les six générations de base: P1, P2, F1, F2, BC1, et BC2. 
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Tableau 6. Analyses combinées de la variance des moyennes des générations pour les 
caractères performance de l’épi et poids de 100 grains évalués à Pontevedra en 2010 et 
2011. 

Source de variation 

 
 
 
dl 

 
EP42 x A661 A619 x A632 

Performance 
de l’épi 

Poids de 100 
grains 

Performance 
de l’épi 

Poids de 100 
grains 

  
Environnement (E) 

 
1 31,08*** 122,23 31,70*** 2,68 

  
Traitements 

 
    

 
Autofécondation (S)1 

 
3 65,98*** 133,00** 75,48*** 120,29* 

Génération (G)2 5 2,02 109,49** 1,34 13,42 
Gène (Su1vs.su1) 1 69,21*** 1415,39*** 68,65*** 1545,68*** 
S x Gène 3 2,42 31,72 1,11 0,60 
G x Gène 5 0,15 76,57 2,94* 10,99 
S x G 15 1,23 72,37** 1,82 12,65 
S x G x Gène 15 1,16 98,70* 1,68 12,00 
 
E x Traitements 

 
    

 
E x S 

 
3 0,94 62,42 0,89 2,04 

E x G 5 1,81 73,30 2,30 11,54 
E x Gène 1 0,44 22,82 0,03 6,30 
E x S x Gène 3 0,29 45,35 0,53 3,19 
E x G x Gène 5 0,35 72,29 0,59 6,54 
E x S x G 15 1,27 50,17 1,03 6,49 
E x S x G x Gène 15 0,77 63,01* 1,25 4,61 
 
Erreur 

 
dl 

 
362 

 
361 

 
362 

 
361 

ms 1,16 34,71 1,16 34,71 
 
*, ** et *** Effet significatif aux seuils de probabilité de 0,05, 0,01 et 0,001 respectivement. 
1 Nombre de cycles d’autofécondation. 
2 Les six générations de base: P1, P2, F1, F2, BC1, et BC2. 
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Tableau 7. Analyses combinées de la variance des moyennes des générations, pour le deuxième dispositif (A619 x A632) évalué à Alger (ENSA) et à 
Pontevedra en 2010 et 2011. 
Source de variation dl Floraison 

mâle 
Floraison 
femelle 

Hauteur de la 
plante 

Performance 
de la plante 
adule 

Stand Poids 
d’épi 

N° d’épis Epis/plante Longueur 
d’épi 

N° de 
rangs/épi 

  
Environnement (E) 

 
2 824,99*** 1076,72*** 26299,24*** 13,35*** 14280,36*** 232,27*** 12106,51*** 19,05*** 398,86*** 24,43*** 

  
Traitements 

 
          

 
Autofécondation (S)1 

 
3 185,04 150,12 6991,20*** 28,96*** 2427,25*** 57,27*** 1225,49*** 0,34** 96,88*** 16,10*** 

Génération (G)2 5 48,88** 12,35* 1696,03*** 6,06 714,39*** 7,58** 1371,65** 0,95*** 12,64*** 7,77*** 
Gène (Su1vs.su1) 1 45,42 117,69 176,72 6,08* 9651,76* 43,70 1495,44*** 0,45* 159,14*** 5,49* 
S x Gène 3 4,80 8,23 475,11 0,84 726,17*** 1,44 206,21* 0,06 2,10 2,52 
G x Gène 5 2,88 12,03* 397,71 1,66 452,42*** 2,51** 162,34* 0,10 5,85* 2,36 
S x G 15 6,00* 9,04* 643,63** 1,99 123,79 0,72 48,04 0,03 6,38*** 2,45 
S x G x Gène 15 3,33 7,51 257,13 2,05 128,93 0,69 80,55 0,07 3,23 2,49 
 
E x Traitements 

 
          

 
E x S 

 
6 57,11*** 51,63*** 395,90 1,19 175,65 2,24** 24,21 0,13 3,41 0,59 

E x G 10 7,65* 7,49 238,41 2,20* 94,43 2,09*** 160,28** 0,12 3,76 1,54 
E x Gène 2 18,91** 58,74*** 53,71 2,43 351,59* 2,45* 79,55 0,07 4,05 1,02 
E x S x Gène 6 2,43 3,32 432,00 0,64 223,73 1,04 94,79 0,02 0,65 0,47 
E x G x Gène 10 4,03 6,90 354,92 0,47 76,62 0,64 42,67 0,05 2,40 4,16 
E x S x G 30 4,39 5,21 267,49 1,68* 99,79 0,59 54,89 0,05 2,16 2,05 
E x S x G x Gène 30 2,35 4,27 175,74 1,59* 103,59 0,96 76,97 0,08** 4,68 1,97 
 
Erreur 

 
dl 

 
533 

 
533 

 
533 

 
551 

 
533 

 
533 

 
549 

 
569 

 
567 

 
567 

ms 3,30 5,06 283,43 1,05 107,99 0,68 62,57 0,07 2,09 1,33 
 
*, ** et *** Effets significatifs aux seuils de probabilité de 0,05, 0,01 et 0,001 respectivement. 
1 Nombre de cycles d’autofécondation. 
2 Les six générations de base: P1, P2, F1, F2, BC1, et BC2. 
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DISCUSSION 

Pour les deux dispositifs, les différences entre les plantes Su1 et su1 pour les dates de 

floraisons sont réduites. Ces résultats confirment ceux observés par Revilla et al. (2010) et qui 

suggèrent que la contribution des dates de floraisons mâle et femelle à la performance des 

plantes est minime. Les différences pour la hauteur des plantes et la longueur de l’épi sont 

faibles, contrairement aux résultats de Revilla et al. (2000b). Cependant, pour les caractères: 

stand et les composantes de rendements; la performance des plates Su1 est beaucoup plus 

importante que celles des plantes su1. Ces résultats sont en adéquation avec ceux observés par 

Tracy (1990b) et Revilla et al. (2010) et qui confirment que les plantes su1 sont moins 

performantes que les plantes Su1. 

Les différences entre générations pour les caractères: performance de la plante adulte 

et performance de l’épi ne sont pas significatives. Cependant, les différences entre générations 

pour les caractères poids de l’épi et épi/plante sont significatives mais les données s’ajustent 

au model génétique « m ». Ces résultats, suggèrent que ces caractères sont moins importants 

pour la fitness de su1.  

Les effets des interactions avec l’environnement sont très importants, raison pour 

laquelle les données sont analysées séparément. Les estimations des effets génétiques sont 

largement influencées par l’environnement et le caractère en question. Dans plusieurs cas, les 

données ne s’ajustent pas au model additif-dominance avec épistasie, ce qui suggère que le 

contrôle génétique de ces caractères est beaucoup plus complexe et que d’autres paramètres 

génétiques semblent nécessaires pour une bonne estimation. L’effet de l’introgression du su1 

sur le contrôle génétique des caractères dépend de l’environnement. C’est le cas, par exemple, 

du caractère poids de 100 graines (Annexe II, Tableaux 9 à 12). Les models génétiques des 

caractères hauteur de la plante et le nombre d’épis s’ajustent au model additif-dominance avec 
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épistasie, ce contrôle génétique des deux caractères est observé dans les trois environnements 

et au niveau des deux dispositifs. Par contre, le caractère stand, est significatif uniquement 

dans le dispositif A619 x A632, ce qui suggère que le contrôle génétique de ce caractère 

dépend du fond génétique. Pour interpréter l’effet de l’introgression de l’allèle su1 sur le 

contrôle génétique des caractères agronomiques, on se base sur les résultats de la dernière 

génération d’autofécondation parce que les interactions entre les deux fonds génétiques sont 

probablement moins significatives à cause du taux élevé d’homozygotie. Pour la hauteur des 

plantes, la magnitude des effets additifs est plus faible dans les génotypes su1 que dans les 

génotypes Su1 (dispositif EP42 x A661). Les estimations et la magnitude des effets 

dominance, additif x additif ainsi que les effets additif x dominance changent en dépendant du 

type de gène (Su1 vs. su1). La même tendance est observée pour le caractère stand (dispositif 

A619 x A632). Pour la longueur de l’épi, les effets génétiques sont significatifs uniquement 

dans la présence de l’allèle du parent sauvage. Ces résultats sont en adéquation avec les 

résultats de Revilla et al. (2000b), qui affirment que la hauteur de la plante et la longueur de 

l’épi peuvent être considérés comme étant des traits liés à la fitness de su1. En outre, pour la 

date de floraison femelle, le locus Su1 a un grand effet sur la magnitude et le type de 

paramètres génétiques. Ordás et al. (2010) ont montré que la date de floraison est le seul 

caractère affecté lorsque les plantes su1 sont converties en plantes sh2.  

En général, la fitness de su1 est largement influencée par l’environnement et 

l’interaction maïs doux x maïs normal. Les travaux précédents ont montré que la germination 

et la vigueur précoce sont les deux facteurs limitant la fitness de l’allèle su1. Cependant, 

d’après la présente étude, nous concluons que les caractères: stand, floraison femelle, hauteur 

de la plante et longueur de l’épi ont une importance capitale dans le contrôle de la fitness de la 

mutation.  
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La fitness de su1 est donc sous contrôle génétique. Plusieurs caractères semblent ainsi 

avoir un rôle important dans la sélection contre cette mutation (su1). Cependant, aucun travail 

de recherche n’est effectué jusqu’à présent pour identifier les gènes ou les facteurs génétiques 

responsables d’une telle variation dans la dynamique de la mutation et le contrôle des 

caractères cités précédemment. Afin de pouvoir approfondir nos connaissances sur cette 

problématique, une série d’expériences basées sur les marqueurs moléculaires a été réalisée, 

l’objectif est de tenter de répondre à cette question en s’intéressant plus particulièrement aux 

régions génomiques susceptibles d’affecter la fitness du mutant su1. La réponse à cette 

question sera donnée dans le chapitre suivant. 
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CHAPITRE IV 

REGIONS GENOMIQUES AFFECTANT LA FITNESS DU MUTANT sugary1 

CHEZ LE MAÏS 

INTRODUCTION  

Récemment, la Drosophile a été utilisée comme un modèle génétique pour étudier les 

différents mécanismes qui contrôlent le comportement d’une mutation au sein d’une 

population. Les chercheurs ont constaté que le maintien d’une mutation dépend 

spécifiquement du fond génétique traduit par des effets épistatiques d’une part, et des facteurs 

environnementaux d’autre part. Chez le maïs, une étude moléculaire a montré que le 

comportement des mutants est influencé par la composition des séquences nucléotidiques 

flanquant la mutation. Ainsi, dans le but de connaître les bases génétiques des variations 

phénotypiques observées chez le maïs, 25 lignées sont utilisées pour créer 25 populations 

RILs (Recombinant Inbred Lines), dont deux populations RILs (ayant comme parents deux 

lignées de maïs doux: P39 et Il14h). Les chercheurs ont observé une forte distorsion de la 

ségrégation sur le chromosome 4, spécialement contre l’allèle su1. En outre, Djemel et al. 

(2011) ont montré que la viabilité de su1 est sous contrôle génétique, avec des effets additifs 

significatifs dus probablement à un certain nombre de gènes à effet mineurs.  

L’objectif de la présente partie consiste à: 1) déterminer la taille minimale des régions 

génomiques flanquant la mutation, 2) déterminer les régions génomiques qui montrent une 

distorsion de ségrégation contre l’allèle su1, et 3) identifier les gènes affectant la viabilité de 

su1. 

MATERIELS ET METHODES 

Caractérisation des lignées recombinantes par les SNP (Single nucleotide polymorphism)  

Dans le but d’identifier les gènes et/ou les régions génomiques qui contrôlent la distorsion de 

ségrégation contre l’allèle su1, deux populations RILs provenant du croisement entre la lignée 
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B73 (population type Stiff Stalk Synthetic) et deux lignées de maïs doux P39 (Golden 

Bantam) et Il14h (Stowell’s Evergreen), ainsi qu’une carte génétique sont utilisés. En plus, 

deux autres populations RILs provenant du croisement entre la lignée B73 et deux lignées de 

maïs normal Oh43 et Tx303 sont utilisées comme témoins (www.panzea.org). Ces quatre 

populations font partie du panel NAM (Nested Association Mapping).  

La carte génétique de la NAM est constituée de 1106 SNPs (McMullen et al. 2009). 

Vu que le locus Su1 n’a pas été génotypé dans cette carte, la carte génétique de la lignée B73 

(Référence Genome v2, www.maizesequence.org) est utilisée pour estimer la position exacte 

du locus Su1 dans la carte NAM. Le locus Su1 est situé entre la position 53.7 cM et la 

position 55.2 cM dans le chromosome 4, il est entouré par les deux marqueurs PZA01751.2 et 

PZA00445.22. Les lignées recombinantes sont classées par la suite en deux groupes (lignées 

de type B73 et lignées type P39 ou Il14h) en fonction des deux allèles flanquants le locus 

cible. Si ces deux allèles sont de type B73, donc les lignées seront classées comme maïs 

normal (Su1) et si les deux allèles sont de type P39 ou Il14h, les lignées seront classées 

comme maïs doux (su1). 

Caractérisation de la population F2 par les marqueurs microsatellites (SSRs)  

Pour une identification des gènes contrôlant la viabilité de la mutation, une population F2 

(A619 x P39) a été utilisée. Cette population a été choisie à cause de l’effet négatif de la 

lignée A619 sur la fitness du su1 (voir Djemel et al. 2011). L’autofécondation de la F1 (A619 

x P39) a été effectuée en 2006,  et 600 grains de cette population F2 ont été semés en 2009 

dans des blocs de 3 m de long, espacés de 0,80 m avec une distance entre plantes de l’ordre de 

0,21 m, pour obtenir une densité de 60 000 plantes/hectare. La population F2 a été 

autofécondée, et un total de 488 plantes a été récolté, dont 175 plantes hétérozygotes. Toutes 

les analyses sont réalisées sur les plantes hétérozygotes. Les données sur les caractères 
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suivants sont prises: vigueur précoce (une échelle de 1 à 9, 1= faible et 9= vigoureuse), 

quantité de chlorophylle dans les feuilles (mesurée aux stades végétatif et adulte de la plante 

en utilisant l’appareil CCM-200; Opti-Sciences, Tyngsboro, Massachusetts, USA), longueur 

de l’épi (mm), poids de l’épi (g), nombre de grains de Su1Su1 et su1su1 observés et type de 

grains (une échelle visuel de 1= denté à 4= corné). 

En outre, pour chaque plante, 25 grains Su1Su1 et 25 grains su1su1 sont mises en 

germination dans des boites de Pétri. La proportion des grains ayant germé (avec racines et 

coléoptiles) est notée pour chaque génotype. Le coefficient de sélection contre l’allèle su1 est 

calculé comme étant le rapport de la proportion des grains su1su1 germés sur la proportion 

des grains Su1Su1 germés : 

11%

11%

SuSugermésgrains

susugermésgrains
selectiondetcoefficien =  

Analyse des données 

Avec les RILs, si la sélection naturelle est absente, le rapport su1 : Su1 attendu est de 1:1. 

Ainsi, le nombre de lignées RILs de type maïs doux attendues est comparé au nombre de 

lignées observées en utilisant le teste (X2) (P < 0.05). La taille des fragments génomiques 

flanquants le locus Su1 est définie en cM. En outre, pour mettre en évidence l’existence des 

régions génomiques engendrant une distorsion de ségrégation contre l’allèle su1, les lignées 

recombinantes sont classées en deux groupes (lignées de type normal et lignées de type doux) 

en fonction des deux allèles flanquants le locus cible. Au sein de chaque groupe, le nombre de 

lignées possédant les allèles B73 est comparé au nombre de lignées possédant les allèles de la 

lignée P39 ou Il14h en utilisant le teste (X2) au seuil P < 0,05 et à une probabilité corrigé en 

fonction du critère de Bonferroni (P < 0,05/N; N= nombre du marqueur SNP).  
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Pour la population F2, le nombre des grains su1su1 est comparé au nombre des grains 

Su1Su1 en utilisant le teste (X2) (P < 0,01). Les marqueurs SSRs associés à la viabilité de su1 

sont détectés par la méthode BSA « bulk segregant analysis ». Un total de 90 SSRs s’est 

révélé polymorphe entre les deux parents. Ces marqueurs sont utilisés pour génotyper les 

plantes qui présentent une faible fréquence de l’allèle su1. Les marqueurs qui sont 

significativement associés avec la faible fréquence de su1 sont utilisés par la suite pour 

génotyper toute la population. Le logiciel PROC GLM (SAS Institute 2008) est utilisé pour 

toutes les analyses. 

RESULTATS 

Régions génomiques et distorsion de ségrégation contre su1 

Dans les deux populations RILs, une forte distorsion de ségrégation a été observée contre 

l’allèle su1 (Tableau 8). Dans les deux autres populations de référence (B73 x Oh43 et B73 x 

Tx303), aucune distorsion n’a été révélée. En plus, aucune différence significative dans la 

taille des fragments génomiques flaquant le locus Su1 n’est détectée entre les populations 

(Annexe III, Tableau 17). 

Tableau 8. Distorsion de ségrégation aux SNPs flanquants le locus Sugary1 pour 
B73/génotypes alternatifs (P < 0.05) dans quatre populations RILs obtenues à partir de 
croisements entre la lignée B73 et quatre lignées diverses (LD). 

Population Nombre 
total* 

N°. observé  
homozygotes 

 N°. excepté  
homozygotes 

valeur χ
2  

B73  
 

DL parent  
 

  

 
B73 × P39† 155 107 48 

 
77.5 22.45 

 
B73 × Il14h† 157 132 25 

 
78.5 72.92 

 
B73 × Oh43‡ 175 83 92 

 
87.5 0.46 (ns) 

 
B73 × Tx303‡ 171 74 97 

 
85.5 3.09 (ns) 

* RIL avec données manquantes sont éliminées. 
† : Lignée pure type Sweetcorn, ‡ : Lignée pure de mais normal, ns : significatif à P < 0.05 
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En utilisant la probabilité corrigée par le critère de Bonferroni, seuls les SNPs situés 

sur le chromosome 4 sont détectés (Annexe III, Tableau 18). Cependant, lorsqu’on applique la 

probabilité de P < 0,05, 10% et 7% des marqueurs en dehors du chromosome 4 sont observés 

dans la population B73 x P39 et dans la population B73 x Il14h respectivement (Tableau 9). 

Les régions chromosomiques chez chacune des populations RILs (produits à partir de P39 ou 

de Il14h), montrant une distorsion de ségrégation ne sont pas les mêmes. Elles varient en 

fonction de la population étudiée; les chromosomes 1, 2, 3, 5, 6, 9, et 10 dans le cas de B73 x 

P39, et les chromosomes 1, 3, 6, 7, et 8 dans B73 x Il14h (Figure 2). Dans les deux 

populations, le maximum de distorsion est observé sur le chromosome 4 (Figure 3). La 

longueur du groupe de liaison est plus grande chez Il14h que P39 (de 19.4 à 90.7 cM et de 

97.9 à 112.5 cM chez Il14h, et de 21.3 à 97.9 cM chez P39). Seules deux régions génomiques 

bins 6.07 et bins 6.08 sont communes aux deux populations. 

Tableau 9. Nombre et fréquence des marqueurs moléculaires (SNPs) montrant une distorsion 
de ségrégation à travers tous les chromosomes dans deux populations de maïs (B73 x P39 et 
B73 x Il14h). 

Chromosome Nombre de  
marqueur 

 Pourcentage de distorsion 

   B73 x P39 B73 x Il14h 
1 175  51 (39,14%) 35 (20%) 
2 127  0 0 
3 131  20 (15,26%) 41 (31,29%) 
4 110  94 (85,45%) 69 (62,72%) 
5 138  3  (2,17%) 67 (48, 55%) 
6 78  4  (5,12%) 0 
7 78  43 (55,12%) 21 (26,92%) 
8 106  12 (11,32%) 16 (15,09%) 
9 85  33 (38,82%) 5  (5,88%) 
10 78  1  (1,28%) 3  (3,84%) 
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Figure 2. Distorsion de ségrégation dans les chromosomes de maïs. La ligne continue indique 
le log négatif de la valeur P du test de χ2 pour la ségrégation des allèles de la lignée parentale 
P39 vs les allèles de la lignée parental B73. La ligne pointillée indique le log négatif de la 
valeur P du test de χ2 pour la ségrégation des allèles de la lignée parentale Il14h vs les allèles 
de la lignée parentale B73. Les flèches indiquent la position des régions génomiques révélant 
une distorsion de ségrégation significative. 
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Figure 3. Régions génomiques localisées sur le chromosome 4 montrant une distorsion de 
ségrégation. La ligne continue indique le log négatif de la valeur P du test de χ2 pour la 
ségrégation des allèles de la lignée parentale P39 vs les allèles de la lignée parentale B73. La 
ligne pointillée indique le log négatif de la valeur P du test de χ2 pour la ségrégation des 
allèles de la lignée parentale Il14h vs les allèles de la lignée parentale B73.  

QTLs reliés à la viabilité du su1 

Seuls huit marqueurs SSRs sont détectés comme étant significativement associés avec la 

faible fréquence de l’allèle su1: phi 090 (bin 2.08), umc 1746 (bin 3.01), umc 2259 (bin 3.03), 

phi 029 (bin 3.04), umc 1102 (bin 3.05), umc 1221 (bin 5.04), phi 081 (bin 6.05) and umc 

1309 (bin 8.05) avec les fréquences respectives de 0,37, 0,30, 0,31, 0,31, 0,28, 0,31, 0,33 et 

0,25 de l’allèle de la lignée P39. Ces marqueurs sont par la suite utilisés pour génotyper toute 

la population. Cette analyse a révélé des associations entre les marqueurs et des caractères 

comme la vigueur précoce, la longueur d’épi, le nombre de grains su1su1, le type de grain et 

le nombre de grains avec racines et coléoptiles. Chacun de ces marqueurs explique une faible 

proportion de variabilité (R2 entre 0,040 et 0,102) (Tableau 10).  

Cependant, cinq marqueurs présentent une association positive avec les caractères 

évalués (Tableau 10): le nombre de grains su1su1 (umc 1221, R2 = 0,048), la longueur d’épi 

(phi 081, R2 = 0,042), le poids d’épi (phi 029, R2 = 0,042), le type de grain (umc 2259, phi 

029 et umc 1221, R2=0,054, R2= 0,102 et R2= 0.059, respectivement), la vigueur précoce (phi 
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029 et umc 1221, R2 = 0,040 et R2 = 0,045, respectivement), la proportion des grains su1su1 

avec racines (umc 1221, R2= 0,056) et la proportion des grains Su1Su1 avec coléoptiles (umc 

1309 et phi 081, R2 = 0,079 et R2= 0,065, respectivement). En outre, les marqueurs: umc 

1221, phi 029 et phi 081 sont positivement associés avec presque tous les caractères. Les deux 

marqueurs umc 1221 (R2 = 0,057) et phi 081 (R2 = 0,051) sont également associés avec le 

coefficient de sélection qui est largement affecté par la contribution de l’allèle de la lignée 

A619 (0,71 vs. 0,89 et 0,38 vs. 1,10 pour les racines et coléoptiles respectivement). 

Tableau 10. Effets majeurs des loci significatifs affectant les caractères agronomiques de la 
population F2, et effet des différentes classes alléliques (moyenne ± s.e.). 

Traits Marqueur Bin* Valeur P  R2 Effet des classes alléliques 
P39 Hét† A619 

 
Nombre de grains su1 
observé 
 

 
umc 1221 

 
5.04 

 
0,025 

 
0,048 

 
69,5±3,2 

 
79,5±3,2 

 
58,1±3,2 

Longueur de l’épi (mm) phi 081 
 

6.05 0,039 0,042 154,8±2,4 152,7±2,4 167,0±2,4 

Poids d’épi (g)  phi 029 
 

3,04 0,039 0,042 89,3±3,3 108,8±3,3 98,8±3,3 

Type de grain (échelle de 
1= denté à 4= corné) 

umc 2259 
 

3.03 0,017 0,054 2,4±0,1 2,0±0,1 1,9±0,1 

phi 029 
 

3.04 <0,001 0,102 2,5±0,1 1,9±0,1 2,0±0,1 

umc 1221 
 

5.04 0,011 0,059 2,4±0,1 1,9±0,1 2,11±0,1 

Vigueur précoce (échelle de 
1= faible to 9= fort) 

phi 029 
 

3.04 0,045 0,040 5,0±0,1 4,9±0,1 4,6±0,1 

umc 1221 
 

5.04 0,033 0,045 4,7±0,1 5,0±0,1 4,6±0,1 

Grains su1avec racines 
(échelle 0-1) 
 

umc 1221 5.04 0,034 0,056 0,81±0,02 0,76±0,02 0,63±0,02 

Grains Su1 avec coléoptiles 
(échelle 0-1) 

umc 1309 
 

8.05 0,017 0,079 0,42±0,03 0,42±0,03 0,60±0,03 

phi 081 
 

6.05 0,019 0,065 0,38±0,03 0,46±0,03 0,60±0,03 

Coefficient de sélection de 
croissance des racines‡ 
 

umc 1221 5.04 0,033 0,057 0,89±0,03 0,86±0,03 0,71±0,03 

Coefficient de sélection de 
croissance des coléoptiles‡ 

phi 081 6.05 0,045 0,051 1,10±0,11 0,53±0,11 0,38±0,11 

* Position sur le chromosome ; † Classe des Hétérozygotes, ‡ Ratio des grains su1/Su1.  
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DISCUSSION 

Au niveau des populations RILs (B73 x P39 et B73 x Il14h), une sélection naturelle est mise 

en place contre l’allèle su1. Ce phénomène a déjà été signalé par McMullen et al. (2009). Sur 

les autres populations de référence utilisées (B73 x Oh43 et B73 x Tx303), aucune distorsion 

de ségrégation n’a été observée. Ces résultats confirment que l’effet de la sélection est dû 

uniquement à l’allèle su1. En outre, la réduction dans le nombre de descendants est plus forte 

dans la population B73 x Il14h que dans la population B73 x P39. Ces résultats confirment 

l’hypothèse selon laquelle la viabilité de l’allèle su1 est étroitement liée aux interactions 

spécifiques entre maïs doux et maïs normal (Revilla et al. 2000a, 2006a, 2010). 

A l’échelle du génome, aucune différence significative entre le comportement de la 

mutation et la taille des fragments flanquants le locus n’a été détecté. Cela pourrait être 

expliqué par un faible taux de recombinaison causé par le déséquilibre de liaisons dans cette 

région du chromosome 4 (Galinat 1978; Lu et al. 2002). La plus grande distorsion de 

ségrégation est observée sur le chromosome 4. Le locus su1 est situé dans la région bin 4.05, 

selon McMullen et al. (2009) et Lu et al. (2002), cette région du génome est sous une forte 

pression de sélection avec un faible taux de recombinaison ce qui augmente la taille du bloque 

de déséquilibre de liaison.  

Les travaux de Lu et al. (2002) ont montré 18 régions génomiques portant des 

distorsions de ségrégation. Dans le présent travail, plusieurs SNPs situés en dehors du 

chromosome 4, ont montré une distorsion de ségrégation dans les deux groupes de lignées 

(lignées maïs normal et lignées maïs doux). En outre, nous avons observé que la tendance de 

la distorsion a été vers la lignée B73 dans le groupe des lignées maïs normal, et vers les 

lignées P39 ou Il14h dans le groupe des lignées maïs doux. Eichten et al. (2011) ont créé une 

population NIL (Near Isogenic Line) à partir des lignées B73 et Mo17. Les 150 lignées 
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produites sont séparées en deux groupes: 100 lignées avec B73 comme parent récurrent, et 50 

lignées avec Mo17 comme parent récurent. Ces auteurs ont détecté plusieurs régions où la 

tendance à la distorsion est orientée vers B73 ou Mo17. Ces auteurs expliquent ce phénomène 

par le fait qu’il y a certains allèles qui soient indispensables pour certaines loci afin 

d’augmenter la fitness. Ces résultats appuient notre suggestion selon laquelle les allèles 

provenant des lignées maïs doux sont nécessaires pour garantir la viabilité de su1. Par ailleurs, 

les régions génomiques montrant une distorsion de ségrégation sont détectées sur les 10 

chromosomes, cette détection dépend largement du type de population. Ces résultats 

renforcent notre hypothèse de départ stipulant que la viabilité de la mutation su1 dépend des 

interactions spécifiques entre maïs doux et maïs normal (Revilla et al. 2006a). La viabilité de 

su1 est sous contrôle génétique, ceci serait dû à la contribution de plusieurs gènes à effets 

mineurs (Djemel et al. 2011). Nos résultats confirment cette hypothèse et nous incitent à  

suggérer que ces gènes affectent plusieurs caractères liés à la fitness. 

 
Pour vérifier cette nouvelle hypothèse, la méthode « bulk segregant analyses » a été 

employée pour détecter des QTLs (Quantitative Trait Loci) dans une population F2. Dans 

cette partie du travail, nous avons utilisé uniquement des plantes Su1su1, et la fréquence de 

su1 est calculée après la fécondation. Ceci indique que la sélection contre la mutation serait 

due à des facteurs de fertilité. Le marqueur umc 1221, (R2 = 0.048) situé sur le chromosome 5 

est fortement associé avec le nombre de grains su1su1, la vigueur précoce et la proportion des 

grains su1su1 avec racines. En outre, l’effet de l’allèle du parent P39 est positif sur tous ces 

caractères. Cette région génomique (bins 5.04) est détectée dans la population RIL B73 x P39. 

Les deux régions génomiques: bins 6.07/ 6.08 qui sont en commun entre les deux populations 

RILs, ainsi que le bin 5.04, sont des régions qui présentent un grand effet sur le rendement 

(Graham et al. 1997; Schaeffer et al. 2006; Mc Mullen et al. 2009; Schön et al. 2010). Ces 
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régions génomiques peuvent être considérées comme régions candidates susceptibles 

d’héberger les gènes qui contrôlent la fitness de su1. En outre, certaines régions génomiques 

contrôlent au même temps les facteurs de fertilité et les facteurs de viabilité. Cela montre que 

ces deux mécanismes de sélection naturelle ont probablement le même déterminisme 

génétique. 

Les régions génomiques détectées dans les deux populations RILs peuvent être 

candidates pour une recherche plus approfondie des potentiels QTLs. Cependant, les 

associations marqueurs-caractères détectées par les marqueurs SSRs étaient faibles. Alors que 

l’utilisation des marqueurs de type SNPs, a révélé des déséquilibres de liaisons sur tout le 

génome. La combinaison des deux types de marqueurs dans les travaux de recherches 

ultérieurs sera utile pour une bonne résolution et détection des QTLs. 

 
En conclusion, la fitness de l’allèle su1 dépenderait de plusieurs gènes à effets mineurs 

distribués sur tout le génome et contrôlent ainsi un certain nombre de caractères liés à la 

fitness. Cependant, la détection de ces gènes et fortement influencée par le fond génétique qui 

leur est associé ainsi que les conditions environnementales.  
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CONCLUSION GENERALE 

L’objectif général de la présente étude était de fournir des informations supplémentaires pour 

approfondir les connaissances sur les facteurs génétiques contrôlant la fitness de la mutation 

su1 chez le maïs doux dans des conditions environnementales naturelles variables. Pour ce 

faire, nous nous sommes appuyés sur quatre lignées pures de maïs normal: EP42, A661, A632 

et A619, et une lignée pure de maïs doux P39 comme parent donneur de l’allèle su1. Nous 

avons étudié l’effet du fond génétique des quatre lignées de maïs normal sur la viabilité de 

su1 grâce à deux dispositifs basés sur les moyennes des générations; EP42 x A661 et A619 x 

A632. A partir de chaque dispositif, les six génotypes de base: P1, P2, F1, F2, BC1 et BC2 ont 

été produits. Chacun de ces génotypes a été croisé par la suite avec la lignée pure P39 comme 

donneuse de l’allèle su1. Tout le matériel végétal produit a ensuite été autofécondé cinq fois.  

Pour réponde à l’objectif global de ce travail, trois questions majeures ont été abordées: 

1. La viabilité de l’allèle su1 est-elle sous contrôle génétique ? 

2. Quels sont les effets génétiques de l’introgression de l’allèle su1 sur le développement et le 

comportement de la plante tout au long de son cycle de développement? Et quels sont les 

caractères agronomiques limitant pour la fitness de l’allèle su1 ? 

3. Quels sont les gènes ou les facteurs génétiques qui contrôlent la fitness de la mutation en 

question ? 

 Dans la première partie du travail, nous avons évalué l’effet des différents fonds 

génétiques sur la viabilité et la fitness de l’allèle su1 dans des conditions naturelles. 60 

génotypes provenant des deux dispositifs des moyennes des générations ont été étudiés. Les 

conclusions suivantes ont été dégagées: 

 La fréquence de l’allèle su1 diminue tout au long des générations d’autofécondation à 

cause de la sélection naturelle. 
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 La viabilité ou la fitness de l’allèle su1 dépend des génotypes récepteurs de l’allèle et de 

l’environnement.  

 La viabilité de su1 est sous contrôle génétique, avec des effets additifs significatifs dus 

probablement à la contribution de plusieurs gènes à effets mineurs.  

 Dans la seconde partie, nous avons abordé la question des caractères agronomiques 

critiques pour la viabilité de la mutation et des effets de l’introgression de l’allèle su1 sur le 

contrôle génétique de ces caractères agronomiques. Des essais agronomiques ont été mis en 

place en Algérie (Ecole nationale Supérieure Agronomique, Alger) et en Espagne (Misión 

Biológica de Galicia, Pontevedra) en vue de répondre à cette question. En plus de la 

germination et la vigueur précoce considérés comme étant les deux facteurs limitant la fitness 

de su1; d’autres effets ont été mis en évidence:  

 Effets de l’introgression de l’allèle su1 versus allèle sauvage Su1 sont largement affectés 

par le fond génétique et l’environnement. En outre, l’introgression de l’allèle su1 engendre 

une altération du contrôle génétique de certains caractères.  

 Les caractères: stand, floraison femelle, hauteur de la plante et longueur de l’épi semblent 

avoir un rôle capital dans le contrôle de la viabilité de l’allèle su1, alors que l’importance 

de chaque caractère est fortement influencée par le type de fond génétique.  

 Dans le troisième chapitre, nous avons entrepris une étude des bases génétiques qui 

contrôlent la viabilité de la mutation su1 afin de pouvoir déterminer les gènes ou régions 

génomiques responsables de la diminution de la fitness d’une telle mutation. Une telle étude 

demande des outils génétiques performants vu la complexité du génome du maïs ainsi que la 

dépendance de la viabilité de la mutation du fond génétique. Pour pallier à ces problèmes ; 

deux populations de lignées recombinantes ‘RILs’ (B73 x P39 et B73 x Il14h), et une carte 

génétique saturée par 1106 marqueurs type SNP ont été utilisés. Pour réaliser cette partie de 
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l’étude, nous avons choisi la population (A619 x P39) F2 présentant une forte diminution de la 

fréquence de l’allèle su1. Les résultats obtenus permettent de conclure que: 

 Au niveau des deux populations RILs, nous avons noté une grande distorsion de 

ségrégation au niveau de chromosome 4, probablement due à une forte sélection contre 

l’allèle su1. 

 Des régions génomiques localisées au niveau des chromosomes 1 et 6, qui engendrent une 

forte sélection contre l’allèle su1 ont été détectées dans les deux populations RILs. Alors 

que, les régions génomiques détectées au niveau des chromosomes 7 et 8 sont observées 

uniquement dans la population B73 x Il14h, et celles localisées au niveau des 

chromosomes 2, 5, 9 et 10 sont observées uniquement dans la population B73 x P39. Ces 

résultats renforcent notre hypothèse selon laquelle la viabilité de la mutation su1 dépend 

des interactions spécifiques entre maïs doux et maïs normal.  

 Deux régions au niveau de chromosome 6 (bins 6.07 et bins 6.08) ont été identifiées 

parallèlement dans les deux populations. En outre, chez la population A619 x P39 ; le 

marqueur umc1221 localisé au niveau de chromosome 5 (bins 5.04) a été significativement 

associé avec le nombre de grains observés, la vigueur précoce et la proportion des grains 

su1su1 avec des racines. Cette région a été également détectée dans la population B73 x 

P39, où elle engendre une distorsion de ségrégation contre l’allèle su1. Cette région 

génomique ainsi que les régions bins 6.07 et bins 6.08 ont été largement étudiées dans 

d’autres travaux pour leurs effets sur le rendement. 

 La présence des régions génomiques qui contrôlent en même temps la viabilité (vigueur 

précoce) et la fertilité (nombre de grains) via des effets pleiotropiques, ce qui indique une 

forte relation entre ces deux facteurs de la sélection naturelle.  
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ANNEXES 

Annexe I 

Tableau 1. Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la première autofécondation du 
premier dispositif EP42 x A661 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

Floraison mâle (j) P1 82,80±1,140 84,32±1,140 75,94±0,712 75,37±0,712 73,00±1,225 75,33±1,225 
 P2 86,72±1,140 81,99±1,140 74,85±0,712 75,94±0,712 72,00±1,225 72,00±1,225 
 F1 82,66±1,140 85,38±1,140 75,06±0,712 75,37±0,712 71,67±1,225 72,00±1,225 
 F2 81,97±1,140 83,32±1,140 75,69±0,712 76,67±0,712 72,00±1,225 73,33±1,225 
 BC1 83,68±1,140 81,54±1,140 74,99±0,712 76,69±0,712 73,67±1,225 75,00±1,225 
 BC2 82,19±1,140 82,21±1,140 76,08±0,712 76,39±0,712 72,00±1,225 73,00±1,225 
Floraison femelle (j) P1 89,43±1,659 87,19±1,659 75,92±0,754 75,99±0,754 75,33±1,319 75,67±1,319 
 P2 88,04±1,659 85,59±1,659 75,60±0,754 76,17±0,754 73,67±1,319 74,67±1,319 
 F1 85,36±1,659 87,77±1,659 75,54±0,754 75,75±0,754 74,67±1,319 75,00±1,319 
 F2 84,98±1,659 85,43±1,659 77,71±0,754 78,03±0,754 74,00±1,319 74,33±1,319 
 BC1 86,00±1,659 89,41±1,659 75,75±0,754 77,50±0,754 75,00±1,319 77,00±1,319 
 BC2 87,40±1,659 85,71±1,659 76,54±0,754 77,69±0,754 75,67±1,319 75,33±1,319 
Hauteur de la plante (cm) P1 155,53±10,785 173,27±10,785 194,16±7,599 197,90±7,599 160,33±10,483 154,67±10,483 
 P2 162,33±10,785 162,87±10,785 193,10±7,599 188,87±7,599 150,67±10,483 176,67±10,483 
 F1 173,00±10,785 176,65±10,785 187,98±7,599 185,72±7,599 152,67±10,483 158,67±10,483 
 F2 145,47±10,785 176,07±10,785 181,93±7,599 194,78±7,599 146,67±10,483 154,33±10,483 
 BC1 173,67±10,785 183,93±10,785 177,83±7,599 176,96±7,599 138,00±10,483 169,00±10,483 
 BC2 149,80±10,785 161,20±10,785 181,30±7,599 191,53±7,599 139,67±10,483 165,33±10,483 
Stand (%) P1 62,24±7,579 51,05±7,579 59,20±5,148 51,30±5,148 48,67±4,911 36,67±4,911 
 P2 53,68±7,579 37,07±7,579 75,60±5,148 50,40±5,148 54,67±4,911 43,33±4,911 
 F1 41,17±7,579 55,04±7,579 70,50±5,148 60,80±5,148 51,33±4,911 36,67±4,911 
 F2 54,37±7,579 46,41±7,579 59,90±5,148 60,60±5,148 48,00±4,911 30,67±4,911 
 BC1 54,43±7,579 38,35±7,579 66,90±5,148 49,40±5,148 46,67±4,911 32,00±4,911 
 BC2 47,59±7,579 42,16±7,579 59,90±5,148 53,80±5,148 46,67±4,911 32,67±4,911 
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Tableau 1 (Cont.). Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la première autofécondation 
du premier dispositif EP42 x A661 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 
 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
N° d’épis P1 23,50±5,074 17,81±5,074 37,70±4,072 47,10±4,072 41,67±4,512 35,67±4,512 
 P2 27,22±5,074 19,91±5,074 43,50±4,072 32,80±4,072 32,33±4,512 29,33±4,512 
 F1 18,14±5,074 17,57±5,074 44,40±4,072 40,30±4,072 45,33±4,512 29,33±4,512 
 F2 28,08±5,074 31,88±5,074 45,30±4,072 37,00±4,072 33,00±4,512 26,67±4,512 
 BC1 30,95±5,074 23,76±5,074 47,40±4,072 39,70±4,072 40,67±4,512 34,33±4,512 
 BC2 22,83±5,074 19,00±5,074 34,30±4,072 40,70±4,072 41,67±4,512 26,67±4,512 
N° de rangs/épi P1 12,37±0,806 12,25±0,806 12,90±0,581 12,10±0,581 12,27±0,590 11,73±0,590 
 P2 14,64±0,806 14,95±0,806 15,20±0,581 15,00±0,581 15,87±0,590 14,27±0,590 
 F1 13,60±0,806 13,02±0,806 14,30±0,581 14,30±0,581 13,47±0,590 14,13±0,590 
 F2 14,49±0,806 13,67±0,806 13,70±0,581 13,70±0,581 13,73±0,590 13,87±0,590 
 BC1 13,29±0,806 13,42±0,806 13,30±0,581 13,20±0,581 13,20±0,590 12,67±0,590 
 BC2 13,69±0,806 14,16±0,806 14,60±0,581 14,80±0,581 15,07±0,590 14,40±0,590 
Poids de 100 grains (g)  P1   25,61±1,498 23,64±1,498 27,13±4,563 17,23±4,563 
 P2   22,90±1,498 19,62±1,498 24,80±4,563 19,47±4,563 
 F1   25,34±1,498 20,03±1,498 27,27±4,563 20,20±4,563 
 F2   29,02±1,498 21,13±1,498 27,13±4,563 22,63±4,563 
 BC1   23,13±1,498 20,69±1,498 27,27±4,563 22,73±4,563 
 BC2   22,40±1,498 19,72±1,498 22,70±4,563 19,53±4,563 

 

 

 

 

 



52 

 

Tableau 2. Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la deuxième autofécondation du 
premier dispositif EP42 x A661 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 
 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
Floraison mâle (j) P1 81,88±1,140 82,90±1,140 77,99±0,712 79,13±0,712 74,33±1,225 77,00±1,225 
 P2 85,84±1,140 82,18±1,140 76,57±0,712 77,06±0,712 73,67±1,225 75,67±1,225 
 F1 85,19±1,140 84,27±1,140 76,52±0,712 76,57±0,712 74,33±1,225 73,67±1,225 
 F2 85,21±1,140 83,71±1,140 77,18±0,712 77,17±0,712 75,33±1,225 74,67±1,225 
 BC1 82,86±1,140 82,86±1,140 76,36±0,712 77,86±0,712 75,33±1,225 76,00±1,225 
 BC2 83,37±1,140 83,26±1,140 74,50±0,712 78,67±0,712 74,00±1,225 75,00±1,225 
Floraison femelle (j) P1 83,48±1,659 86,56±1,659 78,90±0,754 79,46±0,754 76,00±1,319 78,67±1,319 
 P2 87,75±1,659 85,95±1,659 77,37±0,754 78,55±0,754 76,00±1,319 77,00±1,319 
 F1 87,01±1,659 86,45±1,659 77,33±0,754 78,13±0,754 76,33±1,319 76,00±1,319 
 F2 86,74±1,659 86,18±1,659 77,47±0,754 78,48±0,754 76,67±1,319 76,33±1,319 
 BC1 84,66±1,659 86,20±1,659 77,66±0,754 78,69±0,754 77,33±1,319 77,33±1,319 
 BC2 85,13±1,659 83,59±1,659 75,61±0,754 80,31±0,754 77,00±1,319 77,33±1,319 
Hauteur de la plante (cm) P1 162,20±10,785 160,67±10,785 187,36±7,599 197,28±7,599 158,33±10,483 146,67±10,483 
 P2 157,27±10,785 138,33±10,785 173,46±7,599 156,69±7,599 136,67±10,483 143,33±10,483 
 F1 154,40±10,785 144,47±10,785 184,18±7,599 170,02±7,599 139,00±10,483 144,00±10,483 
 F2 159,73±10,785 177,73±10,785 173,55±7,599 184,32±7,599 159,33±10,483 145,67±10,483 
 BC1 165,67±10,785 171,40±10,785 187,78±7,599 176,01±7,599 167,33±10,483 129,83±10,483 
 BC2 156,13±10,785 140,13±10,785 175,81±7,599 168,96±7,599 140,33±10,483 121,33±10,483 
Stand (%) P1 58,65±7,579 29,75±7,579 66,43±5,148 47,91±5,148 50,00±4,911 32,67±4,911 
 P2 73,17±7,579 36,62±7,579 74,09±5,148 49,19±5,148 48,67±4,911 29,33±4,911 
 F1 56,85±7,579 44,41±7,579 62,01±5,148 56,70±5,148 36,67±4,911 30,67±4,911 
 F2 54,97±7,579 46,83±7,579 70,72±5,148 64,14±5,148 47,33±4,911 24,67±4,911 
 BC1 62,81±7,579 33,01±7,579 75,77±5,148 50,24±5,148 56,00±4,911 14,67±4,911 
 BC2 69,80±7,579 13,80±7,579 75,14±5,148 43,00±5,148 56,00±4,911 20,00±4,911 
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Tableau 2 (Cont.). Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la deuxième 
autofécondation du premier dispositif EP42 x A661 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 
 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 Su1 
N° d’épis P1 35,94±5,074 16,32±5,074 46,31±4,072 36,91±4,072 36,33±4,512 25,00±4,512 
 P2 23,22±5,074 15,44±5,074 43,96±4,072 34,39±4,072 31,67±4,512 22,00±4,512 
 F1 27,33±5,074 14,98±5,074 46,27±4,072 37,07±4,072 33,67±4,512 24,67±4,512 
 F2 30,33±5,074 22,00±5,074 53,08±4,072 47,71±4,072 41,00±4,512 21,67±4,512 
 BC1 21,22±5,074 11,46±5,074 39,74±4,072 37,35±4,072 38,33±4,512 12,33±4,512 
 BC2 21,58±5,074 8,52±5,074 45,80±4,072 26,80±4,072 36,00±4,512 14,00±4,512 
N° de rangs/épi P1 12,91±0,806 11,92±0,806 13,73±0,581 13,3±0,581 12,27±0,590 12,33±0,590 
 P2 14,91±0,806 13,08±0,806 14,93±0,581 14,3±0,581 14,67±0,590 14,27±0,590 
 F1 13,30±0,806 12,40±0,806 14,13±0,581 12,1±0,581 14,00±0,590 13,20±0,590 
 F2 14,43±0,806 13,66±0,806 12,93±0,581 12,9±0,581 14,40±0,590 11,60±0,590 
 BC1 12,69±0,806 12,04±0,806 13,73±0,581 14,0±0,581 14,00±0,590 12,27±0,590 
 BC2 14,30±0,806 14,16±0,806 14,13±0,581 13,7±0,581 13,87±0,590 14,13±0,590 
Poids de 100 grains (g) P1   24,41±1,498 20,71±1,498 27,07±4,563 16,23±4,563 
 P2   23,41±1,498 16,61±1,498 23,73±4,563 17,10±4,563 
 F1   23,40±1,498 22,05±1,498 23,30±4,563 19,80±4,563 
 F2   26,71±1,498 17,80±1,498 25,07±4,563 19,37±4,563 
 BC1   24,06±1,498 16,76±1,498 25,23±4,563 17,47±4,563 
 BC2   22,40±1,498 17,55±1,498 26,40±4,563 18,05±4,563 
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Tableau 3. Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la troisième autofécondation du 
premier dispositif EP42 x A661 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 
 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
Floraison mâle (j) P1 82,82±1,140 84,81±1,140 77,49±0,712 77,40±0,712 77,00±1,225 77,33±1,225 
 P2 81,43±1,140 83,20±1,140 78,24±0,712 79,16±0,712 77,00±1,225 75,33±1,225 
 F1 85,26±1,140 83,18±1,140 78,04±0,712 78,39±0,712 75,00±1,225 74,67±1,225 
 F2 83,13±1,140 82,67±1,140 79,06±0,712 78,13±0,712 76,33±1,225 75,67±1,225 
 BC1 82,71±1,140 85,04±1,140 78,76±0,712 79,54±0,712 77,33±1,225 78,67±1,225 
 BC2 83,56±1,140 81,86±1,140 79,01±0,712 80,13±0,712 75,67±1,225 78,00±1,225 
Floraison femelle (j) P1 89,38±1,659 89,32±1,659 78,57±0,754 78,60±0,754 78,33±1,319 79,67±1,319 
 P2 84,88±1,659 84,67±1,659 78,95±0,754 79,68±0,754 78,33±1,319 78,00±1,319 
 F1 86,74±1,659 85,53±1,659 78,96±0,754 77,58±0,754 78,33±1,319 78,00±1,319 
 F2 84,68±1,659 86,08±1,659 79,54±0,754 78,92±0,754 78,00±1,319 78,67±1,319 
 BC1 84,90±1,659 83,45±1,659 81,17±0,754 81,85±0,754 79,00±1,319 78,67±1,319 
 BC2 86,76±1,659 85,92±1,659 79,39±0,754 81,00±0,754 76,33±1,319 78,67±1,319 
Hauteur de la plante (cm) P1 157,47±10,785 158,53±10,785 190,91±7,599 186,14±7,599 160,33±10,483 144,67±10,483 
 P2 155,00±10,785 144,87±10,785 154,20±7,599 169,70±7,599 138,67±10,483 137,33±10,483 
 F1 162,80±10,785 172,33±10,785 178,85±7,599 164,62±7,599 161,67±10,483 152,33±10,483 
 F2 141,53±10,785 156,53±10,785 192,42±7,599 165,10±7,599 157,67±10,483 133,33±10,483 
 BC1 171,13±10,785 159,33±10,785 173,45±7,599 177,46±7,599 148,33±10,483 143,33±10,483 
 BC2 169,93±10,785 151,50±10,785 168,59±7,599 167,76±7,599 142,33±10,483 132,67±10,483 
Stand (%) P1 55,66±7,579 41,54±7,579 60,02±5,148 59,10±5,148 35,33±4,911 28,67±4,911 
 P2 51,27±7,579 49,22±7,579 49,86±5,148 57,70±5,148 38,67±4,911 22,67±4,911 
 F1 51,45±7,579 59,98±7,579 70,37±5,148 63,90±5,148 44,67±4,911 50,00±4,911 
 F2 45,59±7,579 43,13±7,579 62,97±5,148 56,30±5,148 48,67±4,911 28,67±4,911 
 BC1 55,53±7,579 53,85±7,579 54,91±5,148 49,40±5,148 52,00±4,911 38,00±4,911 
 BC2 56,11±7,579 32,02±7,579 60,32±5,148 56,00±5,148 40,67±4,911 29,33±4,911 
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Tableau 3 (Cont.). Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la troisième autofécondation 
du premier dispositif EP42 x A661 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 
 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
N° d’épis P1 20,08±5,074 25,22±5,074 43,14±4,072 46,10±4,072 41,00±4,512 23,67±4,512 
 P2 15,85±5,074 17,88±5,074 32,28±4,072 30,30±4,072 23,33±4,512 19,00±4,512 
 F1 17,41±5,074 19,84±5,074 42,05±4,072 36,80±4,072 29,00±4,512 39,33±4,512 
 F2 17,02±5,074 18,89±5,074 40,73±4,072 35,70±4,072 45,33±4,512 22,33±4,512 
 BC1 26,60±5,074 10,68±5,074 40,42±4,072 32,10±4,072 43,33±4,512 17,00±4,512 
 BC2 25,67±5,074 10,31±5,074 32,11±4,072 32,30±4,072 30,00±4,512 26,33±4,512 
N° de rangs/épi P1 13,08±0,806 12,19±0,806 12,00±0,581 11,20±0,581 12,00±0,590 11,20±0,590 
 P2 14,26±0,806 14,96±0,806 14,53±0,581 15,30±0,581 14,80±0,590 14,40±0,590 
 F1 15,11±0,806 12,68±0,806 14,27±0,581 13,50±0,581 14,27±0,590 12,80±0,590 
 F2 12,47±0,806 13,69±0,806 13,87±0,581 12,50±0,581 13,47±0,590 12,27±0,590 
 BC1 13,31±0,806 11,57±0,806 13,47±0,581 12,30±0,581 13,20±0,590 10,73±0,590 
 BC2 14,11±0,806 13,35±0,806 14,07±0,581 13,90±0,581 13,87±0,590 12,40±0,590 
Poids de 100 grains (g) P1   24,08±1,498 17,22±1,498 24,80±4,563 18,43±4,563 
 P2   22,22±1,498 16,76±1,498 23,97±4,563 15,00±4,563 
 F1   22,97±1,498 17,62±1,498 26,07±4,563 18,67±4,563 
 F2   24,87±1,498 18,85±1,498 24,23±4,563 18,80±4,563 
 BC1   22,99±1,498 17,26±1,498 27,70±4,563 19,20±4,563 
 BC2   22,23±1,498 16,89±1,498 21,50±4,563 22,37±4,563 
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Tableau 4. Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la quatrième autofécondation du 
premier dispositif EP42 x A661 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 
 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
Floraison mâle (j) P1 83,72±1,140 85,01±1,140 78,89±0,712 78,90±0,712 77,67±1,225 77,00±1,225 
 P2 83,29±1,140 82,59±1,140 77,97±0,712 79,70±0,712 76,33±1,225 77,00±1,225 
 F1 81,73±1,140 82,15±1,140 79,24±0,712 77,95±0,712 76,33±1,225 76,33±1,225 
 F2 82,99±1,140 82,99±1,140 79,92±0,712 80,85±0,712 77,67±1,225 77,00±1,225 
 BC1 82,38±1,140 82,37±1,140 78,96±0,712 80,19±0,712 78,33±1,225 79,67±1,225 
 BC2 81,39±1,140 82,52±1,140 80,32±0,712 79,94±0,712 77,00±1,225 76,67±1,225 
Floraison femelle (j) P1 86,76±1,659 86,77±1,659 80,31±0,754 77,80±0,754 78,67±1,319 78,33±1,319 
 P2 87,45±1,659 89,00±1,659 78,85±0,754 80,88±0,754 78,33±1,319 78,33±1,319 
 F1 89,49±1,659 82,74±1,659 80,46±0,754 77,73±0,754 78,67±1,319 78,33±1,319 
 F2 86,17±1,659 87,11±1,659 80,30±0,754 81,41±0,754 78,33±1,319 78,00±1,319 
 BC1 85,73±1,659 83,69±1,659 80,49±0,754 81,56±0,754 80,33±1,319 80,33±1,319 
 BC2 88,50±1,659 84,32±1,659 81,63±0,754 81,86±0,754 78,67±1,319 79,33±1,319 
Hauteur de la plante (cm) P1 170,80±10,785 150,00±10,785 177,63±7,599 174,37±7,599 148,00±10,483 136,33±10,483 
 P2 150,47±10,785 170,47±10,785 164,69±7,599 166,01±7,599 138,00±10,483 133,67±10,483 
 F1 130,80±10,785 174,40±10,785 169,80±7,599 175,51±7,599 155,67±10,483 130,00±10,483 
 F2 163,40±10,785 145,67±10,785 172,41±7,599 157,98±7,599 153,33±10,483 142,33±10,483 
 BC1 179,33±10,785 160,33±10,785 158,27±7,599 169,12±7,599 146,33±10,483 137,00±10,483 
 BC2 172,63±10,785 150,70±10,785 178,87±7,599 159,18±7,599 151,33±10,483 123,00±10,483 
Stand (%) P1 58,26±7,579 33,28±7,579 67,00±5,148 43,66±5,148 28,67±4,911 22,00±4,911 
 P2 55,37±7,579 53,31±7,579 60,50±5,148 53,38±5,148 45,33±4,911 32,67±4,911 
 F1 39,13±7,579 51,43±7,579 64,10±5,148 55,19±5,148 42,67±4,911 34,00±4,911 
 F2 54,73±7,579 39,28±7,579 63,30±5,148 51,71±5,148 34,67±4,911 28,67±4,911 
 BC1 52,93±7,579 44,05±7,579 62,40±5,148 57,02±5,148 38,67±4,911 29,33±4,911 
 BC2 54,74±7,579 43,20±7,579 65,10±5,148 65,27±5,148 46,00±4,911 26,00±4,911 
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Tableau 4 (Cont.). Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la quatrième autofécondation du 
premier dispositif EP42 x A661 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

N° d’épis P1 29,05±5,074 17,54±5,074 47,30±4,072 31,53±4,072 25,00±4,512 22,33±4,512 
 P2 26,32±5,074 14,93±5,074 40,30±4,072 34,67±4,072 28,67±4,512 18,67±4,512 
 F1 16,02±5,074 30,02±5,074 38,50±4,072 36,24±4,072 31,00±4,512 22,33±4,512 
 F2 23,19±5,074 15,98±5,074 43,70±4,072 32,36±4,072 27,33±4,512 19,67±4,512 
 BC1 26,52±5,074 11,35±5,074 39,90±4,072 32,64±4,072 27,67±4,512 25,33±4,512 
 BC2 26,81±5,074 17,55±5,074 49,30±4,072 33,79±4,072 34,00±4,512 19,67±4,512 
Poids de 100 grains (g) P1   25,31±1,498 21,72±1,498 24,73±4,563 18,20±4,563 
 P2   21,29±1,498 17,06±1,498 19,07±4,563 18,43±4,563 
 F1   23,82±1,498 16,65±1,498 22,30±4,563 18,23±4,563 
 F2   23,65±1,498 17,07±1,498 24,63±4,563 18,20±4,563 
 BC1   22,00±1,498 18,06±1,498 22,80±4,563 18,63±4,563 
 BC2   22,92±1,498 19,75±1,498 20,00±4,563 18,70±4,563 
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Tableau 5. Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la première autofécondation du  
deuxième dispositif A619 x A632 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 
 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
Floraison mâle (j) P1 82,31±1,140 82,09±1,140 75,40±0,712 75,95±0,712 73,00±1,225 74,00±1,225 
 P2 82,95±1,140 84,21±1,140 78,06±0,712 79,15±0,712 77,00±1,225 78,33±1,225 
 F1 84,94±1,140 83,40±1,140 77,69±0,712 78,73±0,712 77,33±1,225 77,67±1,225 
 F2 83,89±1,140 83,44±1,140 77,44±0,712 77,64±0,712 74,33±1,225 76,33±1,225 
 BC1 81,49±1,140 82,55±1,140 77,16±0,712 77,64±0,712 73,33±1,225 77,33±1,225 
 BC2 84,24±1,140 83,76±1,140 77,62±0,712 77,78±0,712 76,33±1,225 77,67±1,225 
Floraison femelle (j) P1 85,15±1,659 87,53±1,659 77,11±0,754 78,14±0,754 77,33±1,319 79,00±1,319 
 P2 84,28±1,659 85,60±1,659 79,44±0,754 79,46±0,754 79,33±1,319 80,00±1,319 
 F1 87,64±1,659 85,46±1,659 78,35±0,754 80,20±0,754 79,33±1,319 79,33±1,319 
 F2 87,32±1,659 86,33±1,659 78,22±0,754 79,61±0,754 79,33±1,319 78,00±1,319 
 BC1 85,15±1,659 85,01±1,659 78,29±0,754 79,35±0,754 78,33±1,319 82,00±1,319 
 BC2 87,80±1,659 86,80±1,659 78,45±0,754 79,01±0,754 79,00±1,319 79,00±1,319 
Hauteur de la plante (cm) P1 171,80±10,785 181,07±10,785 186,61±7,599 193,17±7,599 152,00±10,483 149,33±10,483 
 P2 185,93±10,785 166,47±10,785 197,88±7,599 206,21±7,599 165,67±10,483 162,33±10,483 
 F1 162,00±10,785 169,80±10,785 175,92±7,599 202,48±7,599 162,00±10,483 150,67±10,483 
 F2 163,20±10,785 177,67±10,785 199,58±7,599 202,38±7,599 164,33±10,483 168,67±10,483 
 BC1 187,67±10,785 172,13±10,785 191,96±7,599 195,50±7,599 159,33±10,483 153,67±10,483 
 BC2 186,20±10,785 160,80±10,785 189,36±7,599 201,37±7,599 165,67±10,483 173,67±10,483 
Stand (%) P1 65,35±7,579 53,47±7,579 69,79±5,148 59,98±5,148 57,33±4,911 36,67±4,911 
 P2 68,21±7,579 55,74±7,579 74,38±5,148 58,65±5,148 61,33±4,911 46,67±4,911 
 F1 56,96±7,579 54,08±7,579 72,08±5,148 62,45±5,148 52,67±4,911 31,33±4,911 
 F2 70,95±7,579 54,86±7,579 72,75±5,148 61,98±5,148 54,00±4,911 48,00±4,911 
 BC1 70,37±7,579 47,74±7,579 74,02±5,148 58,97±5,148 56,00±4,911 38,00±4,911 
 BC2 60,69±7,579 33,44±7,579 68,09±5,148 65,63±5,148 54,67±4,911 47,33±4,911 
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 Tableau 5 (Cont.). Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la première autofécondation du  
deuxième dispositif A619 x A632 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
N° d’épis P1 20,45±5,074 23,48±5,074 42,70±4,072 40,04±4,072 32,67±4,512 26,00±4,512 
 P2 38,82±5,074 26,02±5,074 44,44±4,072 46,67±4,072 49,67±4,512 42,00±4,512 
 F1 25,26±5,074 21,44±5,074 43,52±4,072 40,18±4,072 42,67±4,512 26,00±4,512 
 F2 31,99±5,074 25,69±5,074 43,29±4,072 40,73±4,072 41,00±4,512 35,33±4,512 
 BC1 23,07±5,074 23,36±5,074 36,21±4,072 35,70±4,072 41,00±4,512 25,33±4,512 
 BC2 23,68±5,074 24,02±5,074 42,77±4,072 48,61±4,072 39,67±4,512 38,33±4,512 
Longueur d’épi (cm) P1 16,13±1,084 15,99±1,084 19,33±0,664 17,13±0,664 15,87±0,696 14,63±0,696 
 P2 14,81±1,084 13,36±1,084 17,93±0,664 18,13±0,664 14,93±0,696 15,23±0,696 
 F1 12,69±1,084 13,63±1,084 16,03±0,664 16,37±0,664 16,53±0,696 13,20±0,696 
 F2 14,62±1,084 14,75±1,084 19,50±0,664 17,50±0,664 15,47±0,696 16,00±0,696 
 BC1 16,61±1,084 16,31±1,084 21,10±0,664 18,53±0,664 16,13±0,696 14,93±0,696 
 BC2 14,50±1,084 12,76±1,084 19,40±0,664 17,10±0,664 14,63±0,696 15,33±0,696 
Poids de 100 grains (g) P1   25,94±1,498 18,91±1,498 26,83±4,563 21,47±4,563 
 P2   24,88±1,498 22,04±1,498 28,20±4,563 21,13±4,563 
 F1   22,87±1,498 21,59±1,498 27,17±4,563 21,47±4,563 
 F2   24,36±1,498 18,71±1,498 23,73±4,563 21,47±4,563 
 BC1   30,10±1,498 20,26±1,498 25,97±4,563 18,73±4,563 
 BC2   26,32±1,498 24,11±1,498 23,47±4,563 21,17±4,563 
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Tableau 6. Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la deuxième autofécondation du 
deuxième dispositif A619 x A632 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 
 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
Floraison mâle (j)) P1 83,09±1,140 83,26±1,140 78,56±0,712 80,96±0,712 78,33±1,225 77,33±1,225 
 P2 86,20±1,140 81,74±1,140 79,89±0,712 80,77±0,712 78,67±1,225 79,67±1,225 
 F1 83,19±1,140 83,92±1,140 78,93±0,712 80,01±0,712 78,00±1,225 80,00±1,225 
 F2 81,79±1,140 84,22±1,140 78,79±0,712 79,24±0,712 78,00±1,225 80,67±1,225 
 BC1 84,75±1,140 84,82±1,140 78,99±0,712 79,77±0,712 78,00±1,225 78,00±1,225 
 BC2 83,62±1,140 82,71±1,140 80,56±0,712 80,52±0,712 80,33±1,225 78,00±1,225 
Floraison femelle (j) P1 85,23±1,659 85,75±1,659 80,64±0,754 82,84±0,754 83,00±1,319 84,67±1,319 
 P2 87,90±1,659 83,78±1,659 81,14±0,754 82,43±0,754 79,00±1,319 81,67±1,319 
 F1 86,28±1,659 84,99±1,659 79,98±0,754 81,75±0,754 78,67±1,319 82,33±1,319 
 F2 87,34±1,659 86,75±1,659 79,99±0,754 80,46±0,754 78,67±1,319 81,67±1,319 
 BC1 85,01±1,659 87,40±1,659 79,02±0,754 80,91±0,754 79,67±1,319 81,67±1,319 
 BC2 86,07±1,659 83,95±1,659 82,27±0,754 81,63±0,754 81,67±1,319 81,67±1,319 
Hauteur de la plante (cm) P1 148,33±10,785 155,60±10,785 166,14±7,599 156,76±7,599 146,33±10,483 151,67±10,483 
 P2 157,00±10,785 175,60±10,785 185,62±7,599 194,07±7,599 166,33±10,483 164,33±10,483 
 F1 170,67±10,785 179,73±10,785 183,70±7,599 189,15±7,599 171,00±10,483 154,67±10,483 
 F2 151,93±10,785 183,07±10,785 176,75±7,599 187,82±7,599 156,67±10,483 161,33±10,483 
 BC1 164,20±10,785 169,07±10,785 182,89±7,599 178,68±7,599 143,67±10,483 147,33±10,483 
 BC2 184,47±10,785 175,73±10,785 188,99±7,599 185,73±7,599 155,00±10,483 185,00±10,483 
Stand (%) P1 42,12±7,579 36,75±7,579 66,28±5,148 40,32±5,148 39,33±4,911 4,67±4,911 
 P2 54,65±7,579 55,55±7,579 69,81±5,148 63,78±5,148 52,00±4,911 42,00±4,911 
 F1 63,45±7,579 31,93±7,579 67,39±5,148 39,78±5,148 38,67±4,911 40,67±4,911 
 F2 39,61±7,579 42,70±7,579 48,82±5,148 50,54±5,148 42,00±4,911 39,33±4,911 
 BC1 61,14±7,579 31,37±7,579 67,77±5,148 42,86±5,148 47,33±4,911 28,67±4,911 
 BC2 53,75±7,579 36,56±7,579 57,98±5,148 43,80±5,148 42,67±4,911 37,33±4,911 
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Tableau 6 (Cont.). Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la deuxième 
autofécondation du deuxième dispositif A619 x A632 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 
(MBG11). 
 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
N° d’épis P1 20,02±5,074 17,97±5,074 32,84±4,072 28,28±4,072 26,00±4,512 3,00±4,512 
 P2 26,71±5,074 24,64±5,074 51,45±4,072 47,40±4,072 46,33±4,512 33,00±4,512 
 F1 20,36±5,074 10,77±5,074 45,22±4,072 27,12±4,072 30,00±4,512 31,00±4,512 
 F2 12,78±5,074 15,53±5,074 32,36±4,072 35,57±4,072 33,00±4,512 32,00±4,512 
 BC1 23,22±5,074 9,35±5,074 39,43±4,072 22,62±4,072 28,00±4,512 21,33±4,512 
 BC2 19,07±5,074 24,14±5,074 39,97±4,072 35,09±4,072 33,00±4,512 29,67±4,512 
Poids de 100 grains (g) P1   26,00±1,498 18,77±1,498 25,07±4,563 22,60±4,563 
 P2   23,28±1,498 20,05±1,498 26,97±4,563 21,53±4,563 
 F1   24,13±1,498 20,59±1,498 23,13±4,563 20,50±4,563 
 F2   22,96±1,498 18,98±1,498 23,27±4,563 18,97±4,563 
 BC1   23,04±1,498 17,70±1,498 23,83±4,563 18,80±4,563 
 BC2   26,28±1,498 20,46±1,498 26,10±4,563 19,83±4,563 
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Tableau 7. Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la troisième autofécondation du 
deuxième dispositif A619 x A632 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 
 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
Floraison mâle (j) P1 82,39±1,140 81,04±1,140 79,00±0,712 79,99±0,712 77,33±1,225 77,00±1,225 
 P2 83,19±1,140 82,96±1,140 81,22±0,712 81,92±0,712 80,00±1,225 80,00±1,225 
 F1 83,97±1,140 83,71±1,140 80,21±0,712 83,58±0,712 79,33±1,225 81,00±1,225 
 F2 83,80±1,140 82,76±1,140 79,44±0,712 81,36±0,712 77,67±1,225 78,00±1,225 
 BC1 84,36±1,140 83,25±1,140 79,54±0,712 79,79±0,712 78,67±1,225 78,00±1,225 
 BC2 81,90±1,140 82,64±1,140 79,61±0,712 79,09±0,712 77,67±1,225 79,00±1,225 
Floraison femelle (j) P1 86,67±1,659 82,81±1,659 79,71±0,754 81,61±0,754 78,33±1,319 83,33±1,319 
 P2 89,95±1,659 84,90±1,659 81,91±0,754 83,50±0,754 80,33±1,319 81,00±1,319 
 F1 87,00±1,659 88,11±1,659 81,27±0,754 85,09±0,754 80,00±1,319 86,33±1,319 
 F2 85,44±1,659 87,95±1,659 80,99±0,754 82,82±0,754 79,00±1,319 80,67±1,319 
 BC1 85,02±1,659 86,37±1,659 81,99±0,754 81,65±0,754 81,33±1,319 82,00±1,319 
 BC2 84,03±1,659 83,41±1,659 81,44±0,754 79,97±0,754 80,33±1,319 80,67±1,319 
Hauteur de la plante (cm) P1 171,80±10,785 171,87±10,785 164,10±7,599 162,64±7,599 143,00±10,483 138,33±10,483 
 P2 171,13±10,785 157,60±10,785 180,42±7,599 181,20±7,599 154,33±10,483 155,33±10,483 
 F1 171,20±10,785 171,33±10,785 173,75±7,599 159,89±7,599 145,33±10,483 157,67±10,483 
 F2 154,67±10,785 169,87±10,785 168,93±7,599 176,12±7,599 147,00±10,483 140,67±10,483 
 BC1 147,67±10,785 169,20±10,785 189,71±7,599 184,23±7,599 145,67±10,483 152,67±10,483 
 BC2 148,33±10,785 166,60±10,785 169,26±7,599 169,32±7,599 134,00±10,483 152,33±10,483 
Stand (%) P1 57,96±7,579 42,70±7,579 77,20±5,148 45,11±5,148 38,67±4,911 36,00±4,911 
 P2 50,56±7,579 62,32±7,579 66,29±5,148 59,15±5,148 48,00±4,911 52,67±4,911 
 F1 55,99±7,579 51,92±7,579 64,92±5,148 58,57±5,148 52,00±4,911 43,33±4,911 
 F2 50,58±7,579 57,78±7,579 69,75±5,148 61,40±5,148 39,33±4,911 48,67±4,911 
 BC1 51,00±7,579 58,39±7,579 65,58±5,148 52,53±5,148 44,00±4,911 41,33±4,911 
 BC2 45,09±7,579 50,78±7,579 64,36±5,148 57,63±5,148 34,67±4,911 42,67±4,911 
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Tableau 7 (Cont.). Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la troisième 
autofécondation du deuxième dispositif A619 x A632 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 
(MBG11). 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
N° d’épis P1 26,93±5,074 14,49±5,074 39,65±4,072 28,17±4,072 21,00±4,512 20,33±4,512 
 P2 20,20±5,074 29,59±5,074 50,34±4,072 38,87±4,072 42,33±4,512 44,33±4,512 
 F1 15,59±5,074 14,65±5,074 42,13±4,072 36,30±4,072 39,00±4,512 29,00±4,512 
 F2 19,12±5,074 21,65±5,074 38,90±4,072 47,85±4,072 29,33±4,512 42,00±4,512 
 BC1 18,60±5,074 17,44±5,074 35,98±4,072 35,43±4,072 26,67±4,512 28,67±4,512 
 BC2 18,73±5,074 26,41±5,074 38,88±4,072 40,39±4,072 24,67±4,512 36,33±4,512 
Longueur d’épi (cm) P1 16,96±1,084 12,81±1,084 19,53±0,664 15,80±0,664 15,97±0,696 12,27±0,696 
 P2 13,23±1,084 14,12±1,084 15,03±0,664 14,23±0,664 13,30±0,696 13,43±0,696 
 F1 12,77±1,084 11,65±1,084 16,87±0,664 15,70±0,664 13,67±0,696 13,13±0,696 
 F2 15,56±1,084 12,33±1,084 16,27±0,664 14,70±0,664 14,37±0,696 13,99±0,696 
 BC1 14,54±1,084 12,74±1,084 17,50±0,664 14,53±0,664 14,03±0,696 12,23±0,696 
 BC2 10,99±1,084 14,12±1,084 15,87±0,664 15,20±0,664 12,83±0,696 12,47±0,696 
Poids de 100 grains (g) P1   25,25±1,498 17,52±1,498 25,40±4,563 18,03±4,563 
 P2   23,70±1,498 18,61±1,498 25,10±4,563 20,93±4,563 
 F1   23,06±1,498 20,13±1,498 24,60±4,563 19,20±4,563 
 F2   23,17±1,498 16,51±1,498 23,07±4,563 19,27±4,563 
 BC1   25,84±1,498 19,01±1,498 21,90±4,563 20,63±4,563 
 BC2   22,78±1,498 19,48±1,498 18,47±4,563 18,63±4,563 
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Tableau 8. Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la quatrième autofécondation du 
deuxième dispositif A619 x A632 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 
 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
Floraison mâle (j) P1 82,16±1,140 82,26±1,140 79,11±0,712 82,77±0,712 78,33±1,225 80,00±1,225 
 P2 83,38±1,140 82,13±1,140 83,74±0,712 87,17±0,712 79,33±1,225 82,00±1,225 
 F1 83,28±1,140 81,86±1,140 86,27±0,712 86,41±0,712 82,00±1,225 85,00±1,225 
 F2 83,26±1,140 83,79±1,140 81,11±0,712 82,50±0,712 79,00±1,225 82,67±1,225 
 BC1 82,76±1,140 84,57±1,140 81,73±0,712 81,50±0,712 78,00±1,225 80,33±1,225 
 BC2 82,64±1,140 84,22±1,140 81,35±0,712 79,75±0,712 80,33±1,225 80,67±1,225 
Floraison femelle (j) P1 87,04±1,659 87,20±1,659 81,96±0,754 85,54±0,754 79,67±1,319 85,67±1,319 
 P2 85,37±1,659 85,82±1,659 83,38±0,754 88,53±0,754 79,67±1,319 85,33±1,319 
 F1 86,44±1,659 84,34±1,659 86,22±0,754 87,54±0,754 83,00±1,319 85,00±1,319 
 F2 85,12±1,659 87,56±1,659 82,10±0,754 84,14±0,754 81,33±1,319 84,67±1,319 
 BC1 85,40±1,659 85,00±1,659 82,51±0,754 82,83±0,754 80,67±1,319 84,67±1,319 
 BC2 84,69±1,659 86,80±1,659 84,24±0,754 81,46±0,754 81,33±1,319 81,00±1,319 
Hauteur de la plante (cm) P1 146,27±10,785 150,93±10,785 177,69±7,599 153,24±7,599 137,00±10,483 139,67±10,483 
 P2 180,33±10,785 172,80±10,785 179,24±7,599 190,30±7,599 155,67±10,483 157,00±10,483 
 F1 130,87±10,785 140,40±10,785 174,54±7,599 162,10±7,599 132,33±10,483 143,67±10,483 
 F2 179,27±10,785 180,67±10,785 167,37±7,599 174,99±7,599 133,67±10,483 158,67±10,483 
 BC1 172,07±10,785 151,47±10,785 180,78±7,599 161,00±7,599 153,33±10,483 135,00±10,483 
 BC2 170,13±10,785 132,93±10,785 170,33±7,599 157,65±7,599 154,67±10,483 152,67±10,483 
Stand (%) P1 42,95±7,579 41,46±7,579 70,57±5,148 48,77±5,148 43,33±4,911 25,33±4,911 
 P2 60,66±7,579 54,64±7,579 70,93±5,148 66,43±5,148 42,67±4,911 29,33±4,911 
 F1 45,16±7,579 40,47±7,579 70,04±5,148 60,11±5,148 38,00±4,911 40,00±4,911 
 F2 59,27±7,579 60,64±7,579 69,91±5,148 53,51±5,148 42,67±4,911 31,33±4,911 
 BC1 58,91±7,579 59,02±7,579 70,76±5,148 49,78±5,148 44,00±4,911 35,33±4,911 
 BC2 47,60±7,579 51,70±7,579 65,67±5,148 62,52±5,148 38,00±4,911 34,00±4,911 
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Tableau 8 (Cont.). Moyennes des générations et les écarts-types des plantes Su1 et su1 obtenues à partir de la quatrième autofécondation 
du deuxième dispositif A619 x A632 à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 
 
Traits Génération ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 
N° d’épis P1 10,66±5,074 14,25±5,074 34,86±4,072 22,68±4,072 24,33±4,512 17,33±4,512 
 P2 20,56±5,074 26,78±5,074 45,54±4,072 38,34±4,072 39,67±4,512 21,33±4,512 
 F1 11,47±5,074 8,82±5,074 43,71±4,072 37,04±4,072 27,33±4,512 36,00±4,512 
 F2 23,58±5,074 19,32±5,074 38,44±4,072 32,54±4,072 34,33±4,512 21,33±4,512 
 BC1 21,40±5,074 16,66±5,074 34,48±4,072 29,78±4,072 32,00±4,512 26,33±4,512 
 BC2 22,53±5,074 9,87±5,074 43,07±4,072 39,71±4,072 27,33±4,512 30,67±4,512 
Longueur d’épi (cm) P1 10,53±1,084 11,71±1,084 17,20±0,664 14,43±0,664 15,20±0,696 12,57±0,696 
 P2 13,63±1,084 11,32±1,084 15,87±0,664 14,00±0,664 13,20±0,696 10,77±0,696 
 F1 10,83±1,084 11,46±1,084 17,07±0,664 14,23±0,664 13,10±0,696 13,60±0,696 
 F2 13,14±1,084 12,33±1,084 17,47±0,664 14,47±0,664 13,93±0,696 12,63±0,696 
 BC1 15,24±1,084 12,49±1,084 16,57±0,664 16,73±0,664 14,37±0,696 12,23±0,696 
 BC2 14,72±1,084 9,73±1,084 16,77±0,664 16,20±0,664 13,36±0,696 14,40±0,696 
N° de rangs/épi P1 9,69±0,806 13,84±0,806 16,00±0,581 13,47±0,581 14,93±0,590 13,60±0,590 
 P2 14,76±0,806 13,27±0,806 13,20±0,581 13,87±0,581 14,80±0,590 12,93±0,590 
 F1 11,51±0,806 12,83±0,806 13,20±0,581 13,47±0,581 13,73±0,590 13,60±0,590 
 F2 13,70±0,806 14,28±0,806 13,93±0,581 15,33±0,581 14,67±0,590 13,87±0,590 
 BC1 14,58±0,806 13,76±0,806 15,33±0,581 12,93±0,581 14,00±0,590 12,80±0,590 
 BC2 15,27±0,806 13,06±0,806 15,47±0,581 16,40±0,581 12,33±0,590 15,47±0,590 
Poids de 100 grains (g) P1   21,14±1,498 15,57±1,498 21,67±4,563 15,33±4,563 
 P2   22,48±1,498 18,23±1,498 20,80±4,563 16,20±4,563 
 F1   25,08±1,498 18,10±1,498 24,27±4,563 18,83±4,563 
 F2   22,42±1,498 15,88±1,498 23,73±4,563 16,43±4,563 
 BC1   21,17±1,498 21,14±1,498 22,07±4,563 21,27±4,563 
 BC2   23,71±1,498 19,31±1,498 22,67±4,563 20,97±4,563 



66 

 

Annexe II 

Tableau 9. Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 et su1, et 

test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du premier cycle d’autofécondation au niveau du premier dispositif (EP42 × A661) à 
Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Floraison 
mâle (j) 

 

m 

 

84,37±0,407*** 

 

79,55±2,080*** 

 

75,43±0,407 

 

76,07±0,407 

 

72,39±0,407 

 

73,44±0,407 

a -1,27±0,632* 0,79±0,632     

d -4,97±2,374* 10,51±5,550     

aa  3,31±2,242     

 X2(dl†) 7,05 (3) ns 5,69 (2) ns 1,41 (5) ns 1,84 (5) ns 2,98 (5) ns 10,35 (5) ns 

Floraison 
femelle 
(j) 

m 88,41±0,407*** 86,85±0,407*** 76,17±0,407 67,85±0,407 74,72±0,407 75,33±0,407 

a 0,27±0,632 1,38±0,632*     

d -7,4±2,374**      

X2(dl) 4,92 (3) ns 7,65 (5) ns 3,46 (5) ns 4,93 (5) ns 2,97 (5) ns 4,44 (5) ns 
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Tableau 9 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 et 

su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du premier cycle d’autofécondation au niveau du premier dispositif (EP42 × 
A661) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Hauteur 
de la 
plante 
(cm) 

 

m 

 

123,28±2,080*** 

 

174,20±2,080*** 

 

169,83±2,080*** 

 

196,79±2,080*** 

 

130,41±2,080*** 

 

157,91±2,080*** 

a -3,4±0,707*** 5,20±0,707*** 0,53±0,707 4,51±0,707*** 4,83±0,707*** -11±0,707*** 

d 102,98±5,50*** 4,27±5,50 32,26±5,50*** -26,85±5,50*** 37,68±5,50*** 6,71±5,50 

aa 36,53±2,242*** -6,19±2,242** 22,78±2,242*** -4,58±2,242*** 23,38±2,242*** 9,07±2,242*** 

ad 109,08±6,324*** 70,12±6,324*** -16±6,324*** -76,34±6,324*** -26,00±6,324*** 58,68±6,324*** 

X2 (dl) 42,90 (1) *** 3,21 (1) ns 54,84 (1) *** 74,36 (1) *** 158,09 (1) *** 94,19 (1) *** 

N° 
d’épis 

m 39,77±2,080*** 42,93±2,080*** 43,48±2,080*** 35,15±2,080*** 24,30±2,080*** 25,52±2,080*** 

a -1,86±0,707*** -1,05±0,707*** -2,90±0,707*** 7,15±0,707*** 4,67±0,707*** 3,17±0,707*** 

d -42,10±5,50*** -52,89±5,50*** 0,01±5,50 11,25±5,50* 44,47±5,50*** 8,61±5,50 

aa -14,12±2,242*** -24,61±2,242*** -3,34±2,242*** 5,03±2,242* 13,30±2,242*** 7,22±2,242** 

ad 39,92±6,324*** 23,24±6,324*** 64±6,324*** -32,60±6,324*** -22,68±6,324*** 17,96±6,324** 

X2(dl) 4,62 (1) * 15,96 (1) *** 11,07 (1) *** 3,25 (1) ns 19,80 (1) *** 3,45 (1) ns 
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Tableau 9 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 et 

su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du premier cycle d’autofécondation au niveau du premier dispositif (EP42 × 
A661) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

 Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Poids de 
100 
graines 
(g) 

 

m 

 

- 

 

- 

 

29,01±2,080*** 

 

20,80±0,407*** 

 

25,31±2,080*** 

 

25,21±2,080*** 

a - - 1,35±0,707*** 1,80±0,632** 1,16±0,707*** -1,12±0,707 

d - - -9,8±5,50***  2,79±5,50*** -9,93±5,50 

aa - - -5,37±2,242***  0,37±2,242 -6,84±2,242** 

ad - - -2,5±6,324  13,62±6,324*** 17,28±6,324** 

X2 (dl) - - 20,35 (1) *** 3,22 (5) ns 4,22 (1) * 0,03 (1) ns 

 

ns, *, ** et ***, non significatif, et significatif à des niveaux de probabilité de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement. † degré de liberté.
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Tableau 10. Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 et su1, et 
test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du deuxième cycle d’autofécondation au niveau du premier dispositif (EP42 × A661) à 
Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Floraison 
mâle (j) 

 

m 

 

84,05±0,407***  

 

83,19±0,407 

 

76,52±0,407 

 

77,47±0,407 

 

74,49±0,407 

 

75,33±0,407 

a -1,68±0,632**      

X2 (dl †) 5,33 (4) ns  7,87 (5) ns 6,70 (5) ns 4,96 (5) ns 2,37 (5) ns 6,65 (5) ns 

Floraison 
femelle 
(j) 

m 85,79±0,407*** 85,82±0,407 77,39±0,407 78,93±0,407 76,55±0,407 77,11±0,407 

a -1,80±0,632**      

X2 (dl) 5,15 (4) ns 6,22 (5) ns 5,53 (5) ns 3,22 (5) ns 1,47 (5) ns 4,38 (5) ns 

Hauteur 
de la 
plante 
(cm) 

m 167,28±2,080*** 205,13±2,080*** 166,36±2,080*** 192,90±2,080*** 181,91±2,080*** 130,00±2,080*** 

a 2,46±0,707*** 11,17±0,707*** 6,95±0,707*** 20,29±0,707*** 10,83±0,707*** 1,67±0,707 

d -48,56±11,101*** -250,45±11,101*** 75,86±11,101*** -99,16±11,101*** -168,66±11,101*** 32,87±11,101 

aa -7,17±2,242*** -56,60±2,242*** 14,62±2,242*** -16,87±2,242*** -34,04±2,242*** 12,10±2,242*** 

ad 56,6±12,649*** 160,8±12,649*** 40,16±12,649*** -105,96±12,649*** 129,36±2,242*** 54,64±±2,242** 

X2 (dl) 7,40 (1) ** 51,49 (1) *** 17,77 (1) *** 48,94 (1) *** 7,64 (1) *** 450,89 (1) *** 
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Tableau 10 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 

et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du deuxième cycle d’autofécondation au niveau du premier dispositif (EP42 × 
A661) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

N° 
d’épis 

 

m 

 

26,22±2,080*** 

 

21,26±2,080*** 

 

53,97±2,080*** 

 

49,46±2,080*** 

 

48,10±2,080*** 

 

10,03±2,080*** 

a 3,36±0,707*** 0,44±0,707 1,15±0,707** 1,25±0,707* 2,33±0,707** 1,50±0,707** 

d -5,05±11,101 -35,47±11,101*** -38,6±11,101*** -61,24±11,101*** -58,04±11,101*** 47,02±11,101*** 

aa 2,17±2,242 -6,67±2,242*** -9,81±2,242*** -15,28±2,242*** -14,14±2,242*** 12,02±2,242*** 

ad -53,76±12,649*** 20,00±12,649* -58,00±12,649*** 74,80±12,649***  -25,36±12,649** 

X2 (dl) 75,80 (1) *** 90,23 (1) *** 51,96 (1) *** 117,57 (1) *** 0,07 (2) ns 111,80 (1) *** 

Poids de 
100 
graines 
(g) 

m - - 24,06±0,407 11,84±2,080*** 25,13±0,407 -34,94±2,080*** 

a - -  2,05±0,707***  -0,43±0,707 

d - -  38,55±11,101***  378,22±11,101*** 

aa - -  6,53±2,242***  49,85±2,242*** 

ad - -  -22,72±12,649***  -1,16±12,649 

X2 (dl) - - 10,75 (5) ns 4,38 (1) * 10,69 (5) ns 167,09 (1) *** 

 

ns, *, ** et ***, non significatif, et significatif à des niveaux de probabilité de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement. † degré de liberté. 
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Tableau 11. Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 et su1, et 
test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du troisième cycle d’autofécondation au niveau du premier dispositif (EP42 × A661) à 
Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Floraison 
mâle (j) 

 

m 

 

83,15±0,407 

 

83,46±0,407 

 

78,43±0,407 

 

78,79±0,407 

 

76,38±0,407 

 

79,11±2,080 

a      1,00±0,707 

d      -29,03±22,204 

aa      -2,37±2,242 

ad      -5,28±25,298 

X2 (dl †) 7,86 (5) ns  7,64 (5) ns 1,91 (5) ns 5,02 (5) ns 4,08 (5) ns 8,96 (1) * 

Floraison 
femelle 
(j) 

m 82,63±2,080***  85,30±2,080*** 79,43±0,407 82,73±2,080*** 78,05±0,407 78,61±0,407 

a 2,25±0,707** 2,32±0,707**  -0,54±0,707**   

d 32,86±22,204 -1,75±22,204  -34,64±22,204***   

aa 4,49±2,242* 1,46±2,242  -3,18±2,242***   

ad -65,70±25,298* -76,72±25,298**  22,24±25,298***   

X2 (dl) 0,001 (1) ns 2,61 (1) ns 4,23 (5) ns 9,19 (1) ** 4,09 (5) ns 1,87 (5) ns 
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Tableau 11 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 
et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du troisième cycle d’autofécondation au niveau du premier dispositif (EP42 × 
A661) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 
Traits Effet 

génétique 
ENSA MBG10 MBG11 

Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Hauteur 
de la 
plante 
(cm) 

 

m 

 

137,97±2,080*** 

 

137,30±2,080*** 

 

194,43±2,080*** 

 

169,51±2,080*** 

 

143,65±2,080*** 

 

112,55±2,080*** 

a 1,23±0,707 6,83±0,707*** 18,35±0,707*** 8,22±0,707*** 10,83±0,707*** 3,67±0,707*** 

d 246,11±22,204*** 271,08±22,204*** -155,71±22,204*** -28,65±22,204*** 117,25±22,204*** 313,46±22,204*** 

aa 21,21±2,242*** 13,82±2,242*** -23,81±2,242*** 9,06±2,242*** 4,17±2,242* 28,14±2,242*** 

ad -0,16±25,298 16,00±25,298*** -216,16±25,298*** 23,68±25,298* -77,09±25,298*** 111,84±25,298*** 

X2 (dl) 474,47 (1) *** 17,63 (1) *** 201,57 (1) *** 23,20 (1) *** 151,26 (1) *** 4,72 (1) * 

N° d’épis m 24,41±2,080*** 9,67±2,080*** 35,70±2,080*** 30,68±2,080*** 60,52±2,080*** 1,18±2,080 

a 2,11±0,707*** 3,67±0,707*** 5,40±0,707*** 7,90±0,707*** 8,83±0,707*** 2,33±0,707*** 

d -35,11±22,204* 59,27±22,204*** 41,49±22,204*** 38,45±22,204*** -255,25±22,204*** 294,12±22,204*** 

aa -5,14±2,242** 10,49±2,242*** 1,39±2,242 6,85±2,242*** -28,55±2,242** 19,46±2,242*** 

ad -19,01±25,298 -52,80±25,298** 46,46±25,298*** -129,60±25,298*** 71,51±25,298** -186,64±25,298*** 

X2 (dl) 91,28 (1) *** 102,45 (1) *** 19,35 (1) *** 22,94 (1) *** 1,97 (1) ns 25,80 (1) *** 
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Tableau 11 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 

et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du troisième cycle d’autofécondation au niveau du premier dispositif (EP42 × 
A661) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Poids de 
100 
graines 
(g) 

 

m 

 

- 

 

- 

 

23,22±0,407 

 

17,43±0,407 

 

22,27±2,080*** 

 

21,18±2,080*** 

a - -   0,41±0,707 1,71±0,707*** 

d - -   30,05±22,204 -14,11±22,204** 

aa - -   2,09±2,242 -4,09±2,242*** 

ad - -   92,60±25,298*** -78,16±25,298*** 

X2 (dl) - - 5,55 (5) ns 2,86 (5) ns 0,01 (1) ns 7,63 (1) ** 

 

ns, *, ** et ***, non significatif, et significatif à des niveaux de probabilité de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement. † degré de liberté. 

 

 

 

 

 

 



74 

 

Tableau 12. Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 et su1, et 

test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du quatrième cycle d’autofécondation au niveau du premier dispositif (EP42 × A661) à 
Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Floraison 
femelle (j) 

 

m 

 

87,35±0,407 

 

87,78±0,641***  

 

80,34±0,407 

 

86,63±2,080*** 

 

78,83±0,407 

 

78,77±0,407 

a  -1,01±0,632ns  -1,29±0,632*   

d  -83,85±19,01***  -134,23±44,40**   

aa    -7,07±2,242**   

X2 (dl †) 10,27 (5) ns  6,64 (3) ns 3,92 (5) ns 4,19 (2) ns 2,82 (5) ns 3,92 (5) ns 

Hauteur 
de la 
plante 
(cm) 

m 215,04±2,080*** 116,07±2,080*** 172,46±2,080*** 139,32±2,080*** 148,76±2,080*** 148,06±2,080*** 

a 10,16±0,707*** -10,23±0,707*** 6,47±0,707*** 4,18±0,707*** 5,00±0,707*** 1,33±0,707** 

d -1246,30±44,40*** 928,64±44,40*** -56,26±44,40*** 572,95±44,40*** 98,60±44,40*** -324,25±44,40*** 

aa -51,23±2,242*** 44,02±2,242*** -1,73±2,242** 30,67±2,242*** -6,13±2,242*** -14,16±2,242*** 

ad -110,28±50,59*** 635,68±50,59*** -866,24±50,59*** 184,32±50,59*** -320,00±50,59*** 405,44±50,59*** 

X2 (dl) 3298,04 (1) *** 1,12 (1) ns 9,79 (1) ** 1,89 (1) ns 7,42 (1) ** 65,16 (1) *** 
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Tableau 12 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 

et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du quatrième cycle d’autofécondation au niveau du premier dispositif (EP42 × 
A661) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

N° 
d’épis 

 

m 

 

34,04±2,080*** 

 

-2,59±2,080** 

 

50,83±2,080*** 

 

33,53±0,407*** 

 

26,07±2,080*** 

 

18,75±2,080*** 

a 1,36±0,707*** 1,30±0,707*** 3,50±0,707*** -1,52±0,632** -1,83±0,707*** 1,83±0,707*** 

d -268,72±44,40*** 467,67±44,40*** -187,02±44,40***  91,73±44,40*** 66,56±44,40*** 

aa -5,74±2,242** 18,07±2,242*** -6,71±2,242***  1,16±2,242* 2,04±2,242*** 

ad -52,96±50,59** -240,16±50,59*** -412,8±50,59***  -143,84±50,59*** 122,56±50,59*** 

X2 (dl) 20,35 (1) *** 30,87 (1) *** 5,60 (1) ** 9,35 (4) ns 8,71 (1) ** 4,54 (1) * 

Poids de 
100 
graines 
(g) 

m - - 23,16±0,407 18,69±2,080*** 22,25±0,407*** 18,39±0,407 

a - -  2,33±0,707** 2,82±0,632***  

d - -  -26,33±44,40   

aa - -  0,89±2,242   

ad - -  -128,64±50,59*   

X2 (dl) - - 10,19 (5) ns 2,19 (1) ns 7,35 (4) ns 0,25 (5) ns 

  

ns, *, ** et ***, non significatif, et significatif à des niveaux de probabilité de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement. † degré de liberté. 
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Tableau 13. Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 et su1, et 

test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du premier cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 × A632) à 
Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Floraison 
mâle (j) 

 

m 

 

83,30±0,407 

 

83,24±0,407 

 

77,22±0,407 

 

77,81±0,407 

 

75,22±0,407***  

 

76,88±0,407*** 

a     -2,20±0,632*** -1,80±0,632** 

X2 (dl †) 8,28 (5) ns  3,08 (5) ns 4,45 (5) ns 6,16 (5) ns 6,04 (4) ns 4,05 (4) ns 

Floraison 
femelle (j) 

m 84,91±0,641*** 86,12±0,407 78,31±0,407 79,29±0,407 78,77±0,407 79,55±0,407 

a -0,18±0,632      

d 6,25±2,374**      

X2 (dl) 4,75 (3) ns 4,43 (5) ns 2,72 (5) ns 2,36 (5) ns 3,26 (5) ns 9,26 (5) ns 

Hauteur 
de la 
plante 
(cm) 

m 182,28±2,080*** 178,19±2,080*** 222,19±2,080*** 199,34±2,080*** 166,77±2,080*** 189,07±2,080*** 

a -7,06±0,707*** 7,30±0,707*** -5,63±0,707*** -6,52±0,707*** -6,73±0,632*** -6,50±0,707*** 

d -28,64±5,550** -21,68±5,550* -93,25±5,550*** 4,30±5,550** -9,46±5,550 -75,21±5,550*** 

aa -0,43±2,242 -5,64±2,242 -30,12±2,242*** -0,14±2,242 -7,91±2,242*** -32,84±2,242*** 

ad 34,14±6,324*** 16,12±6,324 32,94±6,324*** 2,60±6,324  -54,00±6,324*** 

X2 (dl) 479,62 (1) *** 566,94 (1) *** 1,62 (1) ns 12,88 (1) *** 0,11 (2) ns 8,70 (1) ** 
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Tableau 13 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 

et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du premier cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 × 
A632) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Stand 
(%) 

 

m 

 

84,15±2,080*** 

 

43,18±2,080*** 

 

72,25±2,080*** 

 

62,24±2,080*** 

 

58,93±0,641*** 

 

65,03±2,080*** 

a -1,43±0,707* -1,13±0,707 -2,30±0,707*** 0,65±0,707 -1,33±0,632* -5,00±0,707*** 

d -54,91±5,550*** 13,48±5,550* -1,14±5,550 1,00±5,550 -14,10±2,374*** -67,17±5,550*** 

aa -17,50±2,242*** 9,34±2,242*** -0,36±2,242 -2,77±2,242  -23,30±2,242*** 

ad 44,44±6,324*** 61,74±6,324*** 32,80±6,324*** -29,00±6,324***  -17,32±6,324** 

X2 (dl) 0,90 ns 232,66 *** 1,50 ns 0,89 ns 7,36 ns 0,20 ns 

N° 
d’épis 

m 33,08±2,080*** 29,31±2,080*** 39,62±2,080*** 42,01±2,080*** 38,33±2,080*** 43,91±2,080*** 

a -9,18±0,707*** -1,14±0,632 -0,85±0,707*** -3,35±0,707*** -8,50±0,707*** -8,00±0,707*** 

d -19,40±5,550*** -16,16±5,550** 5,43±5,550*** -3,08±5,550 8,01±5,550 -36,33±5,550*** 

aa -4,38±2,242*** -4,66±2,242* 3,34±2,242*** 1,47±2,242 2,67±2,242 -10,04±2,242*** 

ad 34,30±6,324***  -23,00±6,324*** -38,20±6,324*** 39,32±6,324*** -20,00±6,324** 

X2 (dl) 47,76 (1) *** 0,73 (2) ns 12,79 (1) *** 0,97 (1) ns 1,50 (1) ns 0,82 (1) ns 
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Tableau 13 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 

et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du premier cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 × 
A632) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Longueur 
d’épi (cm) 

 

m 

 

14,89±0,407 

 

14,96±0,407 

 

24,64±2,080*** 

 

17,45±0,407 

 

15,59±0,407 

 

14,88±0,407 

a   0,90±0,632    

d   -16,19±5,550**    

aa   -5,77±2,242*    

X2 (dl) 9,54 (5) ns 9,39 (5) ns 4,38 (2) ns 3,03 (5) ns 2,62 (5) ns 4,46 (5) ns 

 

ns, *, ** et ***, non significatif, et significatif à des niveaux de probabilité de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement. † degré de liberté. 
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Tableau 14. Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 et su1, et 

test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du deuxième cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 × A632) à 
Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Floraison 
mâle (j) 

 

m 

 

83,77±0,407***  

 

38,44±0,407 

 

79,28±0,407 

 

80,21±0,407 

 

78,55±0,407 

 

78,94±0,407 

a -1,01±0,632      

X2 (dl †) 9,01 (4) ns  6,19 (5) ns 2,97 (5) ns 2,14 (5) ns 4,13 (5) ns 9,00 (5) ns 

Floraison 
femelle (j) 

m 86,30±0,407 85,43±0,407 80,50±0,407 81,67±0,407 79,93±2,080*** 82,28±0,407 

a     2,00±0,707**  

d     -3,36±11,101  

aa     1,28±2,242  

ad     -32,00±12,649*  

X2 (dl) 6,50 (5) ns 10,84 (5) ns 6,28 (5) ns 3,99 (5) ns 2,38 (1) ns 7,20 (5) ns 
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Tableau 14 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 

et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du deuxième cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 
× A632) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Hauteur 
de la 
plante 
(cm) 

 

m 

 

148,77±2,080*** 

 

181,55±2,080*** 

 

176,61±2,080*** 

 

183,96±2,080*** 

 

132,71±2,080*** 

 

174,50±2,080*** 

a -4,33±0,707*** -10,00±0,707*** -9,74±0,707*** -18,65±0,707*** -10,00±0,707*** -6,33±0,707*** 

d 108,35±11,101*** -13,76±11,101** 37,41±11,101*** 17,38±11,101*** 140,31±11,101*** -70,66±11,101*** 

aa 6,48±2,242* -16,76±2,242*** 0,39±2,242 -8,96±2,242*** 22,01±2,242*** -15,42±2,242*** 

ad -127,48±12,649*** 26,72±12,649*** 29,12±12,649*** 92,84±12,649*** -10,64±12,649 -250,72±12,649*** 

X2 (dl) 364,34 (1) *** 35,41 (1) *** 69,72 (1) *** 9,60 (1) ** 139,07 (1) *** 63,72 (1) *** 

Stand 
(%) 

m 24,37±2,080*** 47,33±2,080*** 34,32±2,080*** 56,87±2,080*** 47,92±2,080*** 35,62±2,080*** 

a -6,26±0,707*** -9,40±0,707*** -175±0,707*** -11,75±0,707*** -6,33±0,707*** -18,66±0,707*** 

d 167,77±11,101*** -69,79±11,101*** 137,8±11,101*** -74,07±11,101*** -33,55±11,101*** 17,04±11,101*** 

aa 25,44±2,242*** -2,20±2,242* 34,41±2,242*** -5,48±2,242*** -1,85±2,242*** -12,68±2,242*** 

ad 109,24±12,649*** 33,60±12,649*** 92,40±12,649*** 86,80±12,649*** 87,96±12,649*** 80,04±12,649*** 

X2 (dl) 111,12 (1) *** 56,48 (1) *** 25,14 (1) *** 28,43 (1) *** 10,08 (1) ** 8,42 (1) ** 

 



81 

 

Tableau 14 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 

et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du deuxième cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 
× A632) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

N° 
d’épis 

 

m 

 

8,59±2,080*** 

 

21,44±2,080*** 

 

21,07±2,080*** 

 

39,48±2,080*** 

 

33,74±2,080*** 

 

30,55±2,080*** 

a -3,34±0,707*** -3,33±0,707*** -9,35±0,707*** -9,55±0,707*** -10,16±0,707*** -15,00±0,707*** 

d 51,57±11,101*** -40,35±11,101*** 98,45±11,101*** -55,70±11,101*** -17,97±11,101*** -1,48±11,101 

aa 15,33±2,242*** 0,30±2,242 21,31±2,242*** -2,40±2,242* 2,04±2,242*** -12,96±2,242*** 

ad 59,96±12,649*** -91,64±12,649*** 70,00±12,649*** -23,60±12,649*** 41,32±12,649*** 53,28±12,649*** 

X2 (dl) 17,31 (1) *** 1,62 (1) ns 3,34 (1) ns 31,68 (1) *** 7,65 (1) ** 8,96 (1) ** 

 

ns, *, ** et ***, non significatif, et significatif à des niveaux de probabilité de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement. † degré de liberté. 
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Tableau 15. Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 et su1, et 
test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du troisième cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 × A632) à 
Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Floraison 
mâle (j) 

 

m 

 

83,26±0,407 

 

82,72±0,407 

 

79,83±0,407 

 

77,03±2,080***  

 

78,44±0,407 

 

78,83±0,407 

a    -0,96±0,707***   

d    46,71±22,204***   

aa    3,56±2,242***   

ad    26,71±25,298***   

X2 (dl †) 4,63 (5) ns  4,14 (5) ns 3,05 (5) ns 6,68 (1) ** 5,96 (5) ns 10,83 (5) ns 

Floraison 
femelle 
(j) 

m 82,08±2,080*** 85,94±2,080*** 81,21±0,407 78,32±2,080*** 79,88±0,407 74,01±2,080*** 

a -1,64±0,707*** -1,04±0,707**  -0,94±0,707***  1,19±0,632 

d 34,49±22,204*** 12,34±22,204  48,16±22,204***  95,87±22,209*** 

aa 5,92±2,242*** -2,40±2,242  3,86±2,242***  7,98±2,244*** 

ad 42,13±25,298*** 64,09±25,298***  42,07±25,298***   

X2 (dl) 4,84 (1) * 53,95 (1) *** 3,45 (5) ns 7,47 (1) ** 5,96 (5) ns 1,50 (2) ns 
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Tableau 15 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 

et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du troisième cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 
× A632) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Hauteur 
de la 
plante 
(cm) 

 

m 

 

124,83±2,080*** 

 

167,47±2,080*** 

 

171,65±2,080*** 

 

197,46±2,080*** 

 

142,32±2,080*** 

 

129,01±2,080*** 

a 0,33±0,707 7,13±0,707*** -8,16±0,707*** -9,28±0,707*** -5,66±0,707*** -8,50±0,707*** 

d 335,23±22,204*** 28,31±22,204 36,99±22,204* -286,89±22,204*** 7,03±22,204 243,59±22,204*** 

aa 44,40±2,242*** -2,89±2,242 1,86±2,242 -24,69±2,242*** 5,28±2,242*** 18,17±2,242*** 

ad -15,38±25,298 -72,51±25,298*** 457,81±25,298*** 386,58±25,298*** 277,37±25,298*** 141,82±25,298*** 

X2 (dl) 266,66 (1) *** 1,30 (1) ns 85,98 (1) *** 39,36 (1) *** 60,82 (1) *** 43,87 (1) *** 

Stand 
(%) 

m 40,90±2,080*** 63,27±2,080*** 71,10±2,080*** 61,24±2,080*** 22,96±2,080*** 50,24±2,080*** 

a 3,70±0,707*** -9,81±0,707*** 5,45±0,707*** -7,05±0,707*** -4,66±0,707*** -8,33±0,707*** 

d 109,23±22,204*** -91,83±22,204*** -59,27±22,204*** -29,08±22,204*** 222,38±22,204*** -65,42±22,204*** 

aa 12,64±2,242*** -10,82±2,242*** 0,04±2,242 -9,58±2,242*** 19,75±2,242*** -6,53±2,242*** 

ad 35,53±25,298*** 178,57±25,298*** -68,09±25,298*** 31,15±25,298*** 224,27±25,298*** 111,81±25,298*** 

X2 (dl) 27,41 (1) *** 0,20 (1) ns 19,64 (1) *** 12,87 (1) *** 20,54 (1) *** 21,42 (1) *** 
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Tableau 15 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 

et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du troisième cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 
× A632) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

N° d’épis 

 

m 

 

23,29±0,641*** 

 

30,36±2,080*** 

 

32,35±2,080*** 

 

56,39±2,080*** 

 

13,74±2,080*** 

 

51,61±2,080*** 

a 2,66±0,632*** -7,83±0,632*** -5,30±0,707*** -5,39±0,707*** -10,66±0,707*** -12,00±0,707*** 

d -65,93±9,504*** -121,08±22,209*** 69,00±22,204*** -169,09±22,204*** 186,14±22,204*** -189,98±22,204*** 

aa  -8,03±2,244*** 12,08±2,242**** -23,36±2,242*** 16,92±2,242*** -19,84±2,242*** 

ad   38,51±25,298*** 5,32±25,298 202,93±25,298*** 69,13±25,298*** 

X2 (dl) 5,85 (3) ns 5,18 (2) ns 17,13 (1) *** 14,28 (1) *** 52,59 (1) *** 17,40 (1) *** 

Longueur 
d’épi 
(cm) 

m 15,01±0,641*** 12,96±0,407 16,85±0,407*** 15,01±0,407 14,02±0,407 12,92±0,407 

a 2,20±0,632***  2,12±0,632***    

d -19,27±9,504*      

X2 (dl) 6,44 (3) ns 4,88 (5) ns 0,92 (4) ns 2,06 (5) ns 5,98 (5) ns 2,55 (5) ns 

 

ns, *, ** et ***, non significatif, et significatif à des niveaux de probabilité de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement. † degré de liberté. 
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Tableau 16. Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 et su1, et 
test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du quatrième cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 × A632) 
à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Floraison 
mâle (j)  

 

m 

 

82,91±0,407 

 

83,13±0,407 

 

75,11±2,080*** 

 

75,50±2,080*** 

 

79,49±0,407 

 

80,37±0,641*** 

a   -1,77±0,632** -2,20±0,707***  -0,86±0,632 

d   174,02±44,408*** 158,02±44,408***  53,96±19,010** 

aa   6,17±2,242** 8,95±2,242***   

ad    126,40±50,596***   

X2 (dl †) 1,14 (5) ns 7,03 (5) ns 3,94 (2) ns 14,27 (1) *** 10,83 (5) ns 7,77 (5) ns 

Floraison 
femelle 
(j) 

m 85,67±0,407 86,12±0,407 82,14±0,641*** 77,56±2,080*** 80,94±0,407 82,45±2,080*** 

a   -0,91±0,632 -1,49±0,707***  0,17±0,707 

d   48,35±19,010* 142,63±44,408***  30,70±44,408*** 

aa    8,93±2,242***  2,73±2,242*** 

ad    91,68±50,596***  112,00±50,596*** 

X2 (dl) 3,91 (5) ns 8,22 (5) ns 4,65 (3) ns 15,09 (1) *** 7,84 (5) ns 5,35 (1)*  
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Tableau 16 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 

et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du quatrième cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 
× A632) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

Hauteur 
de la 
plante 
(cm) 

 

m 

 

234,41±2,080*** 

 

199,87±2,080*** 

 

163,41±2,080*** 

 

177,53±2,080*** 

 

150,56±2,080*** 

 

166,11±2,080*** 

a -17,03±0,707*** -10,93±0,707*** -0,77±0,707*** -18,53±0,707*** -9,33±0,707*** -8,66±0,707*** 

d -1623,91±44,408*** -1063,91±44,408*** 195,12±44,408*** -302,13±44,408*** -208,79±44,408*** -399,39±44,408*** 

aa -70,23±2,242*** -41,51±2,242*** 15,58±2,242*** -7,48±2,242*** -1,63±2,242*** -19,03±2,242*** 

ad 607,04±50,596*** 943,20±50,596*** 359,20±50,596*** 700,16±50,596*** 255,84±50,596*** -288,16±50,596*** 

X2 (dl) 74,43* (1) ** 665,70 (1) *** 15,52 (1) *** 160,51 (1) *** 362,91 (1) *** 85,65 (1) *** 

Stand 
(%) 

m 72,82±2,080*** 83,39±2,080*** 68,12±2,080*** 46,87±2,080*** 46,82±2,080*** 24,58±2,080*** 

a -8,85±0,707*** -6,59±0,707*** -0,15±0,707 -8,80±0,707*** 0,33±0,707 -2,00±0,707*** 

d -445,62±44,408*** -673,03±44,408*** 21,09±44,408 211,43±44,408*** -143,89±44,408** 256,88±44,408*** 

aa -21,11±2,242*** -34,91±2,242*** 2,34±2,242 10,71±2,242*** -3,90±2,242 3,06±2,242*** 

ad 645,28±50,596*** 445,12±50,596*** 168,00±50,596** -124,80±50,596* 181,44±50,596*** 106,56±50,596*** 

X2 (dl) 0,46 (1) ns 10,02 (1) ** 4,45 (1) ns 0,005 (1) ns 0,40 (1) ns 5,57 (1) * 
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Tableau 16 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 

et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du quatrième cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 
× A632) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

N° d’épis 

 

m 

 

38,71±2,080*** 

 

26,50±2,080*** 

 

31,87±2,080*** 

 

30,58±0,641*** 

 

39,25±2,080*** 

 

10,21±2,080*** 

a -4,95±0,707*** -6,26±0,707*** -5,30±0,707*** -8,22±0,632*** -7,67±0,707*** -2,00±0,707*** 

d -419,80±44,408*** -300,64±44,408*** 182,63±44,408*** 105,41±19,010*** -201,88±44,408*** 431,49±44,408*** 

aa -22,60±2,242*** -6,54±2,242*** 8,11±2,242***  -7,60±2,242*** 4,70±2,242*** 

ad 122,24±50,596*** 417,76±50,596*** -105,60±50,596*  394,88±50,596*** -74,88±50,596* 

X2 (dl) 13,74 (1) *** 16,49 (1) *** 2,40 (1) ns 5,08 (3) ns 6,44 (1) * 72,41 (1) *** 

Longueur 
d’épi (cm) 

m 17,83±2,080*** 11,50±0,407 16,85±0,407 15,00±0,407 13,86±0,407 12,70±0,407 

a -1,55±0,707***      

d -99,35±44,408***      

aa -5,35±2,242***      

ad 66,24±50,596***      

X2 (dl) 8,51 (1) ** 4,85 (5) ns 1,60 (5) ns 6,63 (5) ns 3,32 (5) ns 7,66 (5) ns 
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Tableau 16 (Cont.). Estimation des effets génétiques: effet moyenne (m), additif (a), de dominance (d) et épistatiques (aa et ad) des plantes Su1 

et su1, et test de χ² sur les analyses des moyennes des générations du quatrième cycle d’autofécondation au niveau du deuxième dispositif (A619 
× A632) à Alger (ENSA), Pontevedra en 2010 (MBG10) et à Pontevedra en 2011 (MBG11). 

Traits Effet 
génétique 

ENSA MBG10 MBG11 
Su1 Su1 Su1 su1 Su1 su1 

 

N° de 
rangs/ 

épi 

 

m 

 

17,79±2,080*** 

 

13,50±0,407 

 

14,15±0,407 

 

14,25±0,407 

 

14,07±0,407 

 

13,71±0,407 

a -2,53±0,707***      

d -90,38±44,408***      

aa -5,25±2,242***      

ad 59,04±50,596***      

X2 (dl) 5,43 (1) * 1,50 (5) ns 7,57 (5) ns 8,90 (5) ns 4,78 (5) ns 4,58 (5) ns 

 

ns, *, ** et ***, non significatif, et significatif à des niveaux de probabilité de 0,05, 0,01, et 0,001, respectivement. † degré de liberté. 
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Annexe III 

Tableau 17. Intervalle des régions génomiques flanquants le locus Su1a et position de la région génomique critique qui co-ségrége 
avec le locus Su1. 

Population Intervalle  
position (bpc) 

Intervalle 
position (cMd) 

Longueur  
tolale b 
 

La taille de la zone critique qui co-ségrége avec le 
locus Su1 

Début Fin Début Fin bp cM Gauche 
(bp) 

Droite 
(bp) 

Gauche 
 (cM) 

Droite 
 (cM) 

B73 x P39           

RILs Su1Su1            
Maximum 3895352 245123514 0,1 141,1 Chre. 141,1 33290165 195409499 53,7 85,9 
Minimum 35769506 63722896 53,4 55,4 27953390 2 1416011 14008881 0,3 0,2 
RILs su1su1            
Maximum 3895352 245123514 0,1 141,1 Chr. 141,1 33290165 195409499 53,7 85,9 
Minimum 29031200 76122802 49,4 56,3 47091602 6,9 8154317 26408787 4,3 1,1 
B73 x I14h           
RILs Su1Su1            
Maximum 3895352 245123514 0,1 141,1 Chr. 141,1 33290165 195409499 53,7 85,9 
Minimum 35769506 63722896 53,4 55,4 27953390 2 1416011 14008881 0,3 0,2 
RILs su1su1            
Maximum 3895352 245123514 0,1 141,1 Chr. 141,1 33290165 195409499 53,7 85,9 
Minimum 35769506 79358903 53,4 56,5 43589397 3,1 1416011 29644888 0,3 1,3 
 

a
 Le locus Su1 est situé entre la position 53.7 cM et la position 55.2cM sur la carte génétique de la NAM. 

b Le locus Su1 locus est inclus dans l’intervalle. c Pair de base,  d Centimorgan et  e  Chromosome entier. 
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Tableau 18. Marqueurs SNPs montrant une distorsion de ségrégation dans les populations 
(B73 x P39) et (B73 x Il14h) pour les allèles parentaux P39* et Il14h* vs l’allèle parental de 
la lignée B73, valeur du χ2 et position génétique (cM) de chaque marqueur. 

Population 

B73 × P39 B73 × Il14h 

Marqueurs Valeur χ2† cM‡ Marqueurs Valeur χ2  cM 

PZA02138.1 26.0 33.8 PZA02385.6 25.3 39.2 

PZA01122.1 28.7 33.9 PHM8527.2 25.3 40.4 

PZA02385.6 45.0 39.2 PZA00139.4 27.1 43.9 

PHM8527.2 45.0 40.4 PZA01422.3 37.7 47.7 

PZA00139.4 56.1 43.9 PZA03048.18 42.7 48.3 

PZA01422.3 71.4 47.7 PZA02457.1 58.9 49.4 

PZA03048.18 83.0 48.3 PZA02002.1 53.0 49.4 

PZA02457.1 101.7 49.4 PHM15427.11 109.4 52.1 

PZA02002.1 95.9 49.4 PZA02705.1 109.4 52.1 

PHM15427.11 115.5 52.1 PZA03247.1 129.7 52.8 

PZA02705.1 115.5 52.1 PZA01106.3 114.7 52.8 

PZA03247.1 130.8 52.8 PHM13623.14 114.7 52.8 

PZA00541.1 119.3 52.8 PZA01713.4 114.7 52.8 

PZA01106.3 116.3 52.8 PHM5572.19 114.7 52.8 

PHM13623.14 116.3 52.8 PZA00541.1 114.7 52.8 

PZA01713.4 116.3 52.8 PZA03385.1 129.0 53.4 

PHM5572.19 116.3 52.8 PZA01751.2 129.0 53.7 

PZA03385.1 134.5 53.4 PZA01759.1 162.0 55.4 

PZA01751.2 155.0 53.7 PHM14055.6 162.0 55.4 
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Tableau 18 (Cont.). Marqueurs SNPs montrant une distorsion de ségrégation dans les 
populations (B73 x P39) et (B73 x Il14h) pour les allèles parentaux P39* et Il14h* vs l’allèle 
parental de la lignée B73, valeur du χ2 et position génétique (cM) de chaque marqueur. 

 Population 

B73 × P39 B73 × Il14h 

Marqueurs Valeur χ
2† cM‡ Marqueurs Valeur χ

2  cM 

PZA01759.1 163.0 55.4 PZA00726.8/10 162.0 55.4 

PHM14055.6 163.0 55.4 PHM1307.11 162.0 55.4 

PZA00726.8/10 163.0 55.4 bt2.7/4 161.0 55.8 

PHM1307.11 163.0 55.4 PZA03254.1 155.4 56.0 

bt2.7/4 161.0 55.8 PZA03587.1 155.4 56.0 

PZA03254.1 154.1 56.0 PZA03597.1 149.3 56.1 

PZA03587.1 154.1 56.0 PZA03270.2 138.1 56.3 

PZA03597.1 154.1 56.1 PZA00218.1 138.1 56.4 

PZA03270.2 152.2 56.3 PZA02767.1 134.0 56.5 

PZA00218.1 144.5 56.4 PZA03564.1 120.8 57.0 

PZA02767.1 140.5 56.5 PZA03203.2 114.6 57.4 

PZA03564.1 137.5 57.0 PZA00104.1 110.4 57.7 

PZA03203.2 137.5 57.4 PZA03231.1 110.4 57.9 

PZA00104.1 137.5 57.7 PZB00093.7 106.4 58.3 

PZA03231.1 137.5 57.9 PZA03409.1 105.6 58.6 

PZB00093.7 126.3 58.3 PZA00704.1 105.6 58.6 

PZA03409.1 126.3 58.6 fea2.3 105.6 58.8 

PZA00704.1 126.3 58.6 PZA02027.1 102.6 58.8 

fea2.3 127.2 58.8 PZA03459.1 103.8 58.9 
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Tableau 18 (Cont.). Marqueurs SNPs montrant une distorsion de ségrégation dans les 
populations (B73 x P39) et (B73 x Il14h) pour les allèles parentaux P39* et Il14h* vs l’allèle 
parental de la lignée B73, valeur du χ2 et position génétique (cM) de chaque marqueur. 

  Population 

B73 × P39 B73 × Il14h 

Marqueurs Valeur χ
2†  cM‡ Marqueurs Valeur χ

2  cM 

PZA02027.1 127.2 58.8 PZA02147.1 95.0 60.6 

PZA03459.1 126.3 58.9 PZA03152.3 89.5 61.8 

PZA02147.1 105.9 60.6 PZA02982.7 89.5 61.8 

PZA03152.3 105.0 61.8 PZA02992.15 89.5 62.0 

PZA02982.7 105.0 61.8 PZA00057.2 80.4 65.9 

PZA02992.15 104.2 62.0 PZA01926.1 80.4 69.8 

PZA00057.2 83.8 65.9 PZA03116.1 31.9 75.3 

PZA01926.1 83.8 69.8 PZA00453.2 29.0 76.2 

PZA03116.1 34.7 75.3 PZA01289.1 24.4 77.2 

PZA00453.2 33.1 76.2    

PZA01289.1 30.6 77.2    

PHM3155.14 23.3 78.4     

 
* Le locus Su1 est situé entre la position 53.7 cM et la position 55.2cM sur la carte génétique 

de la NAM. 
† Valeur χ2 avec dl = 1 et la valeur P ajusté par la méthode de Bonferroni. 
‡ Position sur la carte génétique de la NAM (cM) 
 


