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Abstract 

Assessment of genetic diversity among chickpea (Cicer arietinum L.) germplasm at the 

morphological and molecular levels is fundamental for chickpea breeding and genetic 

resources conservation. Genetic variability of 46 chickpea genotypes including 42 Algerian 

genotypes and four control varieties was evaluated by using 15 agromorphological traits.  

Eleven molecular markers including nine simple sequence repeats, one sequence 

characterized amplified region (SCY17) and one gene-specific (CaETR4) were used to 

characterize the 46 genotypes and eight references varieties added for their 

resistance/susceptibility diseases. Genotypes resistant to Ascochyta blight were identified by 

the presence of SCY17 and CaETR4 markers. High diversity was observed for all measured 

morphological traits between genotypes. Yield components, plant height, phenological traits 

and growth habit were the most traits involved in variation among genotypes and were 

partitioned into four groups by using principal component analysis. According to the multiple 

comparison based on Fisher test, 26 landraces genotypes were high yielding than the most 

productive reference varieties. While, the results of Best Linear Unbiased Predictors (BLUPs) 

highlighted 6 superior genotypes in which two appeared as superior in fisher test results. All 

molecular markers were polymorphic. In total, 91 alleles were obtained ranging from 2 to 21 

per locus with average of 8.27 alleles per marker. Polymorphism information content ranged 

from 0.58 to 0.99 with an average value of 0.87. UPGMA clustering and Bayesian-based 

model structure analysis grouped genotypes into two clusters, but the distribution of the 

genotypes by cluster was not the same for the two analyses. According to the presence of 

markers indicating resistance to Ascochyta blight (SCY17 and CaETR4), three resistant 

genotypes (FLIP 82-C92, ILC 6909, ILC 7241) were selected and should be tested in 

controlled conditions for confirmation. Considering the narrow diversity of cultivated 

chickpea, the Algerian genotypes can be considered as interesting for future breeding 

programs.  

Keywords: agro-morphological characterization, genetic diversity, genetic structure, 

landrace, PIC, SCAR, SSR markers. 
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Résumé  

L'évaluation de la diversité génétique du germplasm du pois chiche (Cicer arietinum L.) aux 

niveaux agro-morphologique et moléculaire est fondamentale pour la sélection du pois chiche 

et la conservation des ressources génétiques. La variabilité génétique de 46 génotypes de pois 

chiches, dont 42 génotypes algériens et quatre variétés témoins, a été évaluée en utilisant 15 

caractères agro-morphologiques. Onze marqueurs moléculaires, dont neuf répétitions de 

séquences simples, une région amplifiée caractérisée par une séquence (SCY17) et un gène 

spécifique (CaETR4) ont été utilisés pour caractériser les 46 génotypes et huit variétés de 

référence rajoutées pour leur résistance/sensibilité aux maladies. Les génotypes résistants à 

l’Ascochyta blight ont été identifiés par la présence des allèles de résistance des marqueurs 

SCY17 et CaETR4. Une grande diversité a été observée pour tous les caractères 

morphologiques étudiés. Les composantes du rendement, la hauteur de la plante, les 

caractères phénologiques et le port, s’avèrent être les caractères les plus impliqués dans la 

variation entre les génotypes ; sur cette base, les génotypes ont été subdivisés en quatre 

groupes distincts. La comparaison multiple des moyennes par le test de Fisher a révélé 26 

génotypes locaux plus productifs que la variété témoin la plus productive. De plus, l’analyse 

des BLUPs, a identifié 6 génotypes supérieurs en termes de production en grain dont deux 

seulement ont été révélés par le test de Fisher. Tous les marqueurs moléculaires étaient 

polymorphes. Au total, 91 allèles ont été révélés allant de 2 à 21 allèles par locus avec une 

moyenne de 8,27 allèles par marqueur. Le PIC variait de 0,58 à 0,99 avec une valeur moyenne 

de 0,87. L’UPGMA et l'analyse de la structure des populations ont regroupé les génotypes en 

deux clusters, mais la distribution des génotypes par cluster n'était pas la même pour les deux 

analyses. Selon la présence des allèles de résistance à l’Ascochyta blight (SCY17 et 

CaETR4), trois génotypes putatives résistants (FLIP 82-C92, ILC 6909, ILC 7241) ont été 

sélectionnés et doivent être testés dans des conditions contrôlées pour la confirmation de leur 

résistance. Compte tenu, du pool génétique étroit du pois chiche cultivé, les génotypes 

algériens peuvent être considérés comme intéressants pour les futurs programmes de 

sélection. 

Mots-clés: caractérisation agro-morphologique, diversité génétique, structure génétique, 

variétés locales, PIC, SCAR, marqueurs SSR. 
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 ملخص

لتحسين   أساسي أمر الجزيئي و المورفولوجي المستوي على (.Cicer arietinum L) للحمص الوراثي التنوع تقييم

 المورفولوجي المستوى على الوراثي التنوع تقييم تم  الدراسة، هذه في  .الوراثية المواردعلى  ظاحفال و الحمصنوعية 

 استعملت أصناف وأربعة جزائري نمط 42 منها حمص من نمط 46 لـ  الجزىئي و الجيني المستوى على و الزراعي

 ADN نووية ريبية احماض ثمانية.  جزيئية علامة عشرة إحدى و مورفولوجية سمة 15 استخدام تم الغرض لهذا. كمرجع

 الجينية الأنماط على التعرف إن. لها حساسة أو الأمراض بمقاومة معروفة انماط من تاستخلص الجزيئية للدراسة اضيفت

 معًا  CaETR4 و SCY17 الجزئيتين للعلامتين المقاومة أليلات وجود اثبات بواسطة ممكن اصبح للأسكوكيتا المقاومة

 . الجينية الأنماط بين المدروسة المورفولوجية الصفات لجميع كبير تنوع الإحصائية تحاليل نتائج أظهرت. النمط نفس في

 تمثلت لتيا و الوراثية الأنماط بين الاختلاف عن المسؤولة السمات باستنتاج   (ACP)الرئيسية المكونات ليلاتحسمحت 

 تقسيم تم )الرئيسي المكون تحليل( التحلي نفس يلع استنادا. النبات وقوام الفينولية ،الصفات النبات ،طول الغلة مكونات: في

 المتعددة ةلاختبار المقارن وفقا. مرفولوجيا المتشابهة الأنماط تضم واحدة كل مجموعات أربع إلى الدروس الحمص أنماط

 انماط 6 اظهر فقد  BLUPsتحليل أما انتاجا، الاكثر بالمرجع مقارنة منتج نوع كأفضل محلي نوع 26 استخلاص تم لفيشر

 21 إلى 2 بين ما يتراوح اليل 91 عليها المتحصل الاليلات الكلي مجموعال .فيشر تحليل في ظهرت منها فقط 2 ,انتاجا اكثر

 المجموعات تحليل. 0.87 قيمتة بمتوسط 0.99 إلى 0.58 بين ماPIC  تراوح. لجزئية للعلامة أليلل 8.27 بمعدل و اليلة

 تم المقاومة، اليلات وجود على بناءا. فقط مجموعتين الى النماط قسموا الجيني التركيب تحليل و UPGMA الهرمية

 الضيق التنوع إلى بالنظر(. FLIP 82-C92،ILC 6909 ILC7241)  للاسكوكيتا مقاومة جينية أنماط بثلاثة التعريف

 .المستقبلية الوراثي التحسين لبرامج للاهتمام مثير الجزائري الوراثي التنوع اعتبار يمكن المزروع، للحمص

 PIC ،SCARالسلالة، الوراثي، التركيب الوراثي، ،التنوع المورفولوجي الزراعي التوصيف: المفتاحية الكلمات  

،علامات
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Introduction  

 La sécurité alimentaire est un sujet d’actualité vu que les besoins s’accroissent 

parallèlement à la croissance continue de la population à l’échelle mondiale (Vural et 

Karasu, 2007). L’Organisation des Nations Unis pour l’Alimentation et l’Agriculture (FAO), 

estime que la population mondiale passera de 7 milliards à plus de 9 milliards en 2050 d’où 

l’obligation d’augmenter la production alimentaire de 70% (FAO, 2019). 

 Les légumineuses à graines très riches en protéines végétales constituent un élément 

crucial dans l’agriculture et dans l’alimentation humaine (Vural et Karasu, 2007). Elles 

contribuent à l’amélioration durable de l’environnement en raison de leur unique capacité de 

fixation d’azote atmosphérique et donc maintenir et restaurer la fertilité des sols et améliorer 

les rendements de la culture suivante ou celle en association (Vural et Karasu, 2007). Ces 

légumineuses en association avec les céréales constituent un régime alimentaire équilibré, une 

riche source d’énergie, de minéraux et de certaines vitamines (Jukanti et al., 2012).  

 Le pois chiche (Cicer arietinum L.) est la deuxième culture de légumineuses la plus 

importante au monde en termes de superficie et de production après le haricot commun (FAO, 

2019). Le pois chiche est très apprécié dans le système de culture pour l’amélioration de la 

fertilité du sol en fixant l'azote atmosphérique ; cette culture peut satisfaire jusqu'à 80% de ses 

besoins en azote grâce seulement à la fixation symbiotique. Le pois chiche laisse une quantité 

substantielle d'azote résiduel pour les cultures suivantes et ajoute de la matière organique pour 

maintenir et améliorer les propriétés physico-chimiques du sol (Gaur et al., 2010). Le pois 

chiche est apprécié pour la composition nutritive de ses graines, riches en protéines et utilisées 

pour corriger les carences en protéines animales (Shrestha et al., 2011). 

 En Algérie, la production du pois chiche, l'une des importantes sources de protéines, 

est en dessous des besoins nationaux ce qui nous oblige à assurer le déficit par des 

importations. En effet, l'Algérie est le 5
ème

 plus grand importateur de pois chiche au monde et 

le 1
er

 en Afrique (FAO, 2019). Cette situation est une conséquence d’un certain nombre de 

contraintes technico-économiques auxquelles s’ajoute l’érosion génétique. 

 Durant les années cinquante, plusieurs travaux d’inventaire et de caractérisation ont 

été entrepris sur des cultivars locaux et introduits et plus d’une trentaine de variétés ont été 

identifiées. Ces travaux traduisaient bien l’existence d’une variabilité génétique du pois 

chiche en Algérie. Malheureusement, cette diversité génétique n’a pas fait l’objet de gestion 
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ou de conservation et par conséquent, aucune collection n’a pu être préservée et les cultivars, 

populations ou variétés de pois chiche ont disparus. Actuellement, seules onze variétés sont 

produites pour répondre aux exigences des différentes zones agro-écologiques et faire face 

aux variations biotiques et abiotiques (Amri–Tiliouine, 2020). 

 L'indisponibilité des variétés/populations locales et l’absence d’information complète 

sur leur diversité génétique aux niveaux morphologique et moléculaire, a limité l'utilisation du 

pois chiche algérien. Des collections conservées dans certaines banques de semences et 

particulièrement celles de l’ICARDA, peuvent être utilisées à des fins de sélection après 

qu’une caractérisation agronomique, génétique et culinaire soit réalisée. 

 Les caractères morphologiques sont les déterminants les plus puissants de la valeur 

agronomique des végétaux. Les variations phénotypiques représentent un outil peu coûteux et 

facile pour identifier des génotypes avec les caractères agronomiques désirés dans la sélection 

du pois chiche (précocité, taille des graines, rendement en graines, port érigé, tolérance au 

stress). Toutefois, ces caractères morphologiques sont souvent biaisés par les facteurs 

environnementaux (Jannatabadi et al., 2013 ; Zaccardelli et al., 2013). En conséquence, 

l’usage de nouvelles approches d’ordre moléculaire peut fournir des informations plus fiables 

pour l’évaluation de la diversité (Ghaffari et al., 2014). 

 Les marqueurs moléculaires, contrairement aux marqueurs associés à des 

caractéristiques morphologiques ou biochimiques, révèlent directement les modifications du 

patrimoine génétique, c'est-à-dire de l'ADN, qu'elles se traduisent ou non par une 

modification phénotypique. Divers marqueurs ont été utilisés pour l'analyse de la diversité du 

pois chiche. Les marqueurs microsatellites ou marqueurs SSR (Simple Sequence Repeat) qui 

ont été extrêmement utiles pour estimer la diversité génétique en raison de leur : (i) abondance 

dans les génomes, (ii) co-dominance, (iii) neutralité et (iv) surtout pour leur capacité inhérente 

à résoudre un degré élevé de variabilité (Powell et al., 1996 ; Varshney et al., 2005 ; Sethy et 

al., 2006). Ces marqueurs microsatellites tels que les SSR ou STMS (Sequence Tagged 

Microsatellite Sites) ont été utilisés avec succès pour l'analyse de la diversité de plusieurs 

espèces de pois chiche (Iruela et al., 2002 ; Nguyen et al., 2004 ; Singh et al., 2008 ; Castro 

et al., 2011 ; Jannatabadi et al., 2013). De plus, les marqueurs moléculaires liés aux 

caractères d'intérêt permettent la détection d'allèles favorables dans les programmes de 

sélection et donc évitent les évaluations complexes et longues. Parmi ces marqueurs, des 

gènes/QTL liés à la résistance à plusieurs maladies, tel que l’anthracnose causée par 
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Didymella rabiei (Kovatsch.) Arx. (anamorphe : Ascochyta rabiei (Pass.) Labr)  (Millan et 

al., 2003 ; Iruela et al., 2006 ; Lichtenzveig et al., 2006 ; Imtiaz et al., 2008 ; Anbessa et 

al., 2009 ; Madrid et al., 2013 ; Sabbavarapu et al., 2013) et la fusariose vasculaire du pois 

chiche causée par Fusarium oxysporum f. sp. ciceris (Padwick) Matuo et Sato (Sharma et al., 

2004 ; Cobos et al., 2005 ; Sharma et al., 2005 ; Gowda et al., 2009; Tosh et al., 2012 ; 

Sabbavarapu et al., 2013) ont été identifiés.  

 En prenant en considération la situation d’érosion des variétés/populations locales du 

pois chiche (Cicer arietinum L.), il s’avère très important de reconstituer une collection locale 

sur laquelle des caractérisations multidisciplinaires seront menées pour établir une base de 

données fiable qui aidera dans la préservation et la valorisation du pois chiche en Algérie. 

Notre travail de recherche s’inscrit dans ce cadre ; il a porté sur une caractérisation agro-

morphologique et moléculaire, d’une collection algérienne de génotypes de pois chiche (Cicer 

arietinum L.) provenant en majeure partie de banques de gènes étrangères. Les nombreux 

résultats obtenus contribueront non seulement à la conservation, mais aussi à l’amélioration 

du pois chiche en Algérie. 

 Le mémoire de ce travail de recherche a été organisé en quatre parties. Il a été initié 

par une synthèse bibliographique qui situe le travail en se basant sur les données existantes ; 

suivi par la partie ‘matériels et méthodes’ dont laquelle la démarche suivie a été expliquée. La 

troisième partie a été dédiée aux résultats et discussion qui a été structurée en deux volets, le 

premier aborde la caractérisation agro-morphologique et le deuxième la caractérisation 

moléculaire. Enfin, une conclusion, sur l'ensemble des travaux, et des perspectives ont été 

précisées.
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1. Présentation de la culture 

1.1.  Origine géographique  

 Le pois chiche est l'une des premières légumineuses à grains à être domestiquée dans 

l'ancien monde (Van der Maesen, 1987). Les plus anciens botanistes ont postulé plusieurs 

origines géographiques différentes. De Candolle (1883) a délimité la zone d’origine entre le 

sud du Caucase et le nord de la Perse ; Vavilov (1926) a identifié deux centres primaires 

d'origine, l'Asie du Sud et la Méditerranée et un centre secondaire en Ethiopie.  Ladizinsky et 

Adler (1976), en se basant sur l'analyse des protéines cytogénétique, et Van der Maesen 

(1987) en fonction de la présence des espèces annuelles étroitement liées aux C. reticulatum 

et C. echinospermum, ont considéré le sud-est de la Turquie jouxtant la Syrie comme le centre 

d'origine du pois chiche.  

1.2.  Systématique et taxonomie 

 Les enquêtes sur la parenté génétique entre les espèces du Cicer étaient réalisées au 

début par l'évaluation des similitudes caryo-morphologique (Singh et Ocampo 1993), des 

analyses des motifs des isoenzymes (Labdi et al., 1996), l'hybridation interspécifique (Singh 

et Ocampo 1993), et de la caractérisation de la chromatine (Galasso et al., 1996) entre les 

pois chiches et les parents sauvages. Les résultats de ces études ont indiqué que C. arietinum 

pourrait avoir comme progéniteur C. reticulatum. Plus récemment, les marqueurs 

moléculaires (Choumane et al., 2000; Sudupak et al., 2002 ; Nguyen et al., 2004) ont 

confirmé cette relation ancestrale. 

 Sur le plan taxonomique, le pois chiche se rattache à la famille des : Papilionacées ou 

Fabacées, genre Cicer. Van Der-Maessen (1979) a décrit les espèces de ce genre et il les a 

réparti en trois groupes : éspèces annuelles sauvages, espèces pérennes sauvages et une seule 

espèce annuelle cultivée : Cicer arietinum L. 

1.3.  Morphologie 

 Sur le plan botanique, le pois chiche cultivé (Cicer arietinum L.) est une plante 

herbacée (dressée ou rampante), annuelle, diploïde (2n=16) et autogame présentant moins de 

1% d’hybridation naturelle (Singh et Reddy, 1991). Elle comporte (Figure 1) une tige de 30 

cm à 70 cm de hauteur, d’aspect velu et glanduleux. Elle est constituée de 1 à 8 branches 

primaires, des branches secondaires et tertiaires. On se basant sur l’angle des branches de la 
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verticale, cinq types de port peuvent être identifies: érigés, semi-dressés, semi-étalés, étalés et 

prostrés (Gaur et al., 2010). Les feuilles du pois chiche sont velues, composées et 

imparipennées avec 5 à 17 paires de folioles crénelées-dentées (Gaur et al., 2010). Les fleurs 

du pois chiche sont hermaphrodites, de couleurs violettes ou pourpres, blanches et parfois rose 

(Figure 2). Les fruits sont des gousses ovales à réniformes, mesurent entre 15 et 30 mm de 

long sur 8 à 15 mm de large et porte de 1 à 3 graines (Saxena and Singh, 1987). Les graines 

chez le pois chiche présentent peu d’albumen, leurs couleurs, leurs tailles ainsi que leurs 

formes, varient selon le type de pois chiches. En effet, trois types existent, à savoir :  

 Type Desi ou "microsperma" : caractérisé par des petites graines, angulaire avec la 

présence éminente d’un bec et une surface rugueuse. Les graine de ce type se 

caractérisent aussi par des téguments colorés et épais ; les couleurs comprennent 

diverses nuances qui combinent : le marron, le jaune, le vert et le noir (Figure 3) ;  

 Type Kabuli ou "macrosperma" : caractérisé par des grosses graines, de couleur 

blanche ou beige avec la forme de « tête de bélier », des téguments minces et lisses 

(Figure 3) ;  

 Un troisième type intermédiaire appelé Gulabi a été identifié par certains auteurs, 

présente des grains lisses, de couleur claire et d'une taille moyenne (ITGC, 2011). 

 Le système racinaire du pois chiche est généralement fort et profond (peut attendre les 

1m) qui se développe dans les deux sens, latéral et pivotant. Les racines latérales forment des 

nodules avec les bactéries symbiotiques, Rhizobium, capables de fixer l'azote atmosphérique 

sous une forme utilisable par les plantes. Les nodules sont visibles environ un mois après la 

levée des plantes, et généralement confinés aux premiers 15 cm de la surface (Gaur et al., 

2010). Les études récentes ont rapporté que les populations de rhizobium du pois chiche sont 

assez divers et se répartissent en plusieurs espèces à savoir Mesorhizobium amorphae, 

Mesorhizobium loti, Mesorhizobium tianshanense, Mesorhizobium oportunistum, 

Mesorhizobium abyssinicae et Mesorhizobium shonense.L ; mais avec une dominance de 

Mesorhizobium ciceri et  de Mesorhizobium mediterraneum (Zhang et al., 2020). 



CHAPITRE I   SYNTHSE BIBLIOGRAPHIQUE 
 

7 
 

 

Figure 1 : Description morphologique du pois chiche (Kudapa et al., 2018) 

 

 

Figure 2 : Les différentes couleurs de fleurs de pois chiche (Bellemou et al., 2016) 

Figure 3 : Les différents types de graine de pois chiche (Sing et al., 2015) 
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2. Exigences culturales 

 Le pois chiche est une culture peu exigeante en qualité du sol. Il peut être cultivé dans 

différent types de sol ; mais il préfère les sols lourds, profond, bien drainé, de texture 

limoneuse et argilo-siliceuse et il redoute les sols calcaires qui prédisposent la plante à 

produire des graines de mauvaise cuisson. Le pH optimum du sol pour cette culture varie de  

6 à 9 (ITGC, 2011). Quant à la fertilisation, la formule générale de fertilisation recommandée 

pour l'Algérie est : 10-20 U d'azote/ha au stade 6 à 8 feuilles, 50-75 U de P2O5/ha et 70-91 U 

de K2O/ha (ITGC, 2011).   

 Le pois chiche est une légumineuse alimentaire de saison fraîche qui peut être cultivée 

dans une gamme de climats allant des tropiques semi-arides aux environnements tempérés.  

 La température exerce une forte influence sur les phases végétatives et reproductrices 

du pois chiche (Summerfield et al., 1979). Une température ambiante, variant de 21 à 29°C 

le jour et de 15 à 21°C la nuit, assure un bon développement végétatif du pois chiche. Les 

basses températures inférieures à 5°C inhibent la formation de gousses. Des températures 

excessives en période de floraison provoquent la coulure des fleurs et l'échaudage du grain 

(ITGC, 2011). 

 Le pois chiche est considéré comme étant une plante de jour long (Summerfield et al., 

1979). L'intensité de la lumière et de la durée d’éclairement sont des facteurs importants pour  

la nodulation et la fixation d’azote (Summerfield et al., 1979).  

 Cicer arietinum est aussi une espèce relativement résistante à la sécheresse. Grâce à 

son enracinement profond, elle peut extraire l'eau à partir des couches allant jusqu'à 1,5 m. 

Ses besoins physiologiques se situent entre 300 et 400 mm (ITGC, 2011).  Cependant, comme 

la plupart des légumineuses à graines, le pois chiche est sensible à la sécheresse à certaines 

périodes. Sa plus grande sensibilité se situe à la floraison, un déficit hydrique à ce stade-là, se 

traduit par une diminution du nombre de gousses, de poids de 100 grains et par une 

augmentation de gousses vides (Wery et al., 1988). Tandis qu'un excès d'eau provoque un 

prolongement de son stade végétatif et le rond sensible aux maladies (ITGC, 2011). 

 Le pois chiche représente un très bon précédent cultural;  il peut être utilisé dans les 

systèmes de rotation et d’association culturales avec d’autres cultures notamment pour les céréales 

dans le but d’assurer une meilleure utilisation des ressources en azote. Latati et al., (2019) ont 
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rapporté dans leur étude ; une augmentation considérable des rendements et une élévation de 

la biomasse aérienne des cultures en association (association pois chiche/blé dur) par rapport à  

la monoculture. Compte tenu de la spécificité pois chiche /rhizobium, il est recommandé 

l’inoculation de rhizobium et l’apport d’engrais inorganiques qui sont hautement efficaces 

pour l’amélioration des rendements du pois chiche en quantité et en qualité avec un coût 

réduit surtout lors de l'introduction de la variété de pois chiche ou de l’espèce elle-même dans 

certaines régions où elles non jamais été cultivé au part avant (Zhang et al. 2020).   

3. Types de culture de pois chiche 

 Le pois chiche est une espèce de jours longs. Les photopériodes prolongées et les 

températures élevées accélèrent les phases de développement végétatif et reproducteur 

(Summerfield et al., 1979). Singh et Reddy (1991) ont rapporté que bien qu'il y ait des 

différences génotypiques dans la sensibilité du pois chiche à la photopériode et à la 

température, les durées des phases végétatives et reproductives diminuent linéairement avec 

l'augmentation de la photopériode et de la température.  

 En Algérie, on distingue deux types de cultures selon la période de semis à savoir le 

pois chiche d'hiver et le pois chiche de printemps.  

 L'Algérie en tant que région méditerranéenne, le pois chiche est semé 

traditionnellement au printemps (15 février - 15 mars) ;  les contraintes majeures de ce type de 

culture sont la chaleur et la sécheresse qui se traduisent par des rendements faibles et 

variables.  

 Les travaux de l’ITGC préconisent le semis précoce d'hiver entre la mi-novembre et la 

mi-décembre vu qu'il permet un bon développement des plants et une  amélioration 

considérable du rendement. Cependant ce dernier, nécessite un choix minutieux de variétés 

résistantes à l'anthracnose et un contrôle rigoureux des mauvaises herbes. Pour cette raison un  

programme sur le pois chiche a été réalisé, dans les années 80, initié par  l'ICARDA en 

collaboration avec l'ITGC. Un vaste programme d'essais, échelonné sur une décennie, mené 

dans différentes conditions agro-écologiques a permis la sélection de plusieurs variétés de 

pois chiche présentant une résistance au froid et à l’anthracnose. Parmi ces variétés: Chetoui 1 

ou ILC 3279 (1984), Chetoui 2 ou ILC 482 (1985), FLIP 85-54 C (1988), FLIP 85-17C 

(1989), FLIP 84-79 C (1989), FLIP 82-150C (1993), FLIP 90-13 C (1993) (ICARDA et al., 

2005). 
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4. Stress biotiques et abiotiques 

 Le pois chiche, cultivé dans divers types d’environnements, est soumis à des facteurs 

du milieu très diversifiés, ces derniers ont une influence colossale sur la phénologie, la 

croissance et sur le rendement en graines (Saxena, 1984). Les principales contraintes de la 

production du pois chiche contribuant aux fluctuations du rendement en graines sont les stress 

biotiques et abiotiques. 

4.1. Stress biotiques 

 L’anthracnose (Ascochytose), causée par Didymella rabiei (Kovatsch.) Arx. 

(anamorphe : Ascochyta rabiei (Pass.) Labr), constitue avec la fusariose (Flétrissement ou 

wilt), causée par le pathogène Fusarium oxysporum f. sp. ciceris (Padwick) Matuo et Sato, les 

plus importantes maladies fongiques dévastatrices du pois chiche dans le monde. Une 

épidémie de fusariose ou d'ascochytose peut engendrer des pertes de 100% lorsque les 

conditions de température (5-15°C) et d'humidité se réunissent (Millan et al., 2015). En effet, 

des pertes totales des rendements ont été enregistrées dans de nombreuses régions tel que le 

Pakistan, l'Inde, les pays européens et les régions méditerranéennes, où plusieurs épidémies 

de l’anthracnose ont eu lieu (Hawtin et Singh, 1984 ; Singh et al., 1984 ; Pande et al., 

2006). L'utilisation de variétés présentant un haut niveau de résistance à l'anthracnose et à la 

fusariose est considérée comme la solution la plus économique et la plus écologique pour la 

gestion de la maladie à long terme.  

 Malgré les faibles niveaux d'infestation des plantes parasites, comme l'orobanche et la 

cuscute chez le pois chiche par rapport aux autres légumineuses, elles peuvent causer de 

sérieuses pertes de production lors des semis d'hiver dans les conditions méditerranéennes 

(Roman et al., 2007). 

 Les pertes liées aux mauvaises herbes dépendent de la période de semis. Avec une  

bonne préparation du sol pour un semis de printemps (deux binages), la plupart des mauvaises 

herbes sont détruites. En semis d'hiver, le désherbage chimique en pré-semis ou en prélevée 

est indispensable (ITGC, 2011). 

 Le pois chiche est la légumineuse la plus tolérante aux insectes. Cependant, des 

attaques de ravageurs peuvent avoir lieu mais seule la mineuse (Liriomyza cicerina) qui 
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provoquent des pertes de rendement et les bruches (Calloso bruchus spp.) qui détériorent les 

récoltes stockées (ITGC, 2011). 

4.2.  Stress abiotiques 

 De nombreux stress abiotiques affectent les rendements du pois chiche dans le monde 

entier et dont les plus importants sont la haute température, le déficit hydrique et la salinté. 

La sécheresse terminale est le stress abiotique causant l'instabilité des rendements dans 

les principaux pays d'Asie et d'Afrique, où le pois chiche est principalement cultivé en pluvial 

(Gaur et al., 2012). Cette sécheresse terminale coïncide avec la phase de remplissage des 

gousses et occasionne d'importantes réductions du rendement en grains (Gaur et al., 2012) . 

En outre, un stress hydrique, intervenant à ce stade précis du cycle de la plante, affecte 

particulièrement certains processus physiologiques et biochimiques qui conditionnent la 

qualité des graines (Gaur et al., 2012). 

La salinité impose une limitation significative de la productivité liée aux effets 

néfastes sur le poids chiche ainsi que sur la nodulation et la fixation de l'azote (Manchanda et 

Garg, 2008). 

5. Intérêts de la culture de pois chiche 

5.1. Intérêts nutritionnels 

 Les légumineuses alimentaires y compris le pois chiche sont cultivées depuis fort 

longtemps dans le monde, elles occupent une place importante dans l'alimentation humaine 

pour de nombreux pays en voie de développement. Les nutritionnistes recommandent 

vivement l’introduction des légumineuses comme le pois chiche dans l’alimentation humaine 

au vu de nombreux avantages nutritionnels de cette ressource alimentaire (Ravi et 

Bhattacharya, 2004). Ainsi, l'Organisation Mondiale de la Santé (OMS) recommande une 

consommation de 80 g/jour de légumineuses par personne (Yadav et al., 2007). Les pois 

chiches représentent une excellente source de protéine de très bonne qualité ainsi que de 

glucide qui, ensemble, représentent environ 80% du poids sec des grains (Singh et al., 1984). 

Selon Maalouf et al. (2019), un hectare de cette légumineuse alimentaire produit 1 tonne de 

protéines, soit dix fois plus qu'une production d'un élevage à viande sur la même surface. 
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Grâce aux glucides, éventuellement aux lipides qu’elles contiennent, elles constituent une 

véritable source de calories. Le pois chiche contribue aussi à la régulation des triglycérides 

vus qu’elles sont riches en fibres alimentaires (Vasishtha et Srivastava, 2013). De plus, ils 

assurent un bon apport en vitamines, surtout du groupe B, et en minéraux (Singh et al., 1984), 

tel que le magnésium, essentiels au maintien de certains métabolites liés aux maladies 

cardiovasculaires (Grundy et al., 2006) et le calcium qui intervient dans la protection de la 

santé osseuse (Alajaji et El-Adawy, 2006) (Tableau 1).  Toutefois, la qualité nutritionnelle 

des graines peut varier en fonction du facteur génétique (variété), de l'environnement, du 

climat, de la biologie du sol, des pratiques culturales et des facteurs de stress biotiques et 

abiotiques (Singh et al., 1984). 

 En effet, le pois chiche est destiné, en sa majeure partie, pour la consommation 

humaine et les débris de culture sont utilisés pour le bétail comme fourrage (Upadhyaya et 

al., 2017). Par ailleurs, la plante entière, la graine et la paille, peuvent aussi être utilisées dans 

l’alimentation des ruminants et des volailles. 

Tableau 1 : Composition moyenne chimique et minérale de pois chiche (Mula et al., 2011) 

Composition organique (en %) Composition minérale (en mg/100g) 

Protéines 23 phosphore 340 

Amidon 47 calcium 190 

Lipides 5 magnésium 140 

fibres grossières 6 fer 7 

sucres solubles 6 zinc 3 

matière minérale 3   

5.2. Intérêts écologiques 

 Sur le plan écologique et agronomique les légumineuses permettent la restauration de 

la fertilité des sols grâce à leur capacité de fixation d’azote atmosphérique et donc la 

protection de l’environnement en réduisant les apports d’azote et par conséquent, la réduction 

des coûts de production.  

 Selon Gaur et al. (2012), une culture de pois chiche peut fixer, par voie symbiotique, 

140kg d’azote/ha. Grâce à ces importantes quantités d’azote, incorporées dans le sol et 

délaissées dans les résidus, la culture du pois chiche maintient, pour une longue durée, la 

fertilité du sol et entre dans le système d’agriculture durable (Gaur et al., 2012). 
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  En Algérie, les agriculteurs cultivent le pois chiche en tête d'assolement, en rotation 

avec les céréales. Les assolements recommandés par l'ITGC mentionné par Zghouane et al., 

(2018) dépondent de la pluviométrie des régions et qui se résument comme suit : 

Une pluviométrie supérieure à 500mm : 

 Assolement quadriennale : Pois chiche - blé - fourrage vert – blé. 

Une pluviométrie entre 350mm et 500mm : 

 Assolement triennal : Pois chiche- blé- fourrage. 

Assolement quadriennal : Pois chiche - orge - jachère - blé. 

6. Situation de la culture de pois chiche dans le monde 

Le pois chiche (Cicer arietinum L.) est la deuxième légumineuse alimentaire la plus 

cultivé dans le monde en termes de production et de superficie (Gaur et al., 2012). En 2016, 

la production mondiale a été estimée à 17 217 705 tonnes pour une superficie totale de 

17 849 300 ha (FAO, 2019). 

Plus de 80% de la production mondiale annuelle provient de l’Asie ; l’Inde étant le 

principal producteur de cette légumineuse (Figure 4). L’Afrique, par contre, ne contribue 

qu’avec 5.9% de la production annuelle mondiale, avec l'Ethiopie comme principal 

producteur du continent (FAO, 2019).  

Auparavant, 90% des pois chiches se cosommaient dans le pays où ils sont produits ; 

mais au cours de ces dernieres années les échanges mondiaux de pois chiches ont fait que des 

pays exclusivements exportateurs ont apparus (FAO, 2019).  En effet, les cinq plus grands 

exportateurs sont : l’Australie, la Russie, le Canada, l'Argentine et l'inde (Figure 5). Par 

contre, les cinq plus grands importateurs sont : le Pakistan, l’Inde, le Bengladesh, le pakistan, 

l’Emirates, et l'Algerie (Figure 6).  
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Figure 4: Pourcentage de production de pois chiche par continent en 2018 (FAO, 2019) 

Figure 5: Les quantités de pois chiche exportées par les 5 pays les plus grands exportateurs 

en 2018 (FAO, 2019) 

 

Figure 6: Les quantités de pois chiche importées par les 5 pays les plus grands importateurs 

en 2018 (FAO, 2019) 
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7. Culture de pois chiche en Algérie 

7.1. Zones de productions 

En Algérie, la culture de pois chiche est présente dans nos systèmes agricoles, associée 

aux céréales depuis fort longtemps (Zine et al., 2015). Le pois chiche est actuellement cultivé 

dans les zones de culture du blé dur, c'est-à-dire les zones où la pluviométrie annuelle 

moyenne est supérieure à 400 mm. Il s’agit de la zone Nord-Ouest (Ain Témouchent, 

Tlemcen, Sidi Bel-Abbès, Mostaganem, Mascara), du Nord-Est (Guelma, Skikda) et le Centre 

(Bouira, Chlef, Ain Defla). Les wilayas dont les superficies sont les plus importantes sont 

situées au Nord-Ouest. En effet, durant la campagne agricole 2016/2017, Ain Témouchent, 

Tlemcen, Mostaganem, Mascara et Sidi Bel-Abbès, ont emblavé 16 092 hectares, soit, 56,3% 

de la superficie nationale totale (28 553 ha) occupée par le pois chiche. Par contre, le Nord-

Est et le Centre ne représentent, respectivement, que 20,4 % et 17 % de la superficie totale 

(Zeghouane, 2018).  

7.2. Productions, superficies, rendements et importation 

 De l'indépendance à 1987, l'évolution des superficies a connu des fluctuations avec des 

augmentations remarquables. Ces augmentations sont devenues plus prononcée en 1983, avec 

l'exécution du programme de diminution des superficies consacrées à la jachère et 

d’intensification de la production des légumineuses alimentaires (Labdi, 1990). Mais depuis, 

on note une régression plus au moins constante des superficies passant de 68 590 ha en 1987 à 

19 480 ha en 2000 (FAO, 2019). Ces dernières années et selon les statistiques de la FAO 

(2019) résumé dans la figure 7, certaines augmentations considérables de superficie ont été 

enregistrées mais qui restent de loin inférieures à celles de 1987 (29 320 ha en 2013 ; 32 065 

ha en 2018).  

 Concernant la production nationale moyenne des pois chiches, elles fluctuent d’une 

décennie à l’autre. Le plus bas niveau a été enregistré en 2000 avec 66 610 q. Les productions 

les plus importantes ont été observées durant les années 2012-2014, avec une production 

maximale en 2014 de 351 180 q. Durant les deux années 2015 et 2016, une nette régression a 

été notée et estimée à plus de 15 000 q (FAO, 2019). 

 L’analyse de l'évolution des superficies récoltées, des productions et des rendements 

(Figure 7) montre que l'évolution de la production nationale moyenne ne suit pas celle des 



CHAPITRE I   SYNTHSE BIBLIOGRAPHIQUE 
 

16 
 

superficies mais plutôt celle des rendements. Au cours de la décennie 2008-2018, le 

rendement est passé d’environ 5,5 q/ha à 11,39 q/ha (FAO, 2019).  

Cependant, la production nationale est très faible, irrégulière et ne peut satisfaire 

qu'une petite partie de la consommation locale croissante. En conséquence, afin de combler le 

déficit de la production en pois chiche, l’Algérie fait recours à des importations massives, de 

l’ordre de 66 000 tonnes, soit plus de 200% de sa production (FAO, 2019). 

 

Figure 7: Évolution des superficies emblavées, de la production et des rendements du pois 

chiche de 1962 à 2018 (FAO, 2019) 
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7.3. Contraintes de la culture de pois chiches en Algérie 

 Bien que la culture de pois chiche a une très grande importance, elle est toujours loin 

d'avoir une place équivalente à celle des céréales dans le système de production. Le pois 

chiche souffre de nombreuses difficultés de l’ordre agronomique, climatique, technique et 

socio-économique (Zeghouane et al., 2018) à savoir :  

Les contraintes agro-techniques :  

 Manque de maitrise des techniques de production (date d’installation de la culture, 

dose de semis) ; 

 Absence de protection phytosanitaire spécifique; 

 Les pertes pendant la récolte ; 

 La non disponibilité de variétés adaptées et de semences certifiées ; 

 Les stress abiotiques : Le pois chiche est cultivé principalement comme culture de 

précipitation, en hiver dans les climats subtropicaux et au printemps dans la région 

méditerranéenne et les climats tempérés. Il est l’unique légumineuse à graines 

conduite en culture pluviale de printemps dans le bassin méditerranéen (Bamouh et 

al., 2002). En conséquence, les grandes fluctuations dans la quantité et la distribution 

des pluies limitent sa productivité, cette culture se trouve donc exposée à la sécheresse 

durant sa phase de reproduction et aux gelées printanières (Labdi, 1990) ; 

 Les stress biotiques : Les différentes contraintes biotiques dont souffre cette culture 

sont l’anthracnose causée par Didymella rabiei (Kovatsch.) Arx. (anamorphe : 

Ascochyta rabiei (Pass.) Labr), la fusariose vasculaire causée par le champignon 

Fusarium oxysporum f. sp. ciceris (Padwick) Matuo et Sato, la pyrale (Helicoverpa 

spp.) et la mineuse des feuilles (Liriomyza cicerina) et les mauvaises herbes (Amri–

Tiliouine, 2020). 

 L’incapacité des cultivars introduits jugés à haut rendement à établir une bonne 

symbiose avec les populations rhizobiennes autochtones : cela prive la plante des 

conditions optimales de nutrition azotée d’où leur faible rendement dans certaines 

régions (Dekkiche et al., 2018). 

Les contraintes socio-économiques :  

 La faible marge bénéficiaire (faible productivité et forte charge); 

 Concurrence des produits importés souvent de meilleure qualité et bien emballés. 
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A ces contraintes s’ajoute un autre problème majeur et qui est « l’érosion génétique » qui 

a coûté à l’Algérie la perte de beaucoup de ces cultivars locaux et introduits. 

8. Ressources génétiques 

 La description et la mesure de la diversité génétique sont des préalables indispensables 

à la définition de stratégies d’amélioration ou de gestion des ressources. Les ressources 

génétiques végétales sont les composantes clés du développement durable de l’agriculture. 

Une utilisation efficace des ressources génétiques est un prérequis important pour leur 

amélioration et leur conservation (De Vicente et Fulton., 2003)  

 Parmi les objectives de la conservation des collections de germoplasme, la 

préservation et la caractérisation de la diversité génétique des espèces en vue de leurs 

utilisations et valorisation à court, moyen et long termes (Gaad, 2018).  

8.1. Ressources génétiques du pois chiche dans le monde 

 La collecte mondiale des ressources génétiques de pois chiches comprend 99 877 

accessions conservées dans 120 banques de gènes nationales et internationales réparties dans 

64 pays (Upadhyaya et al.,  2017). Parmi elles, 1 476 accessions sont de type Cicer sauvage. 

Actuellement, les banques de gènes de l'ICRISAT et l'ICARDA détiennent la plus grande 

collection du matériel génétique de pois chiche avec, respectivement, 20 764 et 15 734 

accessions (Upadhyaya et al.,  2017).  

8.2. Bilan des ressources génétiques de pois chiches en Algérie 

 Il y a un peu plus de 50 ans l’Algérie possédait une trentaine de variétés, mais 

actuellement les cultivars locaux ne semblent exister que dans quelques régions reculées 

(Zine et al., 2015). 

 Durant la période coloniale, plusieurs travaux d’inventaire et de caractérisation ont été 

entrepris sur les cultivars locaux et introduits. Malgré que ces anciens travaux traduisent bien 

l'existence d'une variabilité génétique du pois chiche en Algérie, actuellement, aucune 

collection n’a pu être préservée et les cultivars, populations ou variétés de pois chiche ne sont, 

malheureusement, plus connus.  
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 En 1956, Ducellier (1956) a donné des indications très intéressantes sur la large 

gamme des pois chiches cultivés en Algérie. En se basant sur un matériel de départ constitué 

de 31 variétés locales, cet auteur a indiqué qu’on peut rencontrer en Algérie 4 variété 

botaniques de pois chiches à l’intérieur de l’unique espèce cultivée (Cicer arietinum L.) 

(Abdelguerfi et Laouar, 2012). L’observation des caractères variétaux et l’amélioration par 

la sélection massale et généalogique ont permis de distinguer les variétés cultivées 

mentionnées par Laumont et Chevassus en 1956. De 1944 à 1955, la collection de 

germoplasme utilisé était constituée de 31 variétés locales à savoir : Abdellys : 101/13, 199, 

50/13, 499/13 ; ATEC : 1, 3, 7, 10, 28, 126, 161 ; Cunin : 9, 11 ; Issers : 537/10 ; Maroc 674 ; 

Mogador ; Oran : 177/34, 219, 425/4 ; Oran précoce 534/36 ; Sidi Bel Abbés : 123, 523 ; 

Soufetell ; Syrie : 11, 660/12, 424 ; Tassalah : 453, 445 (Abdelguerfi et al., 1998).  

Il faut, cependant, signaler que les variétés cultivées dans la région de Kabylie en 1998 

sont le plus souvent en mélange plus ou moins accusé. En effet, les grains fortement colorés 

ne font pas l'objet de culture séparée mais sont rencontrées en proportions plus ou moins 

fortes chez les variétés collectées (Abdelguerfi et Laouar, 2012). 

 Anthelme et al. (1978) ont établi un classement biochimique des diverses variétés de 

pois chiche autres que celles mentionnées par Laumont et Chevassus (1956). Cette étude 

biochimique a révélé que, du point de vue équilibre chimique des protéines tant sur le plan 

quantitatif que qualitatif, les variétés les plus dignes d’intérêt sont : Cunin 11, Issers 537, 

AïnTémouchent 161 et ATEC 10.  

 En 1981, les services de l’Institut de Développement des Grandes Cultures (IDGC, 

1981) avaient constaté que les variétés anciennes n’étaient déjà plus cultivées à grande échelle 

à l’exception d’AinTémouchent 161/14 et Rabat 9 qui ne restaient cultivées que par quelques 

agriculteurs (IDGC, 1981). Zine et Laouar (1998) ont rapporté que parmi les six variétés 

utilisées en production, l’une est d’origine locale (Rabat 9), les cinq autres sont des obtentions 

à partir des lignées de l’ICARDA. 

 Par ailleurs, Boughrarou (1992) a décrit six anciennes variétés (Sebdou, Sidi Bel 

Abbès, Rabat 9, Aïn Témouchent, Abdellys et Oran Précoce) dont trois seulement (Aïn 

Témouchent, Abdelly et Oran Précoce) ont été mentionnées par Laumont et Chevassus en 

1956 ; Boughrarou (1992) n’a pu caractériser que ces six cultivars locaux car les autres 

n’étaient plus disponibles (extrêmement rares ou inexistants). 
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 Dans le cadre d’une collaboration ICARDA-Algérie, un vaste programme de sélection 

échelonné sur une décennie, mené dans différentes conditions agro-écologiques, mettant 

l’accent sur le pois chiche d’hiver résistant à l’anthracnose, a eu lieu depuis les années 1980. 

Cela a permis l’obtention de plusieurs variétés de pois chiche présentant une résistance au 

froid et à l’anthracnose. Ces variétés sont : Chetoui 1 ou ILC 3279 (1984), Chetoui 2 ou ILC 

482 (1985), FLIP 85-54 C (1988), FLIP 85-17C (1989), FLIP 84-79 C (1989), FLIP 84-92 C 

(1991), FLIP 82-150C (1993), FLIP 90-13 C (1993) (ICARDA et al., 2015).  

 En 2000, une prospection sur le pois chiche a été réalisée par Abdelguerfi-Laouar et 

al. (2000) dans plusieurs communes de la Wilaya de Tizi-Ouzou ; six cultivars locaux, à 

graines très mélangées (différentes formes, couleurs et textures), ont été obtenus. 

 En 2010, Abdelguerfi-Laouar et al., (2010) ont constitué une collection de 348 

accessions de pois chiche avec quelques populations locales et dont l’objectif était la 

caractérisation et la recherche d’un matériel végétal résistant à certaines maladies et à la 

sécheresse (Abdelguerfi et Laouar, 2012). 

Actuellement, 11 variétés de pois chiche sélectionnées pour leur précocité, leur 

tolérance à l'anthracnose et au froid et aussi pour la qualité du grain (El Ogbane, Beni 

Hmiden, Souagui, Makerra, Beni Aziz, Tessala, Seraidi, Oued Rhumel, Ain Zada, Tafna, 

Djebel Fernan) sont produites ; 70% de ces variétés ont été introduite par l'ICARDA dans le 

cadre de coopération technique (Zeghouane, 2018). 

Les cultivars locaux utilisés par les agriculteurs depuis longtemps, s'adaptent bien aux 

conditions locales et possèdent un grain de bonne qualité qui est très apprécié par le 

consommateur, sauf qu’ils se caractérisent par une assez faible productivité mais qui est 

stable. A cause de cela, ces variétés sont de plus en plus délaissées et remplacées par des 

variétés nouvellement introduites (Zine et al., 2015). Les introductions massives, d’une part, 

des semences étrangères et, d’autre part, des graines pour la consommation ont contribué 

aussi pour beaucoup dans la perte du matériel végétal local (Zine et al., 2015). En 

conséquence, une érosion importante a été remarquée sur les cultivars locaux de pois chiche. 

Le pois chiche ainsi que les autres espèces cultivées de légumineuses alimentaires n’ont 

bénéficié que de peu d’intérêt sur le plan de la recherche. Rassembler les collections 

‘‘perdues’’, qui sont à la base de toutes recherches agronomiques, est une action primordiale. 
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9. Evaluation de la diversité génétique 

 La diversité génétique est la variation qui existe au niveau des gènes d’un individu, 

d’une population, d’une espèce ou d’une communauté. En d’autres termes, elle est définie par 

le niveau de similarité ou de différence dans la composition génétique des individus, des 

populations et des espèces (Mebarki, 2009). Cette diversité est le résultat de plusieurs 

phénomènes, à savoir la sélection, les mutations, la migration et la dérive génétique. Ces 

forces évolutives ont toutes des effets sur l'importance et l'organisation de la variabilité 

génétique. Les effets de ces forces portent sur l'ampleur et l'organisation du polymorphisme : 

la mutation et la migration augmentent la diversité alors que la sélection et la dérive la 

diminue (Mebarki, 2009).  

 La diversité génétique peut-être évaluée au niveau phénotypique et génotypique. 

L’évaluation de la variation phénotypique se concentre sur les caractères morphologiques qui 

définissent la forme et l’apparence d’un ensemble d’individus (caractères qualitatifs et 

quantitatifs). Ces mesures ont l’avantage d’être immédiatement disponibles, et de ne pas 

nécessiter des équipements sophistiqués. Cependant, les déterminations morphologiques sont 

sujettes à des changements en fonction des facteurs environnementaux d'où la nécessité de 

l'évaluation génotypique basée sur l'utilisation des marqueurs moléculaires qui sont neutres 

(De Vicente et Fulton., 2003). 

9.1. Marqueurs morphologiques 

 Dans les programmes de sélection des plantes, les caractères morphologiques sont les 

premiers à être observés. Malgré l’importante dépendance à l’environnement, ces marqueurs 

ne peuvent pas être négligés. 

 Le descripteur du pois chiche publié en 1983 par l’International Board for Plant 

Genetic Resources (IBPGR), l’ICRISAT et l’ICARDA (IPBGR et al., 1983) est utilisé dans 

la caractérisation morphologique quantitative et qualitative du pois chiche. Ce descripteur, 

mondialement utilisé, est complété par des caractères établis par les sélectionneurs locaux. 

L’intérêt est d’uniformiser la caractérisation des collectes pour la conservation et la 

rationalisation de l’utilisation du germplasm. 
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9.2. Marqueurs moléculaires et génomique 

 Les marqueurs moléculaires peuvent être définis comme les segments d'ADN qui 

montrent des différences dans les séquences nucléotidiques de l'ADN d'un ou de plusieurs 

individus aux sites correspondants sur les chromosomes homologues qui suivent un modèle 

d'hérédité mendélien simple. Les marqueurs moléculaires offrent de nombreux avantages par 

rapport aux marqueurs morphologiques et biochimiques classiques, car ils sont stables, 

pratiquement illimités, détectables sur tous les tissus, indépendants à la croissance, à la 

différenciation et au stade de développement (Bennett, 1994). Ce sont des outils puissants 

pour la prise d'empreintes digitales, l'analyse de diversité génétique, le marquage de gènes 

utiles, la construction de cartes génétiques, l'identification de QTLs, la sélection assistée par 

marqueurs et les études évolutives (Gupta et Rustgi, 2004 ; Varshney et al., 2005 ; Agarwal 

et al., 2008 ; Singh et al., 2015). 

 Les isoenzymes étaient les premiers marqueurs moléculaires utilisés dans les études 

génétiques sur les pois chiches (Gaur et Slinkard, 1990) ; mais ces marqueurs étaient peu 

nombreux et présentaient un très faible niveau de polymorphisme chez les espèces cultivées. 

Avec l'évolution des techniques moléculaires et de la génomique, de nombreux marqueur ont 

été développés tel que les RAPD, RFLP, ISSR, AFLP, SCAR, SSR et les SNP. 

 Pour le pois chiche l'utilisation extensive de marqueurs moléculaires n'a débuté 

qu'après le développement de marqueurs à séquence simple (SSR). Plus récemment, le 

séquençage consistant à déterminer la succession des nucléotides d’ADN, c’est imposé 

comme le nouveau outil précis et concomitant, pour l’évaluation de la variation génétique, la 

structure des populations, et pour la révélation du potentiel génétique non encore utilisé dans 

l’amélioration génétique (Varshney et al ., 2019).   

9.2.1. Microsatellites 

 Les marqueurs microsatellites connus également sous le nom de SSR ou STMS sont 

des motifs (séquences courtes) répétés en tandem de type di-, tri- ou tétra-nucléotidiques, 

uniformément répartis en plusieurs exemplaires sur l'ensemble du génome. Ces marqueurs 

deviennent de plus en plus impliqués dans l'analyse de la diversité en raison de leur grand 

nombre, leur polymorphisme et la facilité du génotypage (Torutaeva et al., 2014). 

 Actuellement et bien que les cartes génétiques soient encore incomplètes, les chances 

de trouver des marqueurs polymorphes ont considérablement augmenté, essentiellement grâce 
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au développement de marqueurs STMS (Hüttel et al., 1999 ; Winter et al., 1999; 

Lichtenzveig et al., 2005 ; Sethy et al., 2006 ; Choudhary et al., 2009 ; Nayak et al., 2010). 

Le premier ensemble de marqueurs SSR du pois chiche a été développé par Hüttel et al., 

(1999). En fait, Winter et al. (1999) ont rapporté la première carte génétique établie par des 

marqueurs microsatellites. Lichtenzveig et al., (2005) ont également développé 233 

marqueurs SSR à partir des bibliothèques BAC et BIBAC de pois chiches. Plus de 2000 

marqueurs sont disponibles et ont été utilisés pour l'analyse moléculaire du pois chiche (Singh 

et al., 2015). Le projet de séquençage mené par Varshney et al ., (2013) a permis d’identifier 

4800 SSR. Ces marqueurs microsatellite, s’avèrent constituer un outil puissant pour la 

recherche des variations alléliques, pour la sélection végétale, pour la cartographie génétique 

et l'identification des QTLs. Leur intérêt réside dans leur abondance et distribution sur 

l'ensemble de tout le génome, leur polymorphisme extrêmement élevé et reproductibilité, leur 

codominance et héritabilité. Plusieurs travaux de recherche ont confirmé l’efficacité de ces 

marqueurs (Varshney et al., 2013). 

 Upadhyaya et al., (2008), ont analysé la diversité et la structure génétique d’une large 

collection de pois chiche constituée de 2915 accessions par l’utilisation de 48 marqueurs SSR. 

Un ensemble de 1683 allèles a été détecté dont 935 étaient considérés comme rares, 720 

comme communs et 28 comme les plus fréquents. Tous les marqueurs utilisés étaient 

polymorphes avec un contenu de l'information polymorphe (PIC) variant de 0,467 à 0,974 et 

une moyenne de 0,854.  Dans le même sens, Zaccardelli et al. (2013), ont confirmé que les 

marqueurs microsatellites sont un outil puissant et efficace pour l’évaluation de la diversité 

génétique. Dans leur étude, l’utilisation de 16 marqueurs SSR a regroupé 15 accessions 

italiennes de pois chiches dans des groupes discriminants, et ont fourni des informations utiles 

sur la variation génétique et les relations entre eux. 

 Une autre étude de diversité génétique portée sur 23 accessions de pois chiche 

renfermant des cultivars Kirghizistan, des lignées de sélection ICARDA, des cultivars 

espagnols et turcs par l’utilisation de 9 microsatellites à polymorphisme très élevé. 122 allèles 

ont été déterminés à raison de 9 à 20 allèles par locus et un contenu d'information polymorphe 

(PIC) variant de 0,71 à 0,90 (moyenne 0,83) (Torutaeva et al., 2014). 

 Ce même type de marqueurs (SSR) a montré un haut niveau de polymorphisme et a 

reflété une  diversité génétique considérable dans l’étude de Ghaffari et al., (2014). Un total 
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de 59 allèles a été détecté (une moyenne de 4,2 allèles par locus) dans une collection de 60 

accessions analysée par 14 SSR informatifs ayant un PIC> 0,5. 

 De plus, plusieurs autre travaux (Imtiaz et al., 2008; Keneni et al., 2011;Aggarwal et 

al., 2018 ; Samyuktha et al., 2018) ont aussi révélé le haut niveau du polymorphisme des 

marqueurs microsatellites, leur intérêt dans l’étude de la diversité génétique, et confirment 

qu’ils représentes un moyen puissants dans plusieurs branches de la biologie, notamment la 

biologie moléculaire (clonage positionnel), la génétique évolutive (cartographie comparative), 

la génétique quantitative (détection et identification des locus contrôlant les caractères 

quantitatifs) et l’amélioration des espèces (sélection assistée par marqueurs). 

9.2.2. Marqueurs de polymorphisme mononucléotidique (SNP) 

 Plus récemment, les marqueurs de polymorphisme mononucléotidique (SNP) 

constituent la nouvelle classe privilégiée de marqueurs. Dans les pois chiches, les SNP ont été 

détectés dans les régions codantes et génomiques du pois chiche (Rajesh et Muehlbauer, 

2008 ; Varshney et al., 2009) ; ils constituent une bonne source d'informations pour d'autres 

études de cartographie et de diversité du pois chiche (Varshney et al., 2009) en raison de leur 

haute précision et le polymorphisme élevé qu'ils engendrent (Varshney et al., 2014). 

9.2.3. Séquençage 

 La technologie des marqueurs d'ADN a permis la génération de cartes génétiques 

assurant l'utilisation de Sélection Assistée par Marqueurs (SAM) et le clonage positionnel de 

gènes d'intérêt. Des cartes génétiques de pois chiches utilisant des populations biparentales 

issues de croisements étroits et larges ont été lancées dans les années 90 et ont progressé avec 

l'intégration de marqueurs basés sur STMS / SSR (sites microsatellites à séquence 

marquée/répétition de séquence simple) et EST (étiquettes à séquence exprimée) (Millán et 

al., 2015). Ces marqueurs, spécifiques au locus, offrent la possibilité de comparer les cartes de 

différentes populations, d'unifier la nomenclature des groupes de liaison, d'établir des cartes 

de référence et de fournir des points d'ancrage pour comparer les génomes des espèces 

modèles comme Medicago truncatula et le pois chiche (Millán et al., 2015). Récemment, des 

technologies de séquençage de nouvelle génération (NGS) ont été efficacement générées dans 

des données de transcriptome à grande échelle de pois chiches, associées à des marqueurs 

génomiques basés sur des polymorphismes mononucléotidiques (SNP) facilitant le 
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développement de cartes génétiques de deuxième génération hautement saturées (Hiremath 

et al., 2012). 

 Plus récemment, Varshney et al., (2019) ont établi une carte génétique de 4,97 million 

SNP en séquençant le génome entier de 429 variétés de pois chiches provenant de 45 pays. 

Ces chercheurs ont identifié 122 régions candidates avec 204 gènes sélectionnés. L’étude 

d'association pangénomique (GWAS) a permis aussi d’identifier 262 marqueurs et plusieurs 

gènes candidats liés à la tolérance a la sécheresse, au température élevée de 38°C ainsi qu’au 

haut rendement. Ces résultats ouvrent donc la voie au développement de nouvelles variétés de 

pois chiche, plus résistantes aux stress biotique et abiotique et adaptées aux changements 

climatiques.  

10.  Sélection Assistée par Marqueurs (SAM) 

Les premières cartes génétiques de pois chiches étaient principalement centrées sur 

l'emplacement des zones génomiques contrôlant la résistance aux maladies, sur certains 

caractères agronomiques et sur quelques composants de qualité (Millán et al., 2015) 

(Tableau 2). 

 Les STMS ont été largement utilisés chez les pois chiches en raison de leur grande 

probabilité de trouver un polymorphisme. Cependant, la prédiction d'allèles favorables est 

plus précise que l'utilisation de marqueurs spécifiques d'un gène. Des exemples de marqueurs 

spécifiques d'allèles ont été obtenus pour les zones génomiques liées à la résistance à 

l'anthracnose  (CaETR pour QTLAR1 et le SCY17 pour QTLAR2) ont permis de prédire avec 

succès des accessions résistantes (Bouhadidaet al ., 2013 ; Gil et al., 2017) 

 De nos jours, les marqueurs ciblant actuellement les gènes de résistance ou les QTLs 

sont majoritairement de type microsatellite, mais les plates-formes de génotypage de SNP à 

haut débit supplantent les SSR en tant que choix du type de marqueurs à utiliser dans le 

ciblage des collections de matériel génétique (Millán et al., 2015). En outre, la mise au point 

de cartes de transcription et d'informations sur la séquence du génome augmentera la densité 

des marqueurs dans les régions génomiques contrôlant les caractères d'intérêts. Les outils 

disponibles facilitent l’identification des familles de gènes impliquées dans les mécanismes de 

résistance, ou l’analyse de gènes orthologues associés à des caractéristiques agronomiques (à 

savoir, la période de floraison, le mode de croissance, le double développement, etc.) présents 
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dans d’autres légumineuses (Millán et al., 2015). De même, les récents progrès de la 

technologie génomique faciliteront l’exploitation de la diversité naturelle grâce à la 

cartographie par association réalisée sur les collections de matériel génétique. 

Tableau 2 : QTLs et gènes-spécifiques dans les différent groupe de linkage (LG) de pois 

chiche (Millán et al., 2015) 

Groupes de linkage Caractères  QTLs et gènes spécifiques 

LG1 

Β-carotène GA11, TA122 

Poids des graines GA11 

Date de floraison H1F022, GAA40 

LG2 

Fusarium wilt (foc 0) TA59, TS47 

Fusarium wilt (foc1)  H3A12, TA110 

Fusarium wilt (foc2) TA96, H3A12 

Fusarium wilt (foc3) H1BO6y, TA194 

Fusarium wilt (foc 4) TA96, CS27 

Fusarium wilt (foc 5) TA27, TA59, TA96 

Ascochyta blight GA16, TA196, TR 

Poids des graines TA110, TAA60 

LG3 

Β-carotene TA64, stms28 

Ascochyta blight TS57, TA127, TA142 

Date de floraison STMS28, TS12, TA64 

LG4 

Nombre de graine  TA130 

Pois des graines  GA14,STMS11, GA2 

Date de floraison GAA47 

Ascochyta blight CaETR, SCY17 

LG5 Fusarimu wilt race 0 OPJ20, TR59 

LG 6 

Une/double gousse TR44, TA_A 

Poids des graines TA120, TR40 

Date de floraison TS57, TA127 

Ascochyta blight TA76 

Botrytis greymould SA14, TS71 

LG 7 Rust TA18, TA180 

LG 8 Ascochyta blight TA3, TS46, TS45, H3C11a 
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11.  Utilisation de marqueurs lié au gene/QTL pour la sélection 

11.1.  Marqueurs de sélection vis-à-vis de l’anthracnose 

 L’anthracnose, causée par Didymella rabiei (Kovatsch.) Arx. (anamorphe : Ascochyta 

rabiei (Pass.) Labr), est une maladie foliaire destructrice qui peut engendrer la perte totale de 

la récolte. En effet, des pertes totales des rendements ont été enregistrées dans de nombreuses 

régions tel que le nord-ouest de l'Inde, Pakistan, l'Asie occidentale, l'Afrique du Nord et 

l'Europe du Sud (Labdi et al., 2013).  De ce fait, plusieurs travaux sur l’hérédité de cette 

maladie ont eu lieu. En outre, des études plus récentes, ont rapporté que la résistance est un 

caractère quantitatif et de nombreux QTL ont été identifiés sur la carte génétique de pois 

chiche (Bouhadida et al., 2013). Trois QTL ont été validés dans des populations de lignées 

recombinantes issues de croisements intra et inter spécifiques : (i) QTLAR3 situé sur le 

groupe de liaison 2 (LG2) et (ii) QTLAR1 et QTLAR2 situés sur le LG4 de la carte génétique 

de pois chiche (Santra et al., 2000; Iruela et al., 2006, Iruela et al., 2007; Cobos et al., 

2006; Anbessa et al., 2009) et (iii) le marqueur co-dominant SCAR (SCY17590) étroitement 

liée au QTLAR2 (Iruela et al., 2006). Ce dernier a été utilisé avec succès pour caractériser la 

résistance à l'anthracnose (Imtiaz et al., 2008).  

 Par ailleurs, les travaux conduits par Madrid et al., (2012) dans le cadre de leurs 

efforts continus pour identifier des gènes liés à la résistance aux maladies chez le pois chiche, 

ont pu caractérisé pour la première fois un allèle spécifique d'un marqueur permettant de 

différencier des génotypes résistants et sensible à l'anthracnose du pois chiche (Madrid et al., 

2012). L'utilisation de ces amorces, conjointement avec le marqueur précédemment développé 

par Iruela et al., (2006) qui est le SCY17590 lié à QTLAR2, ont permis d'identifier des 

génotypes résistants (Madrid et al., 2013, Bouhadida et al., 2013 et Gil et al., 2017) ce qui 

démontre que les deux marqueurs peuvent être utilisés dans les programmes de sélection pour 

la recherche de cultivars résistants à l’anthrachnose. 
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11.2. Marqueur de sélection vis-à-vis de la fusariose vasculaire 

 La fusariose vasculaire, causée par Fusarium oxysporum f. sp. ciceris (Padwick) 

Matuo et Sato est la seconde maladie fongique du pois chiche qui peut engendrer aussi la 

perte de la totalité des rendements de pois chiche dans les conditions favorable (Castro et al., 

2010). Divers travaux d’indentification de gêne/QTL liés à la résistance à cette maladie 

ont été menés. Le premier gène lié à la résistance à la race 0 de la fusariose vasculaire ainsi 

que les marqueurs liés à cette dernière ont été localisés sur la carte génétique du pois chiche 

par Cobos et al., (2005) à l’issue d’un travail sur deux populations de RILs issues d’un 

croisement intra-spécifique. Les gènes de résistance à la fusariose vasculaire spécifiques à la 

race 0 sont cartographiés sur LG2 et LG5 (Sharma et Muelhbauer 2007; Halila et al., 

2009). Ces régions génomiques identifiées sont seulement caractérisées par une séquence de 

microsatellites étroitement liés mais ne permettent pas de détecter avec précision les 

génotypes résistant à la fusariose. Par contre, et à partir de l'information disponible sur les 

cartes génétiques de pois chiches (Millan et al., 2010; Nayak et al., 2010) et sur le génome 

de pois chiches qui a été entièrement séquencé (Varshney et al., 2013) il serait possible de 

concevoir de nouveaux marqueurs stables et spécifiques aux gènes de résistance aux maladies 

(Bouhadida et al., 2013) afin d’identifier des gènes candidats comme ce qui a été fait 

précédemment dans les travaux de Madrid et al., (2012) pour l'anthracnose. Le 

développement de ce genre de marqueurs serait d'une grande aide dans le criblage précoce, 

rapide et efficace de génotypes résistants à la fusariose vasculaire sans nécessairement passer 

par des criblages au champ (Bouhadida et al.,2013). 
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1. Caractérisation agro-morphologique 

 L’objectif de cette étude phenotypique est la caractérisation agro-morphologique 

d’une collection de pois chiche, composée de 42génotypes algériens et de 4 variétés témoins 

étrangères, en vue de déterminer une base de données informative sur les caractères végétatif 

et productif performants des génotypes de pois chiche algériens. Cela aura une répercussion 

positive sur les programmes de sélection et d’amélioration génétique ultérieurs et aidera la 

conservation de ces ressources génétiques. 

1.1.  Matériel génétique 

Le matériel génétique est constitué d'une collection de cinquante-quatre (54) génotypes. 

Cette collection étudiée est composée de : (i) 42 génotypes algériens (locaux), (ii) 4 variétés 

étrangères, appréciées par les agriculteurs algériens, utilisées comme contrôle et (iii) 8 

génotypes de référence connus pour leur sensibilité/résistance aux maladies et parasite 

(Fusariose, Ascochyta blight et Orobanche). L’origine, le pedigree, le type de semence ainsi 

que les instituts fournisseurs des génotypes sont récapitulés dans le tableau 3.  

La répartition géographique des 42 génotypes algériens est illustrée dans la figure 8. Il 

est à noter que les graines des trois génotypes « ILC606, ILC607 et ILC2614 » ont montré 

une hétérogénéité d’où elles ont été représentées, respectivement, par 2, 2 et 3 types. 

 

Figure 8 : Représentation en pourcentage des 42 génotypes algériens de pois chiches par 

wilaya (les données manquantes représentent 12%)  
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Tableau 3 : Codes, pedigree (statut biologique), type de semence, origine, altitude, latitude, longitude, caractéristiques et fournisseur/source de 

provenance des 54 génotypes de pois chiche 

Code  Pedigree Type de 

semence 

Origine Altitude (m) Latitude (°) Longitude (°) Caractéristiques Fournisseur ou 

source de provenance 

Bouira1 NA Kabuli Bouira 506,65 36,373 3,898 NA 

ENSA/INRAA 

ILC533 NA Kabuli Médéa 789,18 36,285 2,768 NA 

FLIP82-92C FLIP82-69x FLIP82-

72 

Kabuli Médéa 789,18 36,285 2,768 NA 

ILC3279/PI 471915 Line  Kabuli Tiaret 1013,64 35,367 1,322 NA 

F10-76 NA  Kabuli INRAA 

Sidi Bel 

Abbes 

NA NA NA NA 

GP10 NA  Kabuli INRAA 

Sidi Bel 

Abbes 

NA NA NA NA 

Haddach Landrace Kabuli Tissems

ilt 

880,9 35,601 1,807 NA 

Belkhadem Landrace Kabuli Tissems

ilt 

880,9 35,601 1,807 NA 

Tizi-Ouzou 1 Landrace Kabuli Tizi-

Ouzou 

229 36,716 4,050 NA 

Khedim 1 Landrace Kabuli NA NA NA NA NA 

Khedim  2 Landrace Kabuli NA NA NA NA NA 

ICC2210 Landrace Kabuli NA NA NA NA NA 
Banque de gène de 

l’ICRISAT 
ICC7267

 
Landrace Kabuli Algiers 100 36,733 3,083 NA 

ILC598 / ICC 7269 Landrace Kabuli Oran 121 35,700 -0,633 NA 

ICC 17517 Landrace Kabuli NA NA NA NA NA 

Banque de gène de 

l’USDA 

ILC 595 
 

Landrace Kabuli Alger 100 36,366 3,083 NA 

ILC 604/ICC 1991 Landrace Kabuli Constan

tine 

 

882,0 

 

36,366 

 

6,666 

 

NA 

ILC606-1/ICC 19914 Landrace Kabuli Constan

tine 

 

882,0 

 

36,366 

 

6,666 

 

NA 

ILC606-2/ICC 19914 Landrace Kabuli Constan

tine 

 

882,0 

 

36,366 

 

6,666 

 

NA 

ILC607-1/ICC 18713 Landrace Kabuli Constan

tine 

882,0 36,366 6,666 NA 

ILC607-2/ICC 18713 Kabuli NA 
ILC 2614-1 Landrace Kabuli Constan

tine 

882,0 36,366 6,666 NA 

ILC 2614-2
 

Kabuli NA 

ILC 2614-3
 

Kabuli NA 
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IG 6441/NEC 1644 Selection from NEC 

1644 

Kabuli Sidi Bel 

Abbes 

465,0 35,250 -0,650 NA 

Banque de gène  de 

l’ICARDA 

ILC6909/IG 71301 Line Sidi Bel Abbes 

173 

Kabuli Sidi Bel 

Abbes 

465,0 35,250 -0,650 NA 

ILC6911/IG 73303 77SD-193-81 (79 

SBA) 

 Sidi Bel 

Abbes 

465,0 35,250 -0,650 NA 

ILC6910/IG 73302 Line Témouchent 161-

14 

Kabuli Ain 

Tmouch

ent 

NA NA NA NA 

ILC7238/IG 73998 Landrace Kabuli Bousaad

a 

525,0 35,250 4,166 NA 

ILC7241/IG 74001 Landrace Kabuli Boussaâ

da 

736,0 35,166 4,15 NA 

ILC7242/IG 74002 Landrace Kabuli Boussaâ

da 

550,0 35,166 4,15 NA 

ILC7245/IG 74005 Landrace Kabuli Tizi-

Ouzou 

210,0 36,8166 4,0833 NA 

ILC7247/IG 74007 Landrace Kabuli Tizi 

Ouzou 

160 36,816 4,15 NA 

ILC7248/IG 74008 Landrace Kabuli Tizi-

Ouzou 

160 36,816 4,083 NA 

ILC7249/IG 74009 Landrace Kabuli Tizi-

Ouzou 

40,0 36,75 3,8 NA 

ILC7249/IG 74010 NA Kabuli Tizi-

Ouzou 

40,0 36,75 3,8 NA 

ILC6193/IG 71009 Landrace Kabuli NA NA NA NA NA 

ILC11829/IG 

131922 

NA Kabuli Tiaret 854,0 35,366 

 

1,316 

 

NA 

ILC11830/IG 

131923 

NA Kabuli Tiaret 854,0 35,366 

 

1,316 

 

NA 

IG134526 NA Kabuli Tiaret 854,0 35,366 

 

1,316 

 

NA 

IG134527 NA Kabuli Tiaret 854,0 35,366 

 

1,316 

 

NA 

IG131925/ILC 

11832 

NA Kabuli Tlemcen 736,0 34,8833 -1,3 NA 

Flip05-156C  FLIP98-

2CxS99093xFLIP98-

9C 

Kabuli Syria NA NA NA NA 

CNCC 
Flip05-21C  FLIP97-25C x 

S98588. 

Kabuli NA NA NA NA NA 

‘Ghab5’/FLIP 88-

85C  

ILC 629 x FLIP 82-

144C 

Kabuli NA NA NA NA NA 

‘Twist’ NA Kabuli NA NA NA NA NA 
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Nour* NA Kabuli Tunisie NA NA NA 

Résistantes à 

l’Orobanche et à la 

fusariose (Bouhadida 

et al., 2013 ; Nefzi et 

al., 2016) 

Département de 

génétique de 

l’université de 

Cordoba, Espagne 

X96TH24* NA Kabuli Tunisie NA NA NA 

X96TH61* NA Kabuli Tunisie NA NA NA 

Moubarek* NA Kabuli Maroc NA NA NA 
sensibles à 

l’Orobanche, 

résistants a 

l'anthracnose (Houasli 

et al., 2020) 

Zahar* NA Kabuli Maroc NA NA NA 

WR315* NA Desi NA NA NA NA 

Pois chiches sensibles 

à l'anthracnose et 

résistants à la 

fusariose (Bouhadida 

et al., 2013 ; Gil et 

al., 2017) 

JG 62* NA Desi NA NA NA NA 

Cr5-9 (Cicer 

reticulatum)* 

NA Desi NA NA NA NA sensible à 

l'anthracnose et à la 

fusariose (Bouhadida 

et al., 2013 ; Gil et 

al., 2017 

NA: non disponible ; en gras les variétés témoins, * Variétés utilisées pour l’étude moléculaire
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Pour la caractérisation agro-morphologique 46 génotypes seulement ont été étudiées 

comprenant 42 génotypes algériens et les 4 contrôles. Par contre, pour la caractérisation 

moléculaire toute la collection (54) a été considérée. 

1.2.  Dispositif expérimental 

 Le dispositif expérimental adopté est un dispositif en blocs aléatoires complets à trois 

répartitions (Blocs). L’espacement entre les blocs était de 50 cm. A l’intérieur de chaque bloc, 

chaque génotype a été représenté par une ligne de 10 plants espacés de 40 cm (espacement 

entre les individus du même génotype). Les 46 génotypes étudiés ont été répartis 

aléatoirement et ils ont été écartés l’un à l’autre par 50 cm (Annexe 1, 2). L’essai a été mis en 

place le 05 janvier 2015. 

1.3.  Caractéristiques du site expérimental et conditions de l’essai 

Coordonnées géographiques 

L’essai a été réalisé au niveau de la station expérimentale de l’Ecole Nationale 

Supérieure Agronomique d’El-Harrach (ENSA) au niveau de l’unité destinée aux cultures 

expérimentales à une altitude de 48 m à 3° 9' 5'' de longitude Est et 36° 43' 8'' de latitude 

Nord. 

Caractères édaphiques 

Une analyse physico-chimique du sol a été réalisée avant la mise en place de l’essai 

par Mme Tabti D. La méthode d’échantillonnage adoptée était l’échantillonnage à la 

diagonale qui consiste à prélever diagonalement 5 carottes du sol (4 de chaque angle et une au 

milieu) de 20 cm de profondeur à l’aide d'une tarière. Une série d’analyses a été effectuée par 

la suite sur le mélange des cinq échantillons au niveau du laboratoire d’Agriculture du 

département de Production Végétale. Les résultats obtenus résumés dans le Tableau 4, 

montrent que la parcelle est caractérisée essentiellement par un sol limono-argileux, non 

calcaire, riche en matière organique mais très pauvre en phosphore (Tabti, 2018). 

Conditions climatique  

 Les relevés climatiques (Tableau 5) de la période 2014/2015 montrent que les 

conditions climatiques ayant accompagnées l’expérimentation étaient relativement favorables 
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(pluviométrie et température). La gamme de température de la campagne 2014-2015 varie de 

9,6°C, pour le mois de Février qui correspond au mois le plus froid, à 27,8°C en juin 

correspondant au mois le plus chaud.  

Une diminution importante de la pluviométrie ayant atteint 0 mm en Avril avec une 

élévation considérable de la température coïncidant avec les phases sensibles du cycle de 

développement de la culture de pois chiche, à savoir la floraison et le début formation de 

gousses. 

Tableau 4: Résultats de l’analyse physico-chimique du sol (Tabti, 2018) 

Tableau 5 : Pluviométrie (mm) et températures (°C) moyennes mensuelle de la campagne 

agricole 2014-2015 (Station météorologique ENSA, 2015). 

Mois Précipitations 

(mm) 

T° min. (°C) T° max. (°C) T° moyenne 

(°C) Novembre 66,6  10,9  22,5  15,5 

Décembre  133,9  6,4  15,8  11,6 

Janvier  98,9  5,1  13,7  10,5 

Février 80  4,6  14,5  9,6 

Mars 96,3  10,3  19,3  14,8 

Avril  0 12,8  22,5 17,7 

Mai  28,4  13,2  24,1  18,8 

Juin 2,6 18 27,6 27,8 

Totaux  506,7  100,03  189,5  139,8 

Caractéristiques Résultats obtenus Méthodes d'analyse Interprétations 

Texture  Pipette de Robinson Texture Limono-argileuse  

(AFNOR, 1984) 

Calcaire total (%) 2 Calcimètre de 

Bernard 

Sol non calcaire  

(Baize et al., 1995) 

pH eau 7,65 pH mètre  Sol légèrement alcalin  

(Baize et al., 1995) 

pHKCl 6,75 pH mètre Acidité moyenne  

(AFNOR, 1984) 

Carbone total (%) 6,8 Méthode Anne Sol riche en matière organique  

(Calvet et Villemin, 1986) 

Matière organique (%) 1,169 

Azote total (%) 1,4 Méthode de Kjeldahl Sol bien pourvue en azote  

(AFNOR, 1984) 

Phosphore (pmm) 0,06 Méthode Olsen Très faible  teneur en phosphore 

assimilable (Hanotiaux, 1985) 
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1.4.  Entretien et conduite de la culture 

 Avant la mise en place de l’essai, un test de germination a été réalisé en mettant 10 

graines/génotypes dans des boites de Pétri comprenant du Cotton imbibé d’eau. En se basant 

sur le pourcentage des graines germées qui n’était que de 30% en moyenne nous avons décidé 

de mettre 3 graines/poquet afin d’assurer une levé homogène.  

 Un démariage consistant sauvegarder dans chaque poquet une seule plantule saine et 

vigoureuse et à enlever les autres a été effectué par la suite (au stade la levée des plantules)  

afin d’éviter la compétition, et ceci dans toutes les parcelles (30 plantules 

sauvegardés/génotypes). 

 Les graines utilisées ont été traitées au préalable par Apron Star a raison 2g/10 kg de 

semences. Ce produit combinant un fongicide et un insecticide permet de protéger la semence 

des attaques durant les premiers 40 jours qui suivent le semis. Ces matières actives sont les 

suivantes : Thiaméthoxame : 200 g/kg, Méfénoxam : 200 g/kg, Difénoconazole : 20 g/kg. 

 Après la mise en place de l’essai et afin de procurer à la culture tous ses besoins en 

éléments fertilisants majeurs à savoir  (N, P, K), un apport en fertilisants a été réalisé le 23 

décembre 2015, l’apport été composé  d'urée à 46%  a raison de 20 U/ha et d’Agriphos 

«engrains phospho-potassique » (0, 20, 25) a raison de 80 U/ha de phosphore et 100U/ha de 

potassium. 

 Un contrôle vigoureux de mauvaises herbes a été effectué. Un herbicide de prélevée 

«Gesagard», dont la matière est la Prométryne (500g/l), a été appliqué juste après le semis 

(08/01/2015) à raison de 2,5 l/ha. Plusieurs désherbages manuels ont eu lieu tout au long de 

l’essai afin de garder la parcelle expérimentale propre.  

 Pour les traitements phytosanitaires ; un traitement contre les fourmis a été appliqué 

juste après la levée par l’utilisation de « Pychlorex » dont la matière active est la Chlorpyrifos. 

La dose d’application est de 1,77 l//ha. 

 Il est a noté qu’aucune irrigation n’a été effectuée, l’essai a été mené en conditions 

pluviales. 
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1.5.  Paramètres agro-morphologues étudiés 

 Afin d'évaluer la diversité phénotypique des génotypes de pois chiches algériens, en se 

basant sur les caractères agro-morphologiques, quinze caractères quantités et qualitatifs ont 

été retenus et récapitulés dans le Tableau 6. Les observations des divers caractères étudiés ont 

été enregistrées sur environ 1380 plants à raison de 30 plants par génotype. Les caractères 

quantitatifs étudiés sont les caractères liés: (i) à la phénologie (date de la levée et date de la 

floraison, date de formation de gousse, et date de  la maturité), (ii) à la morphologie de la 

partie végétative (hauteur du plant, hauteur de la première gousse, nombre de branches 

primaires et secondaires par plant), (iii) au rendement (Nombre total de gousses par plant, 

poids total de gousses, poids de cent gousses, nombre total de graines par plant,  production 

en grains et poids de cent graines). Pour les notations relatives au port des plants nous avons utilisé 

l’échelle proposée par l’IBPGR et al. (1993) qui comprend cinq types de port à savoir : (1) érigé, (2) 

semi érigé, (3) semi étalé, (4) étalé et (5) rampant (Figure 9). Ce paramètre a été noté au stade 

remplissage des gousses (Figure 9).  

Tableau 6 : Abréviation et méthodes d’évaluation des 15 caractères Agro-morphologiques 

étudiés 

Caractères Abreviation Méthodes d’’évaluation 

P
h

én
o

lo
g

iq
u

es
 Date de la levée (jr) Gr Nombre de jours entre le semis et l’apparition des 1

ères
 feuilles 

Date de la floraison (jr) FL Nombre de jours entre le semis et l’apparition des 1
ères

 fleurs 

Date de formations de gousse 

(jr) 
FPF 

Nombre de jours entre le semis et l’apparition des 1
ères

 gousses 

Date de maturité (jr) Mt 
Nombre de jours entre le semis et le stade où plus de 90% des 

gousses ont atteint leur maturité. 

V
ég

ét
at

if
s 

Hauteur du plant (cm) PH 
Hauteur de la base de la plante à l'extrémité de la dernière 

feuille. 

Hauteur de la première 

gousse (cm) 
D1P 

Hauteur de la base de la plante à la première gousse. 

Nombre de branches 

primaires 
NPB 

Nombre total de branches primaires (liées directement à la tige 

principale) dans une plante. 

Nombre de branches 

secondaire 
NSB 

Nombre total de branches secondaire qui démarrent des 

branches primaires dans une plante. 

Port Gh Echelle proposée par l’IBPGR et al. (1993) 

L
ié

s 
au

 r
en

d
em

en
t 

Nombre de gousses par plant NP Comptage du nombre total  de gousse par plant. 

Poids de gousses par plant (g) WP 
la totalité des gousses par plants est pesée à l’aide d’une 

balance électronique 

Poids de 100-gousses (g) 100PW Cent gousses au hasard ont été comptées puis pesées. 

Nombre de graines par plant NS Comptage du nombre total  de graine par plant. 

Poids de 100-graines 100SW Cent graines au hasard ont été comptées puis pesées. 

Poids total des graines SY 
la totalité des graines par plant est pesée à l’aide d’une 

balance électronique 
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Figure 9: Différents types de port : (A) représentation schématique selon le descripteur de pois chiche de l’IPBGR et al. (1993), (B) photos 

correspondantes prises du site expérimental par Bellemou (2015). 

A 

B 
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2. Caractérisation moléculaire 

2.1. Extraction de l’ADN génomique 

 Pendant longtemps, les caractères morphologiques ont été les seuls outils disponibles 

pour étudier la diversité naturelle des plantes. Cependant, ces derniers sont souvent biaisés par 

les facteurs environnementaux. En conséquence, l’usage de nouvelles approches d’ordre 

moléculaire, s’est avéré incontournable pour étudier la diversité des espèces (Gaad, 2018). 

 Cette deuxième partie de thèse, vise à caractériser la diversité génétique des 42 

génotypes algériens de pois chiche et de situer leur diversité par rapport à des variétés 

témoins. Le choix des marqueurs liés aux gènes d’intérêts et de certains génotypes de 

références (résistance/sensibilité à certaines maladies) ont permis d’établir une sélection 

préliminaire. 

2.2. Extraction de l’ADN génomique 

 L’ADN génomique a été extrait à partir des 54 génotypes. Les ADN des 8 génotypes 

de références ont été extraits par le laboratoire de génétique de l’université de cordoba, 

(Campus Rabanalis, Espagne). Les ADN du reste des génotypes (46) a été extrait dans le 

cadre de ce travail à raison de 30 échantillons par génotype correspondant à un total de 1380 

échantillons.  

 Plusieurs méthodes d’extractions d’ADN génomique ont été décrites. L’une des 

méthodes les plus utilisées chez les végétaux est la méthode CTAB par rapport au composant 

principal du tampon de lyse qui est le bromure de cétyl-triméthyl-ammonium (Cetyl-

Trimethyl-Ammonium Bromide). 

 L’extraction d’ADN génomique a été réalisée à partir de feuilles sèches suivant le 

protocole CTAB décrit par Ghérardi et al. (1998), ce protocole consiste en trois principales 

étapes : la lyse des membranes cellulaire, l’extraction d’ADN et sa précipitation. 

 Des jeunes feuilles (contiennent moins de protéine et de substances organiques par 

rapport aux feuilles âgées) ont été recueillies du champ de chaque plant germé et placées 

individuellement dans une petite enveloppe étiquetée puis stockées dans une boîte contenant 

du gel de silice. Le jour de l’extraction, 100g de feuilles sont mises dans des tubes Eppendorfs 

de 2 ml contenant trois billes métalliques puis séchées dans une étuve réglée à 65°c. A la 
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sortie de l’étuve, ces dernières sont réduites en poudre à l’aide de GenoGrinder. 

 Lyse de la membrane cellulaire : La première étape de l’extraction d’ADN est la 

rupture de la cellule et de la membrane nucléaire. À cette fin, l’échantillon est tout d’abord 

traité avec 1000 µl du le tampon d’extraction contenant de l’EDTA, du Tris/HCl et du CTAB 

(Annexe 3.1). Le mélange (feuilles broyées-tampon) est incubé au bain Marie réglé à une 

température de 65°c, pendant 20 min. 

 Extraction : Dans cette phase, les polysaccharides, les composés phénoliques, les 

protéines et les autres lysats cellulaires dissous dans la solution aqueuse sont séparés du 

complexe acide nucléique/CTAB. L’élimination des polysaccharides, ainsi que des composés 

phénoliques est particulièrement importante en raison de leur capacité à inhiber un grand 

nombre de réactions enzymatiques. Les contaminants du complexe d’acide nucléique ne 

précipitent pas et peuvent être enlevés par l’extraction hors de la solution aqueuse au moyen 

de chloroforme d’où l’ajout de 600µl de chloroforme au mélange feuilles-Tampon. Ce dernier 

dénature les protéines et facilite la séparation des phases aqueuses et organiques. A cette 

étape, une centrifugation à 10 min à Vmax (14000 tours/min) permet l’obtention de deux 

phases aqueuses séparées par une interphase (Phase organique). La phase aqueuse supérieure 

est récupérée par la suite délicatement et transférée dans un nouveau tube Eppendorf. Une fois 

que le complexe d’acide nucléique a été purifié, la dernière étape de la procédure peut être 

accomplie. Il s’agit de la précipitation.  

 Précipitation : A ce stade final, l’acide nucléique est libéré du détergent. À cette fin, la 

solution aqueuse est tout d’abord traitée par l’isopropanol (600μl) et centrifuger 

immédiatement pendant 20 seconde à vitesse maximale ; un culot se dépose sur la paroi du 

tube Eppendorf. Un deuxième traitement à l’éthanol 70% (Annexe 3.2) du culot suivi d’une 

centrifugation à vitesse maximale durant 10 mn est réalisé afin d’éliminer toutes les imputées 

et de purifier l’ADN.  

 Après l’élimination de l’éthanol et le séchage des tubes Eppendorf à l’aire libre (10 à 

15min), le culot d’ADN est suspendu dans 50 µl d’eau distillée stérile et laissé toute la nuit au 

réfrigérateur. Le lendemain, un traitement visant a éliminé l’ARN est effectué par l’ajout de 

5µl d’ARNase (2,5mg/ml). 
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2.3. Qualité et quantification des ADN 

Visualisation de l'ADN génomique sur gel d’agarose à 2% 

 Une bonne estimation de la quantité ainsi que de la qualité de l'ADN peut être obtenue 

à partir d’électrophorèse sur gel d'agarose à 2%. La préparation du gel consiste à faire 

dissoudre 2g d'agarose dans 100 ml de TBE (Annexe 3.3) à l’aide du micro-onde. Après la 

dissolution totale d’agarose, une goutte de BET est ajoutée au gel. 

Pour ce type de gel, une migration horizontale est réalisée dans une cuve remplie avec 

du TBE 0,5X (Annexe 3.3). Le mélange de dépôt est constitué de 4 µl du mélange ADN et 

6µl de Bleu de bromothymol. La migration se fait à 100 vol pendant 1h. 

 Les ADN révélés à l'éthidium de bromure (BET) sont exposés par la suite à la lumière 

UV pour leur visualisation. Les concentrations d'ADN inconnues peuvent être estimées par la 

comparaison de l'intensité des bandes des ADN extraits avec les bandes de l’ADN standards. 

Cependant, il faut être extrêmement prudent pour mettre le même volume d'ADN et des 

standards dans les puits. 

Quantification et qualité d'ADN par spectrophotomètre Nanodrop 

 Les mesures de la concentration d’ADN peuvent être obtenues directement par la 

mesure de l'absorbance avec l’utilisation du NanoDrop 1000 Spectrophotometer (Thermo 

Fisher Scientific, Waltham, MA, USA) connecté à un ordinateur comportant un logiciel 

spécifique. 

Après l'étalonnage du Nanodrop par une goutte d'eau on procède à une quantification 

des échantillons à analyser par le dépôt de 2µl de chaque échantillon dans le puits du 

Nanodrop. Le rapport d'absorbance à 260 nm sur 280 nm est utilisé pour déterminer la pureté 

d'ADN; on considère un ADN comme étant pure si le rapport (DO260/DO280) est de 1,8. 

Normalisation de la concentration de l'ADN génomique et préparation du mix 

Six (6) ADN pures par génotype, ayant un rapport (DO260/DO280) de 1,8  ont été 

choisis parmi les 30 ADN génomiques extraits, visualisés et quantifiés. Ces derniers ont été 

normalisés par la suite à une concentration de 20 ng/µl, puis mélangés dans un seul tube 

(pooling) afin de procéder à leur amplification par PCR. 
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2.4. Choix des marqueurs moléculaires 

Onze (11) marqueurs moléculaires répartis dans les 8 groupes de liaison ont été 

utilisés pour l'analyse moléculaire : neuf (9) SSR (Simple Sequence Repeat) développés par 

Winter et al. (1999) et Lichtenzveig et al. (2005) ; un (1) SCAR (Sequence Characterized 

Amplified Region) développé par Iruela et al. (2006) ; et un (1) marqueur de gêne spécifique 

(CaETR) développé par Madrid et al. (2013). Six marqueurs des 11 sont liés à des gènes 

d'intérêt et les avantages de leur utilisation sont de donner une idée préliminaire sur les 

génotypes intéressants.  

Les séquences des amorces, la répartition de chaque marqueur dans les divers groupes 

de linkage ainsi que les QTLs/gènes d’intérêt avec leurs références sont mentionnés dans le 

Tableau 7. 

2.5. Réaction en chaîne par polymérase (PCR) 

 Toutes les réactions de PCR ont été réalisées dans un volume de 10 μL dans un 

thermocycleur TGradient (Biometra, Göttingen, Allemagne).  

 Pour chaque marqueur, le mélange à amplifier contenait : 20 ng d'ADN génomique, 

0,25 µM d'amorces forward et 0.25 µM de reverse, 0,25 mM de MgCl2, 0,2 mM de dNTP 

(Annexe 3.4) et 0,25 U Taq polymérase (GoTaqFlexi; Promega, Madison, WI, USA) dans 

10X tampon PCR (50mM de KCl, 10 mM de Tris-HCl, 0,1% de Triton X-100). 

 Pour les marqueurs H2I20 et SCY17, les concentrations d’amorces, de MgCl2 et de 

dNTP diffèrent des autres, Les concentrations de H2I20 étaient de : 0,3 mM d'amorces 

forward et 0,3 mM reverse, 0,3 mM de MgCl2 et 0,2 mM de DNTP ; tandis que les 

concentrations de SCY17 étaient : 0,2 mM d'amorces forward et 0,2 mM reverse, 0,2 mM de 

MgCl2 et 0,4 mM de DNTP. 

 Les marqueurs TA59, TA135, TA180 et TA127 ont été amplifiés avec des amorces 

fluorescentes de type  NED, HEX , FAM récapitulés dans le Tableau7. 
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Tableau 7 : Caractéristiques des 11 marqueurs moléculaire 

LG Marker 

Primer sequence (5ʹ–3ʹ) 

Motif 

Fluoro

chrom

es 

Type TH Gel Sources QTL (Référence (s)) 
Forward Reverse 

LG1 TA1 
TGAAATATGGAAT

GATTACTGAGTGAC 

TATTGAAATAGGTCAG

GCTTATAAAAA 
(TAA)32 

/ 
SSR 60°C Acrylamide 

Winter et 

al., 1999 

/ 

LG2 TA59
A
 

ATCTAAAGAGAAA

TCAAAATTGTCGAA 

GCAAATGTGAAGCAT

GTATAGATAAAG 
(TAA)29 

NED 

SSR 60°C 
Analyse de 

Fragment 

Wilt (Winter et al,. 2000 ; 

Iruela et al,. 2007 ; Castro 

et al,.  2010 ; Cobos et al,. 

2009 ; Halila et al,. 2010) 

LG3 

TA142
B
 

TGTTAACATTCCCT

AATATCAATAACTT 

TTCCACAATGTTGTAT

GTTTTGTAAG 
(TTA)15 

 
SSR 60°C Acrylamide 

Date de floraison (Cobos et 

al,. 2009 ) 

TA135 
TGGTTGGAAATTGA

TGTTTT 

GTGGTGTGAGCATAAT

TCAA 
(TAA)17 

HEX 
SSR 60°C 

Analyse de 

Fragment 
/ 

LG4 

CaETR4
C
 

CAGGAAGTTCAAT

GGCCCTA 

R1:TAAGTTGTGACAA

AAGACTCAATCG  

R2:TGTGGCACAGTGG

ACCCCATCT 

– 

/ 
Gene-

specific 
62°C Acrylamide 

Madrid et 

al., 2013 

Ascochyta blight (Madrid et 

al., 2013) 

GAA47
B
 

CACTCCTCATGCCA

ACTCCT 

AAAATGGAATAGTCG

TATGGGG 
(GAA)11 

/ 

SSR 60°C Acrylamide 
 

Winter et 

al., 1999 

Couleur de fleur  

(Cobos et al,. 2005 ) 

anthocyanin pigmentation 

(Santra et al,.2000) 

LG5 SCY 17
C
 

GACGTGGTGACTAT

CTAGC 

GACGTGGTGAAATAG

ATACC 
– 

/ 
SCAR 50°C 

Agarose 

2,5% 
Iruela et 

al., 2006 

Ascochytablight  

(Iruela et al., 2006) 

LG6 

H2I20
A
 

TGTTTTGCTCATCT

GTTAAATCAA 

AGCATGCCTCTGATGA

ATAGTAAC 

(TTA)13 

CTA 

(TTA)19 

/ 

SSR 60°C Acrylamide 
Lichtenzve

ig et al., 

2005 

Wilt  

(Jendoubi et al., 2016) 

TA42 
ATATCGAAATAAA

TAACAACAGGATG

G 

TAGTTGATACTTGGAT

GATAACCAAAA 

(TA)19(TAA)

41 

/ 
SSR 60°C Acrylamide 

Winter et 

al., 1999 

Date de floraison  (Cobos et 

al,. 2009 ) 

LG7 TA180 
CATCGTGAATATTG

AAGGGT 

CGGTAAATAAGTTTCC

CTCC 
(TAA)30 

HEX 
SSR 60°C 

Analyse de 

Fragment 
/ 

LG8 TA127 
AAATTGTAAGACTC

TCATTTTTCTTTATT 

TCAAATTAACTACATC

ATGTCACACAC 

(GTT)5(ATT

)23 

FAM 
SSR 60°C 

Analyse de 

Fragment 
/ 

 LG : group de linkage ; TH : température d’hybridation ; SSR : simple sequence repeat ; SCAR : sequence characterised amplified region ; QTL : quantitave trait loci.
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 L’amplification de tous les marqueurs utilisés à l’exception de CaETR4et SCY17 a été 

réalisée avec un programme commençant par une dénaturation initiale à 95°C pendant 5 min, 

suivie d’une boucle de 30 cycles définis comme suit : 30s de dénaturation à 95°C, 30s 

d’hybridation à une température de 60 °C, et 50s d’élongation à 72°C. L’amplification est 

terminée par une extension finale de 8 min à 72°C. 

 Le programme PCR de CaETR4 est identique à celui des autres marqueurs sauf que la 

température d’hybridation été de 62°C au lieu de 60 °C. 

 En outre, le programme PCR de SCY17 été comme suit : une dénaturation initiale à 

95°C pendant 5 min, suivie d’une boucle de 30 cycles correspondante à : 1min de 

dénaturation  à 95°C,  30s  d’hybridation à une température à 50 °C, et 40s d’élongation à 

72°C. L’amplification se termine par une extension finale de 8 min à 72°C. 

2.6. Visualisation des amplifiats 

Les produits des PCR de 7 marqueurs parmi les 11 ont été visualisés : (i) sur gel 

d'agarose à 2,5% révélé avec du bromure d'éthidium (BET) pour SCY17 et (ii) sur  gels 

acrylamide à 8-10% (Annexe 4) révélés aussi au BET pour les marqueurs TA1, TA142, 

CaETR4, GAA47, H2I20 et TA42. Le reste des marqueurs (4), TA59(NED), TA135 (HEX), 

TA180 (HEX) et TA127 (FAM), ont été séparés en utilisant la migration par capillarité 

«fragment analysis» (Applied Biosystems 3130 Genetic Analyzer; Thermo Fisher Scientific) 

basé sur l'électrophorèse capillaire du Service de Genomique à l’université de Cordoba 

(Espagne). Les différents allèles générés par ces SSR apparaissent comme des piques et les 

poids moléculaires sont déterminés à l'aide du logiciel "Genotyper 3.7 (AppliedBiosystems, 

Thermo Fisher Scientific)" (Annexe  5). 

Préparation des gels agarose à 2,5%  

La méthode suivie de la préparation du gel agarose dans ce cas est celle décrite par 

Iruela et al., (2006). Elle consiste à faire dissoudre dans 200 ml de TBE, 5g d'agarose (2,5g 

d'agarose Seaken et 2,5g de Nu-Sieve agarose) sous l’effet de la chaleur (micro-onde). Dans 

chaque puits 15µl d’amplifiat-tampon de charge (10µl amplifiât + 5µl tampon) est déposé.  

La migration a été faite dans une cuve horizontale (tampon TBE 0,5X) sous 100 vol. 

L’observation des bandes générées par la PCR se fait sous UV. La prise des photos 

ainsi que la détermination des poids moléculaires des différentes bandes amplifiées a été 
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déterminé en se référant au marqueur de taille GTPbioline et par l’utilisation du logiciel 

GeneScan 3.1. 

Préparation des gels acrylamides :  

Pour pouvoir visualisé les produits PCR sur gel acrylamide deux types de  gels ont été 

préparés à savoir le Runnig gel et le stocking gel (Annexe 4). Les gels ont été coulé 

séparément l’un en dessous de l’autre entre deux plaques en verres jusqu’au bord supérieur et 

laissé polymériser. Le Stacking gel n’est coulé qu’après la gélification du running gel. 

 Une électrophorèse verticale est réalisée pour ce type de gel, 5µl d’amplifiat auquel 

5µl du tampon de charge ont été additionné sont déposé dans les puits de stacking gel replie 

au préalable par une solution de DNA-stock 1X. 

  Le support de migration avec les échantillons est porté par la suite à la cuve 

d'électrophorèse remplie à l'un quart par la solution DNA-stock 1X.  

 Le Générateur de courant électrique continu doit être réglé à 60volt si on met deux 

gels et à 30volt si on ne met qu'un seul. 

 Après migration, les plaques en verres ont été séparées et le gel a été mis délicatement 

dans une solution contenant du BET. Après 30 minutes, des photos sous UV ont été prises à 

l’aide du logiciel GeneScan 3.1. Le traitement des images et le calcul de la taille des bandes 

ont été réalisés par le même logiciel que celui du gel agarose et on se référant au marqueur de 

taille GTPbioline. 

3. Analyses statistiques 

3.1. Analyse statistique des données agro-morphologiques 

 Les observations des divers caractères étudiés ont été enregistrées sur 30 plants par 

génotypes. Toutes les données recueillies sur les quinze caractères ont été soumises à une 

analyse statistique en utilisant le logiciel R (version 3.3.3). Plusieurs packages et fonctions ont 

été utilisés pour la réalisation des différentes analyses statistique à savoir : 

 La fonction AOV (Chambers et al., 1992) pour l’analyse de la variance, la moyenne 

et l'écart type, 
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 Le package «FactoMineR» (Lê et al., 2008) pour l'analyse en composantes principales 

(ACP), 

 La fonction «paire» (Becker, 1988) pour les corrélations entre les quinze caractères 

phénotypiques, 

 Le package «Factoshiny» développé par Vaissie et al. (2015) pour la hiérarchisation 

des clusters basés sur les composantes principales.  

 D'autre part, l'héritabilité au sens large (H
2
) a été estimée à l’aide du logiciel IBP 

Breeding Management System Version 3.0.8 (2015). Tandis que, le coefficient de variation 

(CV) a été calculé par la formule suivante : CV = (écart type / moyenne)*100 (Canchola et 

al., 2017). 

 Afin d'identifier  les meilleurs génotypes pour chaque caractère quantitatif étudié, un 

test de comparaison multiple (LSD test : Least Significant Difference) a été effectué à l’aide du 

logiciel STATISTICA 10 (2010). Dans le même sens, une estimation des BLUEs (Best linear 

unbiased estimates of fixed effects) et les BLUPs  (Best Linear Unbiased Prediction ) a été 

réalisée par le logiciel IBP Breeding Management System Version 3.0.8 (2015). Best linear 

unbiased estimates of fixed effects (BLUEs) est utilisé pour l’estimation des effets fixes. En 

tant que tel, il représente exactement ce qui est arrivé dans notre essai (le génotype est 

considéré comme fixe). Cependant, il n’est pas le meilleur indicateur de ce qui pourrait arriver 

si nous répétions les essais. En effet, la meilleure prédiction linéaire non biaisée (Best lineaire 

unbiaised prediction : BLUP) permet une évaluation simultanée des effets génétiques et du 

milieu (Tabti, 2018). 

3.2.  Analyse statistique des données moléculaires 

 Le poids moléculaire de chaque allèle généré par les marqueurs moléculaires a été 

utilisé pour réaliser l’analyse de la diversité génétique des 54 génotypes de pois chiches à 

l’aide du logiciel GenAlEx version 6.5 (Peakall et Smouse, 2006). Il s’agit de : l'analyse de 

la variance moléculaire (AMOVA) ; détermination des paramètres génétiques à savoir : le 

nombre observé d'allèles (N), le nombre effectif d'allèles (Ne), les allèles privés, 

l'hétérozygotie observée (Ho), l'hétérozygotie attendue (He), l'indice de diversité de Shannon 

(I), l'indice de fixation de Wright (FST), le flux génétique (Nm) et le test de Mantel (Mantel, 

1967). Le calcul du PIC (Polymorphism information cotenent) a été réalisé suivant la formule 

décrite par Botstein et al. (1980). 
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 Le même profil de bandes a été compilé dans une matrice binaire basée sur la présence 

(1) ou l'absence (0) de chaque allèle. A l’aide du logiciel NTSYS-pc 2.02j (Exeter Software, 

Setauket, NY, USA) (Rohlf, F.J., 1996), et en se basant sur l’algorithme de regroupement 

UPGMA (méthode des groupes de paires non pondérés avec moyenne arithmétique) et 

l'indice de similarité Jaccard, un dendrogramme visualisant les relations génétiques entre les 

54 génotypes a été établi.  

3.3.  Analyse de la structure génétique  

 Sur la base des résultats obtenus au niveau des différents loci SSR employés, une 

approche bayésienne a été utilisée pour déterminer le nombre le plus vraisemblable de clusters 

(K) génétiquement différents dans l’ensemble des génotypes de pois chiche. Cette approche a 

été effectuée à l’aide du logiciel STRUCTURE 2,3,4 (Pritchard et al., 2000) suivant quatre 

modèles différents : modèles de mixité ou de non-mixité et fréquences alléliques corrélées ou 

indépendantes. Pour chaque “run”, les analyses de STRUCTURE ont été réalisées avec 

100 000 itérations de chaînes de Markov Monte Carlo (MCMC) précédées par une phase 

d’allumage “Burn-in period” de 25 000 itérations. Les valeurs testées de K varient de 1 à 10 

avec 10 répétitions. Une distribution appelée log de vraisemblance “log likelihood” [L(K)] est 

obtenue par la suite. Cette dernière estime le nombre le plus crédible de clusters (K) en se 

référant à la plus forte valeur de L(K) calculée par STRUCTURE, sauf qu’elle ne constitue 

pas un mode assez clair et facile qui puisse permettre la détermination du nombre de clusters 

le plus probable (Pritchard et al., 2000). Pour cela, le nombre de clusters les plus 

vraisemblables (K) dans notre population a été défini par la méthode d’Evanno et al. (2005) 

qui consiste à calculer le taux de changement de second ordre de la courbe logarithme du log 

vraisemblance entre des K successifs (ΔK) pour détecter les clusters les plus vraisemblables, 

K est identifié en se référant à la plus forte valeur de ΔK (Evanno et al., 2005) entre les quatre 

modèles analysés auparavant. Le logiciel en ligne STRUCTURE HARVESTER 

(http://tayloro,biologyucla,edu/Struct_harvest) développé par Earl et Vonholdt (2012) a été 

utilisé pour évaluer le taux de variation de ΔK afin de choisir le modèle optimal qui maximise 

le ΔK sur la base de la méthode d’Evanno et al. (2005).  

 Après l’analyse de la structure de la population par le logiciel STRUCTURE et 

STRUCTURE HARVESTER ainsi que l’estimation du meilleur K, la structure de notre 

population a été visualisée par le logiciel en ligne CLUMPP (http://clumpak,tau,ac,il/) 

developpé par Jakobsson et Rosenberg (2007). 

http://tayloro,biologyucla,edu/Struct_harvest
http://clumpak,tau,ac,il/
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1. Résultats 

1.1.  Caractérisation agro-morphologique 

1.1.1. Statistiques descriptives et analyse de variance  

Les statistiques descriptives et l'analyse de variance ont indiqué que les génotypes sont 

différents significativement pour tous les caractères étudiés, révélant ainsi la présence d'une 

diversité considérable (Tableaux 8 et 9). 

Les statistiques descriptives (Tableau 8) indiquent une grande différence entre les 

valeurs maximales, minimales et moyennes. Parmi les quinze caractères, le nombre total de 

graines avait le plus grand écart. Le plus petit nombre de grains (NS) était de 29 tandis que la 

valeur maximale était de 83 graines par plant, avec une valeur moyenne de 55 graines par 

plant. Cette hétérogénéité entre et au sein des génotypes pourait expliquer les valeurs élevées 

des CV. 

Concernant l'héritabilité, cette dernière peut être considérée comme modérées (60-

70%) pour la date de germination (Gr), la date de floraison (Fl), la date de formation de la 

première gousse (FPF), le nombre de branches secondaires (NSB), le nombre total de gousses 

par plant (NP) et le nombre total de graines par plant (NS) (Tableau 8). Une très forte 

héritabilité a été observée pour la hauteur du plant (HP), la distance des premières gousses du 

sol (D1P) et le port (héritabilité = 90%). Elle a été également élevée pour les poids de 100 

graines (78%) et de 100 gousses (81%). 

L'analyse de la variance de tous les caractères morphologiques (Tableau 9) a montré 

des différences très hautement significatives (P <0,001) entre les génotypes à l’exception du 

temps de maturité (Mt) et le nombre de branches primaires (NPB) où la variance est 

respectivement, très significative (P <0,01) et significative (P <0,05).  

1.1.2. Comparaison des moyennes 

 Pour chaque caractère agro-morphologique dont la variance est significative, une 

comparaison de moyenne par génotype basée sur le test de Fisher (nommé aussi LSD test) a 

été établie. Sur la base de ces moyennes par génotype, des histogrammes ont été élaborés.  
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Tableau 8 : Statistique descriptive des 15 caractères agro-morphologique évalués pour 46 génotypes de pois chiche 

Caractères etudiés Minimum Moyenne Maximum Héritabilité (%) Variance CV (%) 

GR (Jours) 22,18 24,23 27,09 0,62 33 23,71 

FL(Jours) 90,71 96,62 101,47 0,64 97,8 10,24 

FPF(Jours) 99,56 106,04 111,19 0,67 85,41 8,70 

MT(Jours) 135,89 139,36 140,73 0,40 67,6 5,90 

HP (cm) 30,39 42,53 52,29 0,90 74,2 20,25 

D1P (cm) 11,73 16,79 27,41 0,90 26,9 30,31 

NPB (branches/plant) 2,23 2,44 2,63 0,39 0,7 34,29 

NSB (branches/plant) 10,77 14,83 18,52 0,62 64,6 54,61 

WP (g/plant) 16,98 24,05 29,82 0,50 380,2 81,08 

100PW (g) 33,25 48,11 65,86 0,81 219,9 30,82 

NP (gousse/plant) 27,72 49,19 66,17 0,60 1467,5 77,88 

NS (graines/plant) 28,79 54,68 82,88 0,61 1897,6 79,67 

SY (g/plant) 10,94 16,77 21,35 0,50 196,8 83,65 

100SW (g) 21,24 30,09 41,81 0,78 116,1 35,81 

Gh 1,39 2,99 3,96 0,92 0,9 31,73 

CV : Coefficient de Variation ; GR, FL, FPF, Mt, HP, D1P, NPB, NSB, NP, 100PW, WP, NS, SY, 100SW, Gh : Voir Tableau 6. 

 

Tableau 9 : Analyse de la variance des 15 caractères phénotypiques étudiés sur les 46 génotypes de pois chiche 

Source de 

variation 
Df 

Carrée Moyen 

GR FL FPF Mt HP D1P NPB NSB NP 100PW WP NS SY 100SW Gh 

Génotypes 45 
81,16 

*** 

244,6 

*** 

234,0 

*** 

102,2  

** 

492,7   

*** 

172,71 

*** 

1,053 

* 

127 

*** 

568 

*** 

944,1 

*** 

2742 

*** 

3771 

*** 

285 

*** 

435,1 

*** 

7,805 

*** 

Blocs 2 14,25 
944,9 

*** 

349,1 

* 

649,4 

*** 

818,3   

*** 
32,17 

16,943 

*** 

4644 

*** 

22054 

*** 
0,7 

84712 

*** 

99671 

*** 

1193

8 *** 

312,8 

* 

5,693 

*** 

Error 45x2 30,91 89,1 77,4 64,1 48,7 15,69 0,676 51 299 168,7 1115 1460 153 92,3 0,546 

Df : Degré de liberté, GR, FL, FPF, Mt, HP, D1P, NPB, NSB, NP, 100PW, WP, NS, SY, 100SW, Gh : Voir Tableau 6.  
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Caractères phénologiques 

 L’analyse des histogrammes représentant les caractères phénologique (Figures 10, 11, 

12 et 13) a permis de montrer que les génotypes qui ont levé en premiers ne correspondent 

pas aux génotypes les plus précoces (Annexes 6,7, 8 et 9). 

 Pour le caractère de floraison (Figure 11), 16 génotypes ont présenté des valeurs 

moyennes inferieurs à celles des variétés témoins les plus précoces (Ghab5 et Flip05-156C). Il 

s’agit des génotypes suivant : ILC11830, ILC6911, ILC7247, ILC606-1, ILC606-2, ILC607-

2, GP10, Khedim 2, Khedim 1, ILC 595, ILC 2614-1, ILC598, IG 6441, ILC 2614-3, ILC 

604, ILC7249. En plus de ILC11832, certaines de ces génotypes précoces en floraison 

(ILC6911, ILC7249, Khedim 1, Khedim 2, ILC 2614-1, ILC598, ILC 2614-3, ILC604) ont 

enregistré aussi une maturité précoce par rapport au témoin (Flip05-156C). De plus, les 

génotypes ILC533, ILC7238, IG134526, ILC6193, F10-76, IG134527, ILC3279, ILC11830 

ont été récolté avant la variété Flip05-156C. Au total, 17 génotypes ont montré une précocité 

de maturité par rapport au témoin le plus précoce. 

 

Figure 10 : Histogramme représentant le nombre de jour moyen nécessaire pour la levée des 

46 génotypes (les variétés témoins sont en rouge)  
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Figure 11 : Histogramme représentant le nombre de jour moyen nécessaire à la floraison des 

46 génotypes (variétés témoins en rouge) 

 

Figure 12: Histogramme représentant le nombre de jour moyen nécessaire à la formation des 

gousses des 46 génotypes (variétés témoins en rouge) 

 

Figure 13: Histogramme représentant la moyenne du nombre jour moyen nécessaire à la 

maturité des 46 génotypes (variétés témoins en rouge) 
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Paramètres Végétatifs: 

 Parmi les quatre variétés appréciées par les agriculteurs, la variété Flip05-156C est la 

variété la plus longue. La comparaison des valeurs moyennes a permis l’identification de 10 

génotypes les plus long ayant les plus grandes valeurs de la hauteur de la 1
ere

 gousse (Figures 

14 et 15; Annexes 10 et 11). Par ordre croissant, ces génotypes sont respectivement : ILC533, 

ILC7238, ILC7249, ILC598, ILC6193, ILC3279, Khedim 1, IG134526, ILC 2614-1, 

ILC6911. 

Ces mêmes génotypes longs apparaissent parmi les génotypes ayant un nombre élevé  

de ramification primaire et secondaire (Figures 16 et 17 ; Annexes 12 et 13) ce qui confirme 

les résultats des corrélations (Tableau 10). 

 Parmi les génotypes présentant les valeurs moyennes supérieures à celles du témoin 

Flip 05-156C, le génotype local ILC533, en plus qu’il soit le plus long, il a présenté la plus 

grande hauteur de la 1ere gousse du sol et le nombre le plus élevé de ramifications primaires 

et secondaires.  

 

Figure 14: Histogramme représentant la longueur moyenne du plant par génotypes (variétés 

témoins en rouge) 
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Figure 15: Histogramme représentant la hauteur moyenne de la 1ere gousse du sol (variétés 

témoins en rouge) 

 

Figure 16: Histogramme représentant le nombre moyen de ramifications primaires (variétés 

témoins en rouge) 

 

Figure 17: Histogramme représentant le nombre moyen de ramifications secondaires 

(variétés témoins en rouge) 
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Caractères liés au rendement  

 Pour les caractères nombre total de gousses et nombre total de graines par plant, 16 et 

14 génotypes locaux, respectivement, ont présenté des valeurs moyennes supérieures à celles 

du témoin Flip05-21C le plus productif (Figures 18 et 19 ; Annexes 14 et 15 ). Les meilleurs 

génotypes en terme de productions de gousse (FLIP82-92C, ICC2210, ILC11830, ILC7249, 

ILC 2614-2, ILC 11832, ILC607-2, Khedim 1, ILC3279, ILC7248, ILC6193, ILC606-1, 

Khedim 2, ILC533, ILC598, ILC7238) sont aussi les meilleurs génotypes en productions de 

graine à l'exception de pour ILC 2614-2 et ILC 11832,. 

 L’Analyse des groupes homogènes générés par LSD test a fait ressortir 11 génotypes 

(ILC 2614-3, ILC7249, ILC3279, ILC7238, ILC6193, ILC 2614-1, F10-76, Khedim 1, 

Khedim 2, ILC533, ILC598) avec des valeurs moyennes du poids de 100 gousse élevées par 

rapport au témoin ILC05-156C (Figure 20 ; annexe 16). Ces 11 génotypes ainsi que 7 autres 

génotypes locaux (ILC11829, ILC6911, IG 6441, ILC 2614-2, ILC 11832, ICC2210) ont 

enregistré le plus grand poids de 100 graines (Figure 21 ; annexe 17) 

 La comparaison des moyennes du poids total des graines par plant et du poids total de 

gousse par plant a fait ressortir 26 génotypes supérieurs aux témoins (Figures 22 et 23 ; 

Annexes 18 et 19). Ces génotypes sont les suivants : ILC607-2, ILC 595, FLIP82-92C, IG 

6441, ILC11829, ILC 604, IG134527, ILC606-1, ILC7248, ILC6911, ILC11830, F10-76, 

IG134526, ILC 2614-3, ICC2210, ILC7249, ILC 2614-1, ILC 2614-2, ILC3279, ILC 11832, 

ILC6193, Khedim 1, ILC7238, Khedim 2, ILC533, ILC598.  

 

Figure 18: Histogramme représentant le nombre total moyen de gousse par plant des 46 

génotypes (variétés témoins en rouge) 
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Figure 19: Histogramme représentant le nombre moyen de graines par plants des 46 

génotypes (variétés témoins en rouge) 

 

Figure 20: Histogramme représentant le poids moyen de 100 gousses des 46 génotypes 

(variétés témoins en rouge) 

 

Figure 21: Histogramme représentant le poids moyen de 100 graines des 46 génotypes 

(variétés témoins en rouge) 
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Figure 22: Histogramme représentant le poids total moyen des gousses par plant des 46 

génotypes (variétés témoins en rouge) 

 

Figure 23: Histogramme représentant le poids total moyen des graines par plant  des 46 

génotypes (variétés témoins en rouge) 

1.1.3. Le meilleur prédicateur linéaire sans biais (BLUPs) 

 Les BLUPs pour les caractères phénologiques, classe les génotypes par ordre 

décroissant, ils  nous ont donc permis d’identifier les génotypes,  les plus tardifs et non pas les 

plus précoce (Annexes 20, 21,  22 et 23). 

 Pour les paramètres végétatifs (Annexes 24, 25, 26 et 27), l’analyse des BLUPs a 

confirmé la supériorité de la variété Flip 05-156C par rapport aux trois autres (FLIP 05-21C, 

Ghab5 et Twist) à l’exception du  nombre de ramification secondaire où la variété ‘Ghab5’ a 

présenté une supériorité. Concernant la longueur du plant (PH), le calcul des BLUPs a fait 
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ressortir 6 génotypes plus longs (ILC3279, ILC7242, ILC6909, Belkhadem, ILC7238, GP10) 

dont deux seulement ont été révélés par le test de Fisher (LSD).  

 Par ailleurs, le nombre de génotypes supérieurs pour les paramètres nombre de 

ramification primaire, hauteur de la 1ere gousse et nombre de ramification secondaire sont 

respectivement  en nombre de 5 (ILC11829, IG134527, ILC7241, Belkhadem, ILC607-1), 3 

(ILC6909, ILC3279, ILC7241)  et  2 (ILC7238, ILC606-1). 

 L’analyse des PBUPs des paramètres liés au rendement présentés en annexes 27, 28, 

29, 30, 31 et 32, a permis (i) de confirmer  la supériorité des quatre génotypes : ILC7238, 

ILC606-1, ILC607-2 et ILC11830 pour les caractères nombre de gousse par plant et nombre 

de graines par plant déjà mis en évidence par LSD test, (ii) d’identifier 6 meilleurs génotypes 

pour les caractères poids de 100 gousses et de 100 graines (F10-76, GP10, Belkhadem, 

Khedim 1, ILC7241, Bouira1). 

 Le classement  des 20 meilleurs génotypes sur la base de la production en grain est 

représenté dans le tableau 10. Six génotypes locaux (GP10, ILC606-1, F10-76ILC607-2, 

ILC6911, ILC7248) sont supérieurs à la variété témoin la plus productive (Flip05-21C). 

Parmi, ces six génotypes il y a ILC6911 qui est le plus précoce et GP10 qui est le plus long. 

1.1.4. Corrélations 

Les coefficients de corrélation entre les caractères agro-morphologiques enregistrés 

sont illustrés dans le Tableau 11.  

Une corrélation très hautement significative et positive entre tous les caractères 

phénologiques a été enregistré (FL : la floraison, FPF : la formation de gousse et Mt : la 

maturité) à l’exception de la germination (GR) qui n’est corrélée positivement et 

significativement qu’avec la maturité (Mt). De plus, la germination (GR) était corrélée 

négativement et significativement avec le nombre de branches secondaires (NSB) et le 

nombre de gousses par plant (NP). Cependant, la floraison (FL), la formation de gousse (FPF) 

et la maturité (Mt) ont été fortement et positivement corrélées avec la distance de la 1
ère

 

gousse du sol (D1P). La maturité a également montré une corrélation positive et hautement 

significative avec la hauteur de la plante (PH) mais négative et significative avec le port (Gh). 
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Tableau 10 : Identification des 20 meilleurs génotypes en poids de grains (SY) par la méthode des BLUPs 

Genotypes GR FL FPF Mt PH D1P NPB NSB PTGs 100WP NP NTGn SY 100SW 

GP10   24.72   94.18   105.3   140.0   49.20   16.92   2.465   16.62   29.82   61.19   52.88   55.56   21.35   41.81 

ILC606-1   23.58   94.13   104.3   139.1   43.16   16.72   2.481   18.44   29.80   43.55   66.17   72.05   20.60   27.54 

F10-76   25.82   95.96   104.8   139.3   42.65   15.87   2.399   15.67   29.39   65.86   51.14   54.54   20.35   36.60 

ILC607-2   22.99   94.80   104.1   140.3   44.95   15.69   2.412   16.23   28.67   48.23   62.33   66.58   20.19   31.10 

ILC6911   22.74   91.57   102.2   137.7   44.08   15.54   2.486   17.04   28.43   50.55   58.77   66.11   20.15   30.79 

ILC7248   23.36   96.20   107.1   139.8   40.90   16.51   2.418   13.29   27.29   46.62   59.16   63.65   19.70   31.70 

Flip05-21C    22.75   96.34   105.2   138.7   48.09   20.50   2.577   17.60   27.81   46.43   62.84   68.76   19.11   30.19 

ILC7249   23.51   95.01   102.4   139.2   47.27   16.04   2.443   15.68   27.25   51.69   55.75   62.29   19.06   31.68 

‘Ghab5’   23.59   96.78   106.3   140.2   47.02   18.34   2.551   18.52   27.01   46.80   58.38   63.76   19.05   30.11 

FLIP82-92C   26.19   96.63   105.2   140.3   43.55   16.95   2.322   15.24   26.48   45.54   58.97   67.38   19.01   27.15 

ILC6193   25.15  101.10   109.8   140.6   44.71   15.82   2.424   14.32   27.02   53.22   51.01   54.43   18.86   36.20 

ILC604   25.23   95.46   105.3   139.5   43.47   15.96   2.464   15.48   26.42   46.60   56.19   58.93   18.59   31.38 

ICC7267   23.27   99.01   108.3   140.3   45.06   16.92   2.456   14.15   26.11   54.64   49.86   62.10   18.57   30.20 

ILC7238   24.37   99.07   107.5   139.8   48.94   16.06   2.357   17.28   26.69   39.73   65.44   82.88   18.52   22.27 

ILC7247   23.58   94.15   102.7   137.9   43.94   15.96   2.475   16.62   26.37   45.83   55.57   60.38   18.41   28.80 

ILC2614-2   24.50   98.23   107.2   140.7   42.86   16.65   2.450   13.05   25.33   45.79   53.41   55.94   18.35   31.76 

ICC17517   25.35   96.63   107.0   139.2   40.02   15.37   2.424   13.81   25.50   44.79   53.74   63.55   17.90   25.71 

ILC607-1   22.99   97.78   107.1   139.5   41.61   16.04   2.585   17.39   25.29   44.49   56.29   58.41   17.65   29.14 

ILC2614-3   22.18   95.59   105.5   139.0   41.88   15.08   2.398   14.56   24.50   52.94   50.29   56.57   17.40   29.82 

ILC3279   23.98  101.47   111.2   140.4   52.29   25.23   2.461   16.31   25.15   44.71   55.07   61.84   17.38   26.84 

Rouge : valeur de BLUPs supérieures a celle du témoin, Gras : Témoins 
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La hauteur de la plante (PH) a présenté une corrélation positive et très hautement 

significative avec D1P (distance de la 1ère gousse du sol), une corrélation positive et 

significative avec NSB (nombre de branches secondaires) et NPB (nombre de branche 

primaires) mais une corrélation négative et très significative avec le port (Gh). La hauteur de 

la plante a également présenté une corrélation positive, très hautement ou hautement  

significative avec les composantes de rendement ; elle (HP) a été très hautement et 

positivement corrélée avec le poids des gousses par plant (WP), poids de 100 gousses 

(100PW) et la production en graines (SY) ; corrélée hautement, significativement et 

positivement avec le nombre de gousses par plant (NP), le nombre de graines par plant (NS) 

et le poids de 100 graines (100SW).  

En outre, le nombre de branches secondaires (NSB) a montré également une 

corrélation positive, très hautement significative, avec toutes les composantes de rendement: 

poids des gousses par plant (WP), nombre de gousses par plant (NP), production en graines 

(SY), nombre de graines par plant (NS), à l’exception du poids de 100 gousses (100PW) et du 

poids de 100 graines (100SW) où aucune corrélation significative n'a été enregistrée. De  plus, 

une corrélation négative et très hautement significative a été enregistrée entre le nombre de 

ramifications secondaires (NSB) et le port (Gh). Le nombre de branches primaires, par contre,  

n’a été corrélé qu’avec le nombre de branches secondaires (corrélation positive et 

significative) et le port où la corrélation est négative. 

 Le poids des gousses par plant (WP) et la production en graines (SY) étaient corrélés 

très fortement et positivement avec toutes les autres composantes de rendement. Tandis 

qu’aucune corrélation significative n’a été obtenue entre le port et les composantes de 

rendement. 
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Tableau 11 : Corrélations entre les caractères agro-morphologiques étudiés 
 GR FL FPF Mt PH D1P NPB NSB WP 100PW NP NS SY 100SW Gh 

GR 1.000 0,160 0,090 0,305* -0,177 -0,115 -0,075 -0,292 * -0,288 -0,097 -0,305 * -0,229 -0,289 -0,130 -0,050 

FL  1,000 0,903 

*** 

0,567 

*** 

0,250 0,427 

** 

0,220 0,059 -0,074 0,004 -0,096 -0,103 -0,073 -0,040 -0,229 

FPF   1,000 0,486 

*** 

0,127 0,340 

* 

0,154 -0,013 -0,130 -0,075 -0,126 -0,134 -0,120 -0,081 -0,156 

Mt    1,000 0,417 

 ** 

0,378 

** 

0,271 0,058 0,162 0,251 0,035 -0,007 0,183 0,242 -0,318 

* 

PH     1,000 0,743 

*** 

0,315 

* 

0,427 

** 

0,596 

*** 

0,529 

*** 

0,403 

** 

0,382 

** 

0,572 

*** 

0,418 

** 

-0,602 

*** 

D1P      1,000 0,331 

* 

0,155 0,178 0,398 

** 

-0,021 -0,061 0,168 0,306 

* 

-0,803 

*** 

NPB       1,000 0,309 

* 

0,033 0,072 0,008 0,001 0,025 0,042 -0,344 

*  

NSB        1,000 0,478 

*** 

-0,099 0,609 

*** 

0,612 

*** 

0,453 

*** 

-0,134 -0,166 

WP         1,000 0,511 

*** 

0,839 

*** 

0,703 

*** 

0,990 

*** 

0,483 

*** 

-0,007 

100PW          1,000 0,003 -0,148 0,490 

*** 

0,927 

*** 

-0,133 

NP           1,000 0,945 

*** 

0,843 

*** 

0,000 0,036 

NS            1,000 0,704 

*** 

-0,213 0,001 

SY             1,000 0,474 

*** 

-0,003 

100SW              1,000 -0,078 

Gh               1,000 

*Corrélation significative, ** Corrélation hautement significative, *** Corrélation très hautement significative  

GR, FL, FPF, Mt, HP, D1P, NPB, NSB, NP, 100PW, WP, NS, SY, 100SW, Gh : Voir Tableau 6.  
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1.1.5. Analyse multivariée 

Une analyse en composantes principales (ACP) a été réalisée sur l’ensemble des 

caractères agro-morphologique afin de résumer les informations significatives des données et  de 

mettre en évidence les caractères responsables de la variation globale des données 

expérimentales. 

 Les deux premiers axes, ayant les valeurs propres dominantes PC1 et PC2 contribuant, 

respectivement, à 32.04% et 21.62% de la variation totale, leur inertie cumulative explique 

53.67% de la variation totale (Figure 23). En se référant au tableau des coordonnées et des 

contributions de l’ACP (Tableau 12) on déduit que toutes les variables sont bien représentées 

sur ce plan factoriel généré (leurs corrélations avec les axes sont relativement importantes).  

Afin de déterminer la source de variabilité représentée par PC1, on oppose les éléments situés 

à droite contre ceux qui sont situés à gauche. En projetant les variables sur cet axe, et en se référant au 

tableau 12, on peut déduire que les composantes de rendement à savoir : poids des gousses par 

plant (WP) (0,91), production en grain (SY) (0,90), nombre de gousses par plant (NP) (0,73), 

nombre de graines par plant (NS) (0,61) ainsi que la hauteur du plant (PH) (0,84) sont corrélé 

positivement et significativement à l’axe des abscisses (PC1). A cet effet, on peut dire que l’axe 

1 traduit une corrélation positive entre la longueur des plants et les paramètres morphologiques liés au 

rendement.  

En ce qui concerne PC2, on oppose les éléments situés en haut contre ceux situés en 

bas. A partir de cela, on déduit que, PC2 est corrélée positivement avec (i) les caractères 

phénologiques à savoir : la floraison (FL) (0,75), la formation de gousse (FPF) (0,66) et à la 

maturité (Mt) (0,59); (ii) et à la hauteur de la 1
ère

 gousse (D1P) (0,67). A l’inverse, l’axe des 

coordonnés (PC2)  a été corrélé négativement et significativement avec le port (Gh) (-0,61). 

Delà, une corrélation négative entre la phénologie et le port a été déduite. En outre, et en se 

référant au tableau 12, les paramètres : poids de 100 gousses (100PW) (-0,75) et poids de 100 

graines (100SW) (-0,78) ont montré une corrélation négative à la 3
eme

 composante principale 

(PC3) qui contribue par 15.33% de la variation totale. 

L'analyse en composantes principale (ACP) des individus (génotypes) projetées sur le 

même plan factoriel d’ACP des caractères phénotypiques permet de les regrouper. PC1 et 

PC2 ont été donc utilisés pour obtenir le diagramme de dispersion des 46 génotypes de pois 

chiche, donnant l'image des différences entre quatre groupes (Figure 25). 
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 La juxtaposition du diagramme de dispersion des 46 génotypes et de l'ACP des 

caractères (Figure 24 et 25) a fait ressortir quatre groupes distincts; mais vu le nombre élevé 

de génotypes étudiés, le positionnement et le repérage de chaque génotypes a l’intérieur de  

son propre groupe était difficile, d’où l’établissement d’une classification hiérarchique 

(cluster groupe). 

 L'analyse de Clustering de la performance phénotypique à la distance euclidienne de 1, 

a permis une meilleure visualisation des quatre clusters (déjà révélé par l’ACP des individus). 

Chaque groupe obtenu (Distance euclidienne = 1) a  renfermé les génotypes ayant des 

comportements similaires (Figure 26) et dont nous avons : (i) le premier groupe (Cluster1) a 

regroupé les génotypes avec la plus faible production en grains, (ii) le second cluster a 

renfermé les génotypes les plus tardifs; les prostrés et avec un poids en grain modéré. 

Cependant, (iii) le troisième cluster a regroupé les génotypes les plus précoces; les plus érigés 

et les plus hauts. Néanmoins, (iv) le quatrième groupe, renfermant la majeure partie des 

génotypes qui se caractérisaient par la production en grain la plus élevée et une longueur de 

plant moyenne. 

Tableau 12: Contribution de chaque caractère agro-morphologique a la variation totale 

 PC1 PC1 PC3 

Valeurs propres 4.81 3.24 2.30 

pourcentage de variation 32.04 21.63 15.33 

pourcentage cumulatif de la variation 32.04 53.67 69.00 

Caractères agro-morphologiques 

Gr -0.21 0.27 0.14 

FL 0.16 0.75 0.37 

FPF 0.06 0.66 0.40 

Mt 0.41 0.59 0.13 

PH 0.84 0.32 -0.05 

D1P 0.51 0.67 -0.10 

NPB 0.25 0.34 0.21 

NSB 0.52 -0.14 0.53 

WP 0.91 -0.34 -0.07 

100WP 0.59 0.12 -0.75 

NP 0.73 -0.50 0.40 

NS 0.61 -0.50 0.55 

SY 0.90 -0.34 -0.06 

100SW 0.53 0.09 -0.78 

Gh -0.31 -0.61 -0.05 
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Figure 24 : ACP des quinze (15) caractères agro-morphologiques 

 

 

Figure 25 : Diagramme de dispersion des 46 génotypes en se basant 

sur PC1et PC2. Les couleurs noir, vert, bleu et rouge représentent 

respectivement le groupe 1, le groupe 2, le groupe 3 et le groupe 4. 
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Figure 26: Dendrogramme montrant le groupement hiérarchique des 46 génotypes de pois 

chiche à la distance euclidienne 1
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1.2.  Caractérisation moléculaire 

1.2.1. Visualisation de l’ADN 

 L'analyse des profils d’ADN sur le gel agarose à 2% (Figure 27) nous a permis de 

réaliser un tri préliminaire sur la quantité et la qualité des ADN extraites. Une échelle suivant 

l’intensité des bandes d’ADN a été établie afin d’estimer les concentrations d’ADN par 

échantillon (1 : Faible concentration d’ADN, 2 : concentration moyenne d’ADN; 3 ADN très 

concentré). Les échantillons ayant présentés des smires (présence d’ARN) ont été éliminé 

(notés 0 dans la figure).  

 

Figure 27 : Visualisation et comparaison qualitative et quantitative d’ADNgenomique sur gel 

agarose à 2% révélé par le BET et observé sous UV (MT : Invitrogen Low DNA Mass 

Ladder; 0 : échantillon éliminé ; 1, 2 et 3 : les concentrations croissantes d’ADN qui 

représente respectivement échantillon a faible, moyenne et forte concentration d’ADN) 

1.2.2. Analyse de la variance moléculaire (AMOVA) 

L'analyse de la variance moléculaire (AMOVA) permet d’estimer la répartition de la 

variance génétique entre et au sein des génotypes. L'AMOVA des 54 génotypes de pois 

chiche a révélé que la variation est plus importante entre les génotypes (80%) qu’au sein 

(20%) du même génotype. 

 

 



CHAPITRE III                               RESULTATS ET DISCUSSION 

67 
 

1.2.3. Diversité génétique 

Les 11 marqueurs moléculaires ont révélé au total 91 allèles (Tableau 13) avec un 

nombre d'allèles par locus allant de 2 (SCY17, CaETR4 et GAA47) jusqu’à 24 (TA127) et 

une moyenne de 8,27 allèles par locus. 

Le nombre moyen d'allèles observés par génotype (Na) varie de 1,33 à 2,00 avec une 

moyenne générale de 1,79. Tandis que le nombre moyen d'allèles effectifs (Ne) varie de 0,85 à 

1,29 avec une moyenne de 1,03. Tous les loci ont présenté une légère hétérozygotie à 

l'exception du marqueur TA142 où elle est nulle (Ho = 0). Ho variait de 0,02 (TA42) à 0,33 

(TA180) avec une moyenne de 0,13. 

On considère un allèle comme étant un allèle privé, si ce dernier n’est présent 

qu’uniquement dans un seul génotype. Vingt-quatre (24) allèles privés ont été détectés dans 

cette étude. Ils proviennent respectivement des marqueurs TA127, TA180, TA59, TA135 dont 

chaque marqueur cité a généré, respectivement, 11, 7, 4 et 2 allèles privés.  

Le nombre le plus élevé d'allèles privés par génotype est de 3 allèles pour le génotype 

ILC 9609 ; les génotypes IG 134527 et Cr5-9 ont 2 allèles privés. Tandis que, les génotypes 

ILC 3279, F10-76, GP10, Khedim 1, ICC 7267, ICC 17517, ILC 2614, Khedim 2, IG 6441, 

ILC 7238, ILC 7242, ILC 7247, ILC 7248, ILC 11832, 'Nour' et WR315, ont tous un seul 

allèle privé. 

En moyenne sur les 11 loci, PIC (0,87) et I (1,49) ont été considérés comme élevés. La 

plupart des loci sont très informatifs avec un PIC> = 0,9. Le marqueur SSR TA127 est le 

locus le plus informatif avec le PIC le plus élevé (0,99) et le I le plus élevé (2,91). Alors que 

SCY17 (PIC = 0,7 et I = 0,527), CaETR4 (PIC = 0,57 et I = 0,429) et GAA47 (PIC = 0,63 et I 

= 0,456), sont les moins informatifs. 
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Tableau 13 : Résultats de la diversité génétique que révèle chaque marqueur 

moléculaire 

Marqueur No PR Ne I Ho He Fst PIC 

SCY17 2 0 0,963 0,527 0,037 0,019 0,958 0,70 

CaETR4 2 0 1,148 0,429 0,185 0,093 0,705 0,58 

GAA47 2 0 1,056 0,456 0,130 0,065 0,831 0,63 

TA142 3 0 0,870 0,968 0,000 0,000 1,000 0,89 

H2I20 5 0 1,093 1,401 0,130 0,065 0,913 0,93 

TA59 13 4 1,167 2,265 0,167 0,083 0,904 0,99 

TA135 7 2 1,019 1,492 0,037 0,019 0,975 0,95 

TA127 24 11 0,963 2,917 0,167 0,083 0,913 0,99 

TA180 22 7 1,296 2,759 0,333 0,167 0,820 0,99 

TA42 5 0 0,852 1,605 0,019 0,009 0,989 0,97 

TA1 6 0 0,981 1,577 0,315 0,157 0,823 0,96 

Total 91 24 1,037 1,491 0,138 0,069 0,894 0,87 

No : Nombre d’allèle observé, PR : nombre d’allèle privé, Ne : Nombre moyen d'allèles effectifs, I : Index 

de Shannon, Ho : Hétérozygotie observée, He : Hétérozygotie attendue, Fst : indice de fixation, PIC : 

Contenue d’information polymorphe 

1.2.4. Hiérarchisation génétiques 

L’analyse en cluster indique la magnitude de la diversité génétique qui est un outil 

important dans tout programme d’amélioration. L’établissement d’un dendrogramme 

UPGMA, des 54 génotypes, basé sur la similitude de Jaccard et en utilisant les 11 marqueurs 

moléculaires, a révélé une similitude génétique entre les génotypes qui varie entre 0,78 à 0,95 

(Figure 28). 

Au plus bas niveau de similitude, les génotypes ont été divisés en deux groupes 

principaux (groupe A et groupe B). Le groupe A renferme tous les génotypes à l’exception de 

deux, Haddach et WR315, qui ont formé un groupe à part (groupe B). Cependant, à un niveau 

de similitude d'environ 0,80, le groupe A a été subdivisé en deux sous-groupes (sous-groupe 

A1 et sous-groupe A2). Le premier sous-groupe (A1) n’a regroupé que des génotypes locaux 

tandis que le deuxième (A2) a rassemblé les 3 génotypes de référence (variétés syriennes) et 3 

génotypes algériens. Toutefois, au plus grand niveau de similarité les deux variétés étrangères 

Twist et X96TH24 s’avèrent être les plus semblables, tandis que tous les autres génotypes 

testés avaient tendance à être séparés individuellement. 

Géographiquement, les différents groupes obtenus contenaient des génotypes d’origine 

différente d’où aucune corrélation significative entre le pool génétique et la distance 

géographique n’a été enregistrée. Le test de Mantel avec r = 0,112 et P = 0,01 a confirmé cette 

hypothèse. 
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Figure 28 : Dendrogramme UPGMA, montrant le groupement hiérarchique des 54 

génotypes de pois chiche, obtenu à partir de l'indice de similarité Jaccard 
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1.2.5. Structure génétique 

 La détermination du nombre de clusters présent sur l'ensemble des génotypes étudiés 

ainsi que les probabilités d'assignation des génotypes à chacun des clusters ont été testées 

pour les quatre modèles (modèles de mixité ou de non-mixité et fréquences alléliques 

corrélées ou indépendantes) ; selon les recommandations de Pritchard et al. (2000), le 

modèle combinant la mixité et les fréquences alléliques indépendantes a été sélectionné 

comme étant celui donnant les meilleurs résultats (Annexe 33). Parmi les quatre modèles 

testés, ce modèle (non-mixité et les fréquences alléliques indépendantes) a révélé la valeur la 

plus élevée du log vraisemblance (ΔK = 273,19) à la simulation K=2 (Figure 29). Le nombre 

de cluster K= 2 semble donc capturer la structure génétique optimale (Figure 30).  

Tous les génotypes ont été attribués sans ambiguïté à un groupe spécifique en fonction 

de la valeur des coefficients d'appartenance (≥ 0,75) à l’exception des génotypes ILC 6909, 

GP10, Khedim 1 et ILC 6193. Le graphique STRUCTURE pour K = 2 est présenté à la 

Figure 30. Le premier groupe (coloré en orange) comprend 22 génotypes d'origines 

différentes. Le reste des génotypes appartient au deuxième cluster (coloré en bleu), ce sont 

des génotypes locaux auxquels s’ajoutent les deux génotypes Cr 5-9 et JG 62 appartenant 

respectivement à Cicer reticulatum et Cicer arietinum type Desi. 

 

Figure 29 : Estimation du nombre de clusters (K) en se basant sur le calcul de delta K 

value (DK), suivant la méthode d’Evanno et al. (2005). 
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Figure 30 : Structure génétique des 54 génotypes de pois chiches basée sur les données 

des 11 marqueurs moléculaire et déterminée par le logiciel STRUCTURE avec K = 2. 

Cluster1 et 2 sont colorés respectivement par le bleu et l’orange 

1.2.6. Identification moléculaire de la résistance à l'Ascochyta blight  

 La présence des deux allèles de résistance de SCY17 et CaETR4 (Figure 31) permet 

l’identification des génotypes résistants à l’Ascochyta blight (anthracnose). Beaucoup de 

travaux (Madrid et al., 2013 ; Bouhadida et al., 2013 ; Gil et al., 2017) ont confirmé cette 

corrélation entre la présence de ces allèles et la résistance à  l’anthracnose. 

 En effet, dans notre étude le génotype ILC 3279, préalablement connu pour sa 

résistante à l’Ascochyta blight, avait un profil génétique montrant la présence des allèles de 

résistance. Par contre, ces allèles sont absents chez les génotypes WR315 et Cr 5-9, connus 

plus pour leur sensibilités à la maladie en question.  

En comparant les profils des 46 génotypes étudiés à ceux des génotypes sensibles et 

résistants à l’anthracnose et en s’assurant que les allèles dits de résistance présentent les 

même poids moléculaires que ceux indiqués dans la littérature, 6 génotypes ont été considérés 

comme des résistants putatifs (Tableau 14). Il s'agissait de : FLIP 82C92, ILC 6909, ILC 

7241 ainsi que les trois variétés de contrôles : Flip 05-156C, Flip 05-21C et Ghab 5. 

Pour les autres marqueurs liés à la résistance à la fusariose (Fusarium wilt) (Foc) et à 

la précocité, il a été difficile de déduire des génotypes putative de résistance/sensibilité ou des 

génotypes putatives précoces/tardifs en raison de la forte variabilité des microsatellites liés à 



CHAPITRE III                               RESULTATS ET DISCUSSION 

72 
 

ces caractères et du manque de marqueurs discriminants qui pouvaient nous permettre 

d’établir une conclusion définitive. 

Tableau 14 : Presence des alleles de resistance et de sensiblité des marquers SCY17 et 

CaETR4 chez les génotypes témoins et les génotypes putatives résistants à 

Ascochyta blight 

Génotypes Résistance / sensibilité  à l’AB SCY17 CaETR4 

Témoins 

ILC3279 Résistant R R 

WR315 Sensible S S 

Cr5-9  Sensible S S 

Génotypes putatives résistants 

FLIP 82C92  Inconnue  R R 

IG 71301/ILC 6909 Inconnue R R 

IG 74001/ILC 7241 Inconnue R R 

Flip05-156C (control) Inconnue R R 

Flip05-21C (control) Inconnue R R 

Ghab5/ FLIP 88-85C (control) Inconnue R R 

R et S indiquent, respectivement, la présence de l’allèle de de résistance ou de sensibilité 

 
Figure 31 : Les allèles de résistance et de sensibilité à l’anthracnose des marqueurs 

SCY17 et CaETR 4 (R : allèle de résistance, S : allèle de sensibilité) 
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2. Discussion 

2.1. Diversité phénotypique 

La caractérisation agro-morphologique est primordiale pour l'identification des 

génotypes avec des caractères souhaitables afin qu’ils soient utilisés comme cultivars 

directement ou comme géniteur en sélection/amélioration (Archak et al., 2016). 

La phénologie végétale est un aspect important de l'adaptation des cultures aux 

conditions environnementales. Cela consiste en l'acclimatation, d’une manière optimale, du 

cycle de culture au modèle météorologique saisonnier.  

La période de floraison, influencée par la photopériode, la température et les 

précipitations, est une cible majeure pour l’améliorer de l'adaptation des cultures (Gaur et al., 

2007 ; Das et al., 2015 ; Samineni et al., 2016). Archak et al. (2016) ont indiqué que la 

durée pour la floraison est de 29 jours pour les germoplasmes précoces et de 145 jours pour 

les tardifs ; Upadhyaya (2003) a trouvé que la floraison des génotypes de l’Asie de l'Est varie 

entre 33 et 107 jours. On se référant à ces recherche, les génotypes algériens peuvent être 

considérés comme des génotypes à floraison modérée avec des durées qui varient entre 90 et 

102 jours. Nos résultats sont similaires à ceux de Abdelguerfi-Laouar et al. (2001) qui ont 

noté une tardivité et une précocité dans la floraison chez six variétés algériennes de pois 

chiches et deux variétés introduites ; ils correspondent également aux résultats de Khamassi 

et al. (2014) qui ont travaillé sur le pois chiche tunisien. 

La floraison et la maturité sont parmi les caractéristiques critiques qui déterminent 

l’adaptation des cultivars du pois chiche aux conditions environnementales (Anbessa et al., 

2006 ;Upadhyaya et al., 2015 ; Sharma et Ghosh, 2016). L'effet des conditions 

environnementales sur la croissance et le rendement du pois chiche peut être considéré 

comme faible si l'héritabilité, qui est un indicateur de l'ampleur de l'héritage des caractères, 

est moyenne a élevée. Les résultats, de cette étude, affirment l’héritabilité de ces caractères et 

confirment que ce sont de bons caractères pour la sélection. En effet, dans des recherches 

récentes sur des accessions de pois chiches, cultivées sur plusieurs années, dans plusieurs sites 

et dans des conditions contrôlées et au champ, des valeurs modérées à élevées (0,45 et 0,87) 

de l’héritabilité au sens large (H
2
) ont été obtenues pour le caractère floraison et de maturité 

(Upadhyaya et al., 2015 ; Daba et al., 2016 ; Samineni et al., 2016). Par ailleurs, Rehman 

et al., (2011) ont rapporté un résultat d’héritabilité similaire à l’ensemble des génotypes pour 
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la floraison en période de sécheresse (H
2
 = 0,71) ; cependant, pour Anbessa et al., (2006) (H

2
 

= 0,65–0,97), Das et al., (2015) (H
2
 = 0,81), Upadhyaya et al., (2015) (H

2
 = 0,80-0,83), et 

Samineni et al., (2016) (H
2
 = 0,94-0,97), leur héritabilité, pour le même caractère, est élevée. 

Une faible héritabilité, au sens large, de 0,38 à 0,54 par Lichtenzveig et al., (2006) et de 0,36 

a été rapportée par Cobos et al., (2007). Par contre, Varshney et al., (2014) présentent une 

héritabilité de faible a élevée (H
2
 = 0,21–0,96). 

En ce qui concerne le poids de 100 graines, Tesfamichael et al. (2015) ont classé, 

dans leur étude, les types Kabuli comme : (i) à production faible lorsque le poids de 100 

graines <25g ; (ii) à production modérée s'il était compris entre 25g et 35g ; et (iii) à 

production élevée quand il est supérieur à 35 g. En se référant à ces normes, les génotypes 

étudiés se caractérisent par un rendement modéré a élevé.  

Sur la base de la production moyenne par génotypes analysée par LSD test,  26 

génotypes locaux, ont enregistré une production moyenne en grain nettement plus supérieurs 

que les variétés de références, dont la supériorité de six a été confirmée par l’analyse des 

BLUPs (GP10, ILC606-1, F10-76ILC607-2, ILC6911, ILC7248). De plus, l’analyse des 

BLUPs a identifié parmi ces six génotypes les plus productifs, le génotype ILC6911 comme 

étant le plus précoce et le génotype GP10 comme étant le plus long.  Les BLUPs sont 

communément utilisés chez plusieurs espèces telles que la canne à sucre et l’arachide pour 

augmenter l’efficience de la sélection, ces derniers sont plus efficaces qu’une simple sélection 

phénotypique (Tabti, 2018).  Malgré cela, très peu de travaux ont utilisé les BLUPs pour les 

programmes d’amélioration des légumineuses alimentaires (Tabti et al., 2018). 

L’analyse en composantes principales (ACP) est un outil extrêmement puissant de 

synthèse de l’information (Salimi et al., 2012). Les résultats de la présente étude sont très 

proches à ceux de Ghafoor et al. (2003), Upadhyaya et al. (2007), Hamayoon et al. (2011), 

Zaccardelli et al. (2013) et Malik et al. (2014). En effet, les génotypes à production en grain 

élevé et hauts se distinguent de ceux qui sont tardifs et à port dressé. 

2.2. Corrélations entre les caractères agro-morphologiques 

Qureshi et al. (2004) ont recommandé que les caractères ayant une corrélation 

positive et significative avec le rendement puissent être utilisés dans les programmes 

d'hybridation du pois chiche pour le développement de variétés combinant tous ces caractères 

bénéfiques et le haut rendement en graines.  
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Les résultats ont indiqué que les composantes du rendement sont positivement et 

significativement corrélées avec la hauteur du plant et le nombre de branches secondaires par 

plant, mais négativement avec le port. Les corrélations entre les paramètres agro-

morphologiques diffèrent d'un auteur à l'autre. À l'instar de nos résultats, Tesfamichael et al. 

(2015) et Padmavathi et al. (2013) ont rapporté que le rendement en graines était 

positivement et significativement corrélé avec le nombre de branches secondaires par plant. 

Cependant, nos résultats ne concordent pas avec ceux de Ali et al. (2011), Tesfamichael et al. 

(2015) et Yucel et Anlarsal (2010), qui ont signalé une corrélation négative et non 

significative du rendement en grains avec la hauteur du plant. Tesfamichael et al. (2015) ont 

observé une corrélation positive et très significative entre les caractères phénologique et la 

hauteur du plant, comme indiqué dans nos résultats. Contrairement, ils n'ont trouvé aucune 

corrélation entre la date de maturité et le nombre de branches primaires et secondaires par 

plant. 

 Généralement la précocité est associée au faible rendement; cette précocité permet aux 

plantes d'utiliser l'humidité du sol disponible et d'échapper aux stress abiotiques qui 

surviennent tardivement au cycle de croissance dans des conditions de faible pluviométrie 

(Tesfamichael et al., 2015). Dans notre expérience, le mois d'avril a connu de très faible 

précipitation. La floraison n’est pas corrélée aux rendements ce qui nous laisse penser que la 

précocité de floraison ne s’est pas exprimée comme régulateur de production. 

La floraison précoce est normalement associée à une maturité précoce, préférée pour 

échapper à la sécheresse terminale, aux températures élevées à la fin de la saison (Gaur et al., 

2007). En accord avec nos résultats, Anbessa et al. (2007), Varshney et al. (2014) et Das et 

al. (2015), ont noté une corrélation positive et significative de la date de floraison et la 

maturité chez le pois chiche. La précocité a été toujours recommandée et recherchée, en 

particulier dans les régions semi-arides (Kumar et Abbo, 2001 ; Subbarao et al., 1995) et 

dans les régions méditerranéennes (Rubio et al., 2004). Dans ces environnements, la floraison 

précoce permet le développement de la culture avant que l’évapotranspiration et le stress 

thermique deviennent critiques (Kumar et Abbo, 2001). 

2.3. Diversité génétique 

Afin d’évaluer de la diversité génétique qui existe dans les génotypes de pois chiches 

algériens, onze marqueurs moléculaires ont été utilisés. En effet, l'AMOVA a montré que la 
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variation est nettement plus accentuée entre les génotypes. Contrairement à nos résultats, de 

nombreuses études, telles que celles de : Keneni et al. (2011), Torutaeva et al. (2014) et 

Aggarwal et al. (2018), qui ont indiqué que la variation au sein des génotypes est plus élevée 

qu'entre les génotypes mêmes. Néanmoins, cette variation dépend de la nature du matériel 

génétique étudié. Ces résultats peuvent indiquer que la pureté des semences n’a pas été 

maintenue par les agriculteurs d’où l’hétérogénéité des graines (Torutaeva et al., 2014). 

Par contre, les estimateurs de la diversité génétique révélés dans cette étude 

corroborent en partie avec des études précédentes. Sur une grande collection de matériel 

génétique (2 915 génotypes) et avec 48 marqueurs SSR, Upadhyaya et al. (2008) ont 

rapporté un total de 1683 allèles avec une moyenne de 35 allèles par locus et un PIC de 0,85. 

De plus, Imtiaz et al. (2008) ont trouvé sur un total de 48 accessions, correspondant à des 

variétés locales, des espèces sauvages, des cultivars et des lignées de sélection, et en utilisant 

21 marqueurs SSR, 370 allèles a raison de 8 à 40 allèles par locus avec une moyenne de 17,6 

et un PIC de 0,82. Bien que nous ayons trouvé presque les mêmes valeurs de PIC, le nombre 

d'allèles obtenu est faible en comparaison aux travaux cités ci-dessus. L’utilisation d’un 

nombre élevé d’amorces SSR est surement celui qui a favorisé l’obtention de nombre élevé 

d’allèles. En utilisant presque le même nombre de marqueurs SSR (12), nos résultats sont 

identiques à ceux de Udupa et al. (1999), analysant 78 génotypes de pois chiche. Ils ont 

indiqué une valeur PIC de 0,86 et un nombre moyen d'allèles par locus de 14,1. Cependant, 

Keneni et al. (2011) ont mentionné 111 allèles obtenus sur 155 génotypes de pois chiche en 

utilisant 33 marqueurs SSR. Les résultats de cette étude sont très surprenants vu que les 

génotypes étudiés proviennent de l’Ethiopie, qui est l'un des centres de la diversité des pois 

chiches, puisque le nombre moyen d'allèles par locus n’était que de 3,36 et la valeur PIC 

moyenne était de 0,412.  

D’autre part, une faible proportion d'allèles hétérozygotes a été enregistrée. Le faible 

taux d’hétérozygotie dans les cultures autogames comme le pois chiche est dû au très faible 

taux de croisement (Gowda, 1981) ; mais l’hétérozygotie des allèles peut avoir les mutations 

comme origine (Upadhyaya et al., 2008). Dans l'étude de Upadhyaya et al. (2008), les 

espèces sauvages de Cicer sp. présentent de haut niveau d’hétérozygotie (10,74%), 

contrairement à l’espèce cultivée (0,49% à 1,14%). 

En conclusion, les estimateurs de la diversité génétique varient d’une étude à une 

autre, ces variations peuvent être expliquées par des différences dans : 
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 Le matériel végétal utilisé (par exemple, type et nombre de germoplasmes analysés) 

(He et al., 2011 ; Torutaeva et al., 2014) ; 

 Le nombre et le types des marqueurs moléculaires utilisés (Sharma et al., 2010) ;  

 La stratégie d'échantillonnage (Kong et al., 2010). 

2.4.  Structure génétique 

Sur la base de marqueurs agro-morphologiques et moléculaires, aucune corrélation 

n’existe entre le comportement morphologique, le profil génétique et les origines 

géographiques ; les génotypes appartenant à divers origines ont été regroupé dans un même 

cluster. En accord avec ces résultats Ghaffari et al., (2014) et Jannatabadi et al., (2013) ont 

suggéré que la variation morphologique est déterminée non seulement par les différences 

environnementales mais aussi par des facteurs génétiques. De même, Choudhary et al,. 

(2012) ont rapporté aussi que le modèle de clustering ne suit pas strictement le regroupement 

des génotypes selon leurs origines géographiques, ils ont expliqué cette incohérence par les 

échanges  de matériel génétique entre les exploitations de différentes régions géographiques. 

Par ailleurs, Métais et al., (2000) ont rapporté que la relation observée à l'aide des marqueurs 

moléculaires peut fournir des informations sur l'histoire et la biologie des génotypes, mais elle 

ne reflète pas nécessairement ce qui est observé comme caractères agronomiques. Par 

conséquent, les marqueurs ADN et les données phénotypiques ne donneront pas 

nécessairement des résultats étroitement liés (Vollmann et al., 2005 ; Eivazi et al., 2008 ), 

cette différence résulte de la différente expression génétique des régions génomiques 

contrôlant les divers caractères (Jannatabadi et al., 2013). Semagn (2002) a suggéré deux 

raisons pour la faible corrélation entre les marqueurs ADN et les données morphologiques. 

L'une des raisons est que les marqueurs ADN couvrent une grande proportion du génome, y 

compris les régions non codantes, tandis que la seconde est que les marqueurs ADN sont 

moins soumis à une sélection artificielle par rapport aux marqueurs morphologiques. 

Par opposition, en utilisant 33 marqueurs SSR, l'analyse de la structure d’une 

population Ethiopienne de pois chiche constituée de 155 accessions a révélé 5 clusters qui ont 

une relation avec les origines géographiques (Keneni et al., 2011). Hajibarat et al., (2014) 

ont étudié la structure d’une population composée  de 48 génotypes de pois chiche à l'aide de 

38 marqueurs SSR. Cette étude a montré la présence de deux populations distinctes, l'une 

composée de landraces (anciennes variétés locales) et l'autre de variétés cultivées (Locale ou 

introduite).Cela pourrait être attribué à l'introduction de matériaux exotiques qui auraient pu 
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élargir la base génétique du pois chiche. Les travaux menés par Samyuktha et al. (2018) sur 

51 génotypes ont révélé la présence de deux groupes. Le premier groupe était composé de 

génotypes de différentes régions géographiques alors que le deuxième groupe était composé 

de génotypes de l'Inde uniquement. Comparant ces études à la nôtre, le nombre de clusters (2) 

est semblable au nombre de cluster qu’a révélé notre étude de structure des génotypes 

algériens. Cependant, aucune relation entre le profil génétique et l’origine géographiques n'a 

été relevée.  

Plus récemment, des études ont souligné que le pois chiche cultivé a une base 

génétique très étroite et donc avoir deux groupes génétiques seulement sur le pois chiche n'est 

pas étonnant. Varshney et al. (2014) ont indiqué qu’au cours des croisements, les caractères 

phénotypiquement et agronomiquement importants sont sélectionnés pour développer des 

variétés supérieures avec un meilleur rendement et une meilleure productivité ; en 

conséquence, la diversité génétique a été perdue par la fixation de ces caractères et par la 

dépendance accrue des sélectionneurs à un petit ensemble de génotypes supérieurs, créant des 

goulots d'étranglement successifs. Pour cela, l'hybridation interspécifique, l’induction des 

mutations et le génie génétique sont les techniques recommandées pour augmenter la diversité 

du pois chiches cultivé afin de pouvoir relever les défis dans le futur.  

2.5. Dépistage de la résistance à l’Ascochyta blight 

Il est bien connu que la sélection assistée par marqueurs aide les sélectionneurs à 

augmenter l'efficacité et la précision de la sélection, et à intensifier la recombinaisons des 

gènes favorables et donc accroitre le gain génétique (Gil et al., 2017). Madrid et al., (2013), 

Bouhadida et al., (2013) et Gil et al., (2017) ont correctement prédit les génotypes résistants 

et sensibles à l'Ascochya blight en utilisant les deux marqueurs CaETR4 et SCY17. La 

présence des deux allèles de résistance de SCY17 et CaETR4 chez 3 génotypes locaux (FLIP 

82C92, IG 71301 / ILC 6909 et IG 74001 / ILC 7241) et 3 variétés témoins (Flip 05-156, Flip 

05-21C et Ghab 5), indique leur résistance putative à l’anthracnose. Ces génotypes doivent 

subir des essais de phénotypage sous des conditions contrôlées d’inoculation  de l’agent 

causal Didymella rabiei (Kovatsch.) Arx. (anamorphe : Ascochyta rabiei (Pass.) Labr) et c’est 

seulement les résultats négatifs qui permettent la confirmation définitive de la résistance.  
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Conclusion et perspectives 

En Algérie, la culture de pois chiche l’une des plus importantes légumineuses 

alimentaires largement consommées par la population soufre de plusieurs contraintes. En plus 

de la base génétique étroite du pois chiche, la disparition des variétés locales ou paysannes, 

ont accentué l’érosion génétique et par conséquent diminué la possibilité de pallier les risques 

des stress par des approches génétiques intra-espèce. Cette situation, nous oblige à 

entreprendre la constitution de collections, la caractérisation et la conservation de germplasm 

encore existant pour sauvegarder le patrimoine génétique et préserver la diversité de cette 

espèce. Ce travail de recherche s’inscrit dans le cadre de la caractérisation d’une collection de 

pois chiche afin d’établir des données et un matériel génétique de base utiles pour les 

programmes d’amélioration et/ou de création variétale en Algérie.  

Dans la présente étude, une caractérisation agromorphologique et moléculaire a été 

réalisée sur une collection de pois chiche constituée principalement par des génotypes 

algériens. La première approche adoptée consistait en une évaluation phénotypique dont 

quinze caractères agro-morphologiques ont été notés. Les résultats relatifs à cette 

caractérisation ont révélé l’existence d'une diversité considérable entres les génotypes. Les 

statistiques descriptives et l'analyse de variance ont indiqué des variations très hautement 

significatives pour tous les caractères étudiés.   

En effet, la comparaison des moyennes par le biais de LSD-test a fait ressortir 

plusieurs génotypes supérieurs aux quatre variétés de référence. Pour la production en grains 

vingt-six (26) génotypes avaient présenté une production moyenne en grain supérieure aux 

témoins. Ces génotypes sont les suivants : ILC607-2, ILC 595, FLIP82-92C, IG 6441, 

ILC11829, ILC 604, IG134527, ILC606-1, ILC7248, ILC6911, ILC11830, F10-76, 

IG134526, ILC 2614-3, ICC2210, ILC7249, ILC 2614-1, ILC 2614-2, ILC3279, ILC 11832, 

ILC6193, Khedim 1, ILC7238, Khedim 2, ILC533, ILC598. Pour la longueur du plant et la 

hauteur de la  1
ere

 gousse plus, 10 génotypes ont été identifiés (ILC533, ILC7238, ILC7249, 

ILC598, ILC6193, ILC3279, Khedim 1, IG134526, ILC 2614-1, ILC6911).  

L’analyse des BLUPs a confirmé la supériorité de six génotypes algériens (GP10, 

ILC606-1, F10-76, ILC607-2, ILC6911, ILC7248) pour la production en grain qui présentent 

des caractéristiques phénologiques et morphologiques intéressantes. Aussi, six génotypes 
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(ILC3279, ILC7242, ILC6909, Belkhadem, ILC7238, GP10)  ont montré une supériorité pour 

la longueur du plant. Ce caractère est très important pour la mécanisation des récoltes. 

L’analyse des corrélations et l’analyse en composante principale (ACP) ont mis en 

évidence des corrélations positives entre les composantes de rendement, la hauteur du plant et 

le nombre de ramification secondaire. Des corrélations négatives ont été aussi notés entre le 

port et (i) la maturité (ii) la longueur du plant, (iii) la distance de la 1
ere

 gousse du sol. En 

outre, l’ACP associé à  l’analyse hiérarchique basée, sur la distance euclidienne, a permis de 

classer les accessions en quatre clusters dont le premier renferme les génotypes à faible 

production en grain ; le deuxième regroupe les génotypes tardifs et prostrés, le troisième 

rassemble les génotypes précoces, long et érigés et le quatrième agglomère les génotypes à  

production élevée. 

L’analyse moléculaire représente dans ce travail de recherche, la deuxième approche 

adoptée pour la caractérisation du pois chiche local. Elle a été réalisée sur les ADN 

génomiques extraits à partir des quarante-six génotypes préalablement caractérisés 

phénotypiquement, auxquels huit autres ADN-génomiques ont été additionnés comme 

référence à la résistance à l’anthracnose et à  la fusariose vasculaire. Au total, cinquante-

quatre génotypes ont fait l’objet de la caractérisation génotypique. Cette caractérisation a été 

fondée sur l’utilisation de onze marqueurs moléculaires de type SSR. Dans l’ensemble, ces 

marqueurs moléculaire utilisé ont été très informatifs (PIC moyen> 0.8) et ont généré un total 

de quatre-vingt-onze (91) allèles dont vingt-quatre (24) ont été considéré comme étant des 

allèles privés.  

D’autre part, le dendrogramme établi à l’issue de l’analyse statistique de ces 

marqueurs par la méthode UPGMA et la structuration de l’ensemble des génotypes suivant les 

recommandation de Pritchard et al. (2000) et la méthode d’Evanno et al. (2005), ont révélé 

une faible diversité génétique et ont regroupé les génotypes en deux groupes distincts. 

En plus de l’évaluation de la diversité génétique au niveau agro-morphologique et 

moléculaire, un autre objectif a été visé dans ce travail de recherche ; il s’agit d’avoir une idée 

préliminaire sur la résistance des génotypes locaux à l’anthracnose par l’utilisation des deux 

marqueurs moléculaires SCY17 et CaETR4, qui ensemble, peuvent prédire à 90% la 

résistance des génotypes à cette maladie (Bouhadida et al., 2013 ; Gil et al., 2017). Trois (3) 

génotypes locaux (FLIP 82C92, IG 71301 / ILC 6909 et IG 74001 / ILC 7241) ont été 
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sélectionnés comme des génotypes résistants à l’anthracnose; ces 3 génotypes peuvent faire 

l’objet d’un travail de recherche afin de confirmer cette résistance par des essais sous 

conditions contrôlées.  

On conclusion, la diversité génétique évaluée dans cette thèse, confirme la faible 

variabilité génétique du pois chiche cultivé mais indique une large variabilité agronomique. 

De plus, les résultats obtenus, confirment que les marqueurs SSR représentent un outil 

puissant pour les études de la diversité génétique du pois chiche et dans les programmes de 

sélection.  

 Cette étude peut servir comme base importante pour l'identification, la conservation et 

la gestion des variétés de pois chiches. Elle offre également des ressources utiles pour les 

sélectionneurs et améliorateurs pour entreprendre leur programme de sélection de pois chiche 

afin d'augmenter la production par le choix des génotypes les plus productifs au lieu de ceux 

introduits et même pour la création variétale en utilisant les génotypes les plus intéressants, à 

l’Ascochyta blight, comme parents. En outre, Les génotypes locaux de pois chiche montrant 

une supériorité pour certains caractères agronomiques, méritent d’être utilisés comme géniteur 

dans les programmes de croisements ou encore comme matériel de base dans la création 

variétale par mutagénèse et la transformation génétique. 

 Sans doute, il existe d’autres génotypes locaux intéressant qui n’ont pas fait encore 

l’objet d’une caractérisation, conservation et amélioration ; d’où il est primordial d’élargir  la 

collection du pois chiche en réalisant des prospections et des collections dans tout le territoire 

national. Il en est de même pour les savoirs des agriculteurs qui peuvent constituer un premier 

aperçu, des savoirs locaux, qui méritent d’être approfondi car ces savoirs locaux sont 

nécessaires pour la valorisation et la conservation durable des ressources génétique du pois 

chiche en Algérie. De plus, et afin d’identifier le potentiel génétique dans chaque génotypes 

dans les différents étages bioclimatique de l’Algérie, les essais multi-locaux visant le 

développement de variétés adaptées aux différents environnements des régions algériennes 

peuvent été réalisés et recommandés. 

 L’analyse des bactéries rhizobiennes, peut aussi constituer un volet de recherche 

intéressant pour le futur. La révélation d’une diversité capables d’établir des symbioses 

fixatrices d’azote atmosphérique, représente (i) une opportunité pour optimiser la production 

des légumineuses et (ii) un facteur de développement d’une agriculture respectueuse de 

l’environnement.  
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ANNEXES 

Annexe1 : Photos illustrant l'essai au champ des 46 génotypes 

 

 

Annexe 2 : Schéma du dispositif expérimental adopté 
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Annexe 3 : Préparation des solutions utilisées dans l’étude moléculaire 

Annexe 3.1 : Extraction d’AND suivant la methode CTAB décrit par Ghérardi et al. (1998), 

 Pour la préparation de 100ml du tampon de l’extraction ADN, les quantités utilisées 

sont comme suit : 

 2 g de CTAB. 

 10 ml de Tris-HCL 1M PH8. 

Pour 10 ml en pèse 1,21g de Tris, ajuster à PH8 avec HCL. 

 28 ml de Nacl 5M (1M = 58,44 g, 25 mM = 1,461 g). 

Pour 28 ml on pèse 8,18g de Nacl ajuster à PH8 avec HCL. 

 4 ml d’EDTA 0.5M PH8 (1mM EDTA, 1M = 292, 24 g, 1mM = 0, 29224 g). 

Pour 4 ml on pèse 0,58g d’EDTA ajuster à PH8 avec HCL. 

 Pour la solution de rinçage à Ethanol 70%  obtenue à partir d’Ethanol 96% on 

mélange : 

 100 ml Ethanol absolu (96%). 

 40,85ml d’eau distillé. 

Annexe 3.2 :  Préparation des dNTP 

 Mélanger 25 μl dechaque dNTP (dATP, dCTP, dGTP, dTTP) dans un tube et 

compléter avec 900 μl d’eau pour avoir un volume final de 1000 μl. 

Annexe 3.3 : Préparation du Tampon TBE (pour Tris, Borate, EDTA). 

Pour la préparation de 1000ml de tampon TBE (1x) pH 8.3 peser: 

 10,89 g (89 mM) TRIS. 

 5,56 g (89 mM) Acide borique. 

 0,74 g (2 mM) EDTA. 

Le tout est dilué dans 1000 mL d’eau distillée. 
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Annexe 4 : Préparation du gel acrylamide à 10% (C 2,67%) 

1. Running gel 

Mettre dans un Erlenmeyer (ou fiole de filtration) : 

 17,5ml Acrilamide 40% 

 9,6ml Bis-achrilamide 2% 

 9ml 3M Tris-HCl (pH=8,8) 

 34,9ml Eau distillée 

Agiter tout doucement le tous, fermer bien l'Erlen et dégazer à l'aide d'une pompe. 

Verser le tout dans un bécher et rajouter: 

 250µl de PSA (10%) (0,1mg dilué dans 1ml ED) 

 36µl de TEMED 

 A l'aide d'un entonnoir on coule le gel entre les deux verres; et on couvre avec de 

l'éthanol pour éviter le contact air-gel. 

 Après gélification, éliminer l’éthanol par absorption à l'aide d'une pompe et bien 

sécher à l'aide d'un papier. 

2. Stacking gel 

Mettre dans un bécher: 

 1,96ml Acrilamide 40% 

 1,07ml Bis-achrilamide 2% 

 5ml 3M Tris-HCl (pH=6,8) 

 11,77ml Eau distillée 

 100µl PSA 

 13µl TEMED 

 Après une légère agitation, verser ce second gel au-dessus du premier et placer le 

peigne. Couvrir l'ensemble avec l'aluminium et laisser bien se gélifier (un jour) dans une 

chambre froide. 
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Annexe 5 : Exemple de visualisation des allèles par fragment analysis (Chaque pic represente 

un allele) 
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Annexe 6: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour Gr (Variété témoin) 
Codes Moy.  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

‘Ghab5’ 25,9 ****                     

ILC 2614-3 26,5 **** ****                   

IG 6441 27,7 **** **** ****                 

ILC607-2 30,2 **** **** **** ****               

ILC11830 30,5 **** **** **** ****               

ICC2210 31,7 **** **** **** **** ****             

Belkhadem 31,7 **** **** **** **** ****             

ILC11829 32,8 **** **** **** **** **** ****           

ILC7249 33,3 **** **** **** **** **** ****           

Haddach 33,3 **** **** **** **** **** ****           

ILC606-1 33,6 **** **** **** **** **** ****           

FLIP82-92C 34,6 **** **** **** **** **** ****           

ILC 2614-2 34,8 **** **** **** **** **** ****           

ILC7245 36,7 **** **** **** **** **** **** ****         

ILC7242 37,6 **** **** **** **** **** **** ****         

Flip05-21C  37,7 **** **** **** **** **** **** ****         

ILC606-2 37,7 **** **** **** **** **** **** ****         

ILC607-1 38,0 **** **** **** **** **** **** ****         

ICC7267 38,4 **** **** **** **** **** **** **** ****       

Tizi-Ouzou 1 38,7 **** **** **** **** **** **** **** ****       

Khedim 2 38,8 **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC3279 39,3 **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC 595  39,4 **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC6910 39,6 **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC7241 40,4 **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

‘Twist’ 40,8 **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC6909 40,8 **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC7248 41,1 **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC7247 41,3 **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

Flip05-156C  42,3   **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

Bouira1 42,4     **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC6911 42,9     **** **** **** **** **** **** **** ****   

ICC 17517 43,5       **** **** **** **** **** **** ****   

ILC 11832 43,6       **** **** **** **** **** **** ****   

GP10 45,3       **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC 2614-1 46,6         **** **** **** **** **** **** **** 

ILC598 48,2           **** **** **** **** **** **** 

ILC 604 48,4           **** **** **** **** **** **** 

F10-76 51,6             **** **** **** **** **** 

IG134526 51,7             **** **** **** **** **** 

IG134527 54,1               **** **** **** **** 

ILC7249 54,2               **** **** **** **** 

Khedim 1 55,2                 **** **** **** 

ILC6193 55,9                   **** **** 

ILC7238 60,2                     **** 
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Annexe 7: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour Fl (Variété témoin) 
Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

ILC11830 89,8 ****                     

ILC6911 93,0 **** ****                   

ILC7247 94,8   **** ****                 

ILC606-1 94,9   **** ****                 

ILC606-2 95,0   **** **** ****               

ILC607-2 95,2   **** **** **** ****             

GP10 95,2   **** **** **** ****             

Khedim 2 95,2   **** **** **** ****             

Khedim 1 95,4   **** **** **** **** ****           

ILC 595  95,6   **** **** **** **** ****           

ILC 2614-1 96,5   **** **** **** **** **** ****         

ILC598  96,6   **** **** **** **** **** ****         

IG 6441 96,7   **** **** **** **** **** ****         

ILC 2614-3 96,8   **** **** **** **** **** ****         

ILC 604 96,9   **** **** **** **** **** **** ****       

ILC7249 97,1   **** **** **** **** **** **** ****       

‘Ghab5’ 97,2   **** **** **** **** **** **** ****       

ILC7248 97,3     **** **** **** **** **** ****       

Flip05-21C  97,4     **** **** **** **** **** ****       

F10-76 97,4     **** **** **** **** **** ****       

FLIP82-92C 97,6     **** **** **** **** **** **** ****     

Tizi-Ouzou 1 97,6     **** **** **** **** **** **** ****     

ILC6910 97,6     **** **** **** **** **** **** ****     

ICC 17517 97,9     **** **** **** **** **** **** ****     

Bouira1 98,2     **** **** **** **** **** **** ****     

‘Twist’ 98,2     **** **** **** **** **** **** ****     

Haddach 98,4     **** **** **** **** **** **** ****     

ILC7249 98,6     **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC7242 98,8     **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC607-1 98,8     **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

Flip05-156C  99,0     **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC7245 99,1     **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC6909 99,2       **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC11829 99,2       **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC 2614-2 99,3         **** **** **** **** **** **** **** 

Khedim 2 99,4         **** **** **** **** **** **** **** 

ILC 11832 99,6           **** **** **** **** **** **** 

ILC533 99,6           **** **** **** **** **** **** 

Belkhadem 100,1             **** **** **** **** **** 

ICC7267 100,2             **** **** **** **** **** 

IG134527 100,3             **** **** **** **** **** 

ILC7241 100,3             **** **** **** **** **** 

ILC7238 101,1               **** **** **** **** 

IG134526 101,7                 **** **** **** 

ILC6193 102,8                   **** **** 

ILC3279 103,0                     **** 
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Annexe 8: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour FPF (Variété témoin) 
Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

ILC11830 97,6 ****                         

Khedim 1 98,7 **** ****                       

ILC6911 100,6 **** **** ****                     

ILC7249 100,7 **** **** ****                     

ILC7247 101,2 **** **** **** ****                   

ILC533 102,0   **** **** **** ****                 

ILC606-2 102,1   **** **** **** **** ****               

ILC 2614-1 102,8     **** **** **** **** ****             

ILC607-2 103,0     **** **** **** **** ****             

ILC606-1 103,0     **** **** **** **** ****             

F10-76 103,1     **** **** **** **** **** ****           

ILC598  103,3     **** **** **** **** **** **** ****         

ILC 595  103,6     **** **** **** **** **** **** **** ****       

Bouira1 103,7     **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC 604 103,8     **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

GP10 103,9     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC 2614-3 104,0     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

Flip05-21C  104,0     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

Haddach 104,2     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC7238 104,3     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

FLIP82-92C 104,4     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

IG134527 104,6     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

Khedim 2 104,6     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

Tizi-Ouzou 1 104,7       **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC6909 105,1       **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

‘Twist’ 105,3         **** **** **** **** **** **** **** ****   

ICC 17517 105,4         **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC7241 105,5         **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC7248 105,5         **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC7245 105,8         **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC 11832 105,8         **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC7242 106,0           **** **** **** **** **** **** ****   

Khedim 2 106,1           **** **** **** **** **** **** ****   

‘Ghab5’ 106,1             **** **** **** **** **** ****   

ILC607-1 106,2             **** **** **** **** **** ****   

ILC6910 106,4             **** **** **** **** **** ****   

ILC 2614-2 106,6             **** **** **** **** **** ****   

IG 6441 106,8             **** **** **** **** **** ****   

ILC6193 107,0               **** **** **** **** **** **** 

ICC7267 107,0               **** **** **** **** **** **** 

IG134526 107,0               **** **** **** **** **** **** 

ILC7249 107,3                 **** **** **** **** **** 

ILC11829 107,3                   **** **** **** **** 

Flip05-156C  107,6                     **** **** **** 

Belkhadem 107,9                       **** **** 

ILC3279 110,8                         **** 
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Annexe 9: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour Mt (Variété témoin) 
Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

ILC533 107,6 ****                       

ILC7238 112,9 **** ****                     

ILC598  113,3 **** **** ****                   

Khedim 2 115,4 **** **** **** ****                 

ILC 2614-1 117,4   **** **** **** ****               

ILC7249 117,6   **** **** **** ****               

ILC6911 118,1   **** **** **** **** ****             

Khedim 1 118,4   **** **** **** **** **** ****           

IG134526 118,5   **** **** **** **** **** ****           

ILC6193 119,2   **** **** **** **** **** **** ****         

ILC 11832 119,4   **** **** **** **** **** **** **** ****       

F10-76 121,4   **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC 604 121,7   **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

IG134527 122,2   **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC 2614-3 122,4   **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC3279 122,9     **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC11830 123,6       **** **** **** **** **** **** **** ****   

Flip05-156C  124,3       **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC7247 124,3       **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC7248 124,5       **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC606-1 125,1       **** **** **** **** **** **** **** ****   

IG 6441 125,2         **** **** **** **** **** **** ****   

Haddach 125,2         **** **** **** **** **** **** ****   

ILC 595  125,3         **** **** **** **** **** **** ****   

ILC607-2 125,3         **** **** **** **** **** **** ****   

ILC7242 125,7         **** **** **** **** **** **** ****   

Khedim 2 126,6         **** **** **** **** **** **** ****   

ILC6910 126,7         **** **** **** **** **** **** ****   

ILC606-2 127,4           **** **** **** **** **** ****   

ICC 17517 127,5           **** **** **** **** **** ****   

Bouira1 127,5           **** **** **** **** **** ****   

ILC7241 127,7           **** **** **** **** **** ****   

ILC6909 128,0             **** **** **** **** ****   

‘Twist’ 128,0             **** **** **** **** ****   

FLIP82-92C 128,1             **** **** **** **** ****   

Tizi-Ouzou 1 128,5               **** **** **** ****   

GP10 128,9                 **** **** **** **** 

ICC7267 129,2                   **** **** **** 

Flip05-21C  129,3                   **** **** **** 

ILC11829 129,7                   **** **** **** 

ILC 2614-2 130,1                   **** **** **** 

ILC7249 130,4                   **** **** **** 

ILC607-1 130,5                   **** **** **** 

ILC7245 132,8                     **** **** 

Belkhadem 132,9                     **** **** 

‘Ghab5’ 138,3                       **** 
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Annexe 10: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour PH (Variété témoin) 

Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

‘Ghab5’ 50,8 ****                         

Tizi-Ouzou 1 52,5 **** ****                       

ILC7249 52,6 **** ****                       

ILC7245 52,7 **** **** ****                     

ILC11830 53,2 **** **** ****                     

G12 54,4 **** **** **** ****                   

ILC11829 55,2 **** **** **** **** ****                 

ILC607-1 55,6 **** **** **** **** **** ****               

‘Twist’ 55,9 **** **** **** **** **** ****               

ILC7242 59,1 **** **** **** **** **** **** ****             

ILC 595  59,2 **** **** **** **** **** **** ****             

IG 6441 59,4 **** **** **** **** **** **** ****             

ILC 2614-2 60,1 **** **** **** **** **** **** **** ****           

ICC 17517 60,2 **** **** **** **** **** **** **** ****           

ILC606-2 60,5 **** **** **** **** **** **** **** ****           

Belkhadem 60,6 **** **** **** **** **** **** **** ****           

Khedim 2 61,4 **** **** **** **** **** **** **** **** ****         

ICC7267 62,3 **** **** **** **** **** **** **** **** ****         

Flip05-21C   62,4 **** **** **** **** **** **** **** **** ****         

ILC7247 62,9 **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

Haddach 63,2 **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC606-1 64,2 **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC6910 64,3 **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

FLIP82-92C 64,5 **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

GP10 65,0 **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC7248 65,1 **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

Bouira1 65,4   **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC 2614-3 65,4   **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC6909 65,8   **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

IG134527 67,0     **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC607-2 67,6       **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC7241 68,3       **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC 11832 69,5         **** **** **** **** **** **** ****     

F10-76 69,8           **** **** **** **** **** ****     

ILC 604 70,4             **** **** **** **** ****     

Flip05-156C  71,4             **** **** **** **** ****     

ILC6911 72,2             **** **** **** **** ****     

ILC 2614-1 72,6             **** **** **** **** ****     

IG134526 73,8               **** **** **** **** ****   

Khedim 1 75,5                 **** **** **** ****   

ILC3279 75,5                 **** **** **** ****   

ILC6193 76,8                   **** **** ****   

ILC598  76,9                   **** **** ****   

ILC7249 77,9                     **** **** **** 

ILC7238 87,7                       **** **** 

ILC533 91,7                         **** 
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Annexe 11: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour D1P (Variété témoin) 

Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

‘Ghab5’ 37,7 **** 

           Tizi-Ouzou 1 38,2 **** 

           Belkhadem 39,6 **** **** 

          GP10 42,2 **** **** **** 

         ILC7245 45,0 **** **** **** **** 

        ICC 17517 46,7 **** **** **** **** **** 

       ILC607-1 47,2 **** **** **** **** **** 

       Bouira1 47,3 **** **** **** **** **** 

       ILC 595 48,2 **** **** **** **** **** 

       ILC7242 48,6 **** **** **** **** **** 

       ILC7249 49,5 **** **** **** **** **** **** 

      ‘Twist’ 50,4 **** **** **** **** **** **** 

      ICC7267 50,5 **** **** **** **** **** **** 

      IG 6441 52,0 **** **** **** **** **** **** **** 

     ILC606-2 52,3 **** **** **** **** **** **** **** 

     ILC7247 52,8 **** **** **** **** **** **** **** 

     Haddach 52,9 **** **** **** **** **** **** **** 

     FLIP82-92C 53,4 **** **** **** **** **** **** **** **** 

    ILC6910 53,6 **** **** **** **** **** **** **** **** 

    ILC 2614-3 55,1 **** **** **** **** **** **** **** **** 

    ICC2210 55,2 **** **** **** **** **** **** **** **** 

    ILC607-2 55,4 **** **** **** **** **** **** **** **** 

    Flip05-21C 55,6 **** **** **** **** **** **** **** **** 

    ILC 604 55,6 **** **** **** **** **** **** **** **** 

    ILC7248 55,9 **** **** **** **** **** **** **** **** 

    ILC11829 57,6 **** **** **** **** **** **** **** **** 

    ILC7241 58,0 **** **** **** **** **** **** **** **** 

    ILC11830 59,1 

 

**** **** **** **** **** **** **** 

    ILC6909 59,8 

 

**** **** **** **** **** **** **** 

    IG134527 60,8 

  

**** **** **** **** **** **** **** 

   F10-76 61,2 

  

**** **** **** **** **** **** **** 

   ILC 2614-2 61,6 

  

**** **** **** **** **** **** **** 

   ILC606-1 61,7 

  

**** **** **** **** **** **** **** 

   ILC6911 63,9 

   

**** **** **** **** **** **** 

   Flip05-156C 64,7 

   

**** **** **** **** **** **** 

   ILC6193 66,9 

    

**** **** **** **** **** 

   ILC7249 67,0 

    

**** **** **** **** **** 

   IG134526 70,0 

     

**** **** **** **** **** 

  ILC 11832 71,7 

      

**** **** **** **** **** 

 Khedim 1 72,4 

      

**** **** **** **** **** 

 ILC 2614-1 72,4 

      

**** **** **** **** **** 

 ILC3279 73,6 

       

**** **** **** **** 

 ILC7238 81,1 

        

**** **** **** **** 

Khedim 2 89,3 

         

**** **** **** 

ILC533 92,2 

          

**** **** 

ILC598 95,0 

           

**** 



ANNEXES 

 

105 
 

Annexe 12: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour NPB (Variété témoin) 

Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

‘Ghab5’ 9,2 **** 

          ILC7245 19,1 **** **** 

         Tizi-Ouzou 1 22,0 **** **** **** 

        Belkhadem 22,4 **** **** **** 

        ILC7249 25,4 **** **** **** **** 

       ILC607-1 25,7 **** **** **** **** 

       ILC11830 28,7 **** **** **** **** **** 

      Flip05-21C 28,9 **** **** **** **** **** 

      ILC11829 29,0 **** **** **** **** **** 

      ILC7242 31,7 **** **** **** **** **** **** 

     ILC 595 31,8 **** **** **** **** **** **** 

     ICC2210 31,9 **** **** **** **** **** **** 

     ILC 2614-2 32,0 **** **** **** **** **** **** 

     GP10 32,0 **** **** **** **** **** **** 

     ICC7267 32,1 **** **** **** **** **** **** 

     ILC6909 32,1 **** **** **** **** **** **** 

     ‘Twist’ 32,2 **** **** **** **** **** **** 

     IG 6441 35,1 

 

**** **** **** **** **** **** 

    ILC606-2 35,2 

 

**** **** **** **** **** **** 

    ICC 17517 35,3 

 

**** **** **** **** **** **** 

    ILC7247 35,3 

 

**** **** **** **** **** **** 

    ILC7241 35,6 

 

**** **** **** **** **** **** 

    FLIP82-92C 38,4 

 

**** **** **** **** **** **** **** 

   ILC6910 38,4 

 

**** **** **** **** **** **** **** 

   ILC606-1 38,6 

 

**** **** **** **** **** **** **** 

   Haddach 38,7 

 

**** **** **** **** **** **** **** 

   Bouira1 38,7 

 

**** **** **** **** **** **** **** 

   ILC 2614-3 41,8 

 

**** **** **** **** **** **** **** 

   ILC607-2 41,8 

 

**** **** **** **** **** **** **** 

   ILC7248 41,9 

 

**** **** **** **** **** **** **** 

   Khedim 2 44,9 

  

**** **** **** **** **** **** **** 

  Flip05-156C 45,2 

  

**** **** **** **** **** **** **** 

  F10-76 48,4 

   

**** **** **** **** **** **** 

  ILC3279 48,5 

   

**** **** **** **** **** **** 

  ILC 604 48,5 

   

**** **** **** **** **** **** 

  IG134527 48,6 

   

**** **** **** **** **** **** 

  ILC6911 51,7 

    

**** **** **** **** **** **** 

 ILC 11832 55,0 

     

**** **** **** **** **** 

 ILC 2614-1 58,1 

      

**** **** **** **** 

 Khedim 1 58,2 

      

**** **** **** **** 

 IG134526 58,3 

      

**** **** **** **** 

 ILC7249 58,3 

      

**** **** **** **** 

 ILC6193 61,6 

       

**** **** **** **** 

ILC598 68,2 

        

**** **** **** 

ILC7238 74,6 

         

**** **** 

ILC533 84,6 

          

**** 
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Annexe 13: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour NSB (Variété témoin) 

Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

‘Ghab5’ 25,0 **** 

           ILC7245 31,9 **** **** 

          Tizi-Ouzou 1 32,1 **** **** 

          Belkhadem 32,3 **** **** 

          ILC7249 33,7 **** **** 

          ICC2210 35,4 **** **** **** 

         ‘Twist’ 36,7 **** **** **** **** 

        ILC11830 37,2 **** **** **** **** 

        ILC11829 38,1 **** **** **** **** **** 

       ILC607-1 38,3 **** **** **** **** **** 

       ILC 2614-2 38,4 **** **** **** **** **** 

       ILC 595 40,0 **** **** **** **** **** 

       Flip05-21C 40,5 **** **** **** **** **** **** 

      ICC7267 40,7 **** **** **** **** **** **** 

      ILC7242 40,8 **** **** **** **** **** **** 

      ILC6909 40,8 **** **** **** **** **** **** 

      GP10 42,2 **** **** **** **** **** **** **** 

     ICC 17517 42,5 **** **** **** **** **** **** **** 

     ILC606-2 42,6 **** **** **** **** **** **** **** **** 

    IG 6441 42,6 **** **** **** **** **** **** **** **** 

    ILC6910 45,0 **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

   ILC7247 45,1 **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

   ILC7241 45,4 **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

   Bouira1 45,5 **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

   Haddach 45,6 **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

   FLIP82-92C 46,4 

 

**** **** **** **** **** **** **** **** 

   ILC7248 48,5 

 

**** **** **** **** **** **** **** **** 

   ILC 2614-3 48,7 

 

**** **** **** **** **** **** **** **** 

   ILC606-1 49,3 

 

**** **** **** **** **** **** **** **** 

   ILC607-2 50,9 

 

**** **** **** **** **** **** **** **** 

   Flip05-156C 51,1 

 

**** **** **** **** **** **** **** **** 

   Khedim 2 51,5 

 

**** **** **** **** **** **** **** **** 

   IG134527 54,9 

  

**** **** **** **** **** **** **** **** 

  F10-76 55,6 

  

**** **** **** **** **** **** **** **** 

  ILC 604 55,6 

  

**** **** **** **** **** **** **** **** 

  ILC3279 56,3 

   

**** **** **** **** **** **** **** 

  ILC6911 58,8 

    

**** **** **** **** **** **** 

  ILC 11832 60,9 

     

**** **** **** **** **** **** 

 ILC 2614-1 61,7 

      

**** **** **** **** **** 

 IG134526 62,6 

      

**** **** **** **** **** 

 Khedim 1 62,6 

      

**** **** **** **** **** 

 ILC6193 63,4 

       

**** **** **** **** 

 ILC7249 63,9 

        

**** **** **** 

 ILC598 73,1 

         

**** **** **** 

ILC7238 80,0 

          

**** **** 

ILC533 86,4 

           

**** 
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Annexe 14: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour NP (Variété témoin) 

Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 

ILC7245 53,3 ****                           

‘Twist’ 53,9 **** ****                         

Belkhadem 55,9 **** **** ****                       

Bouira1 59,5 **** **** **** ****                     

ILC7242 63,2 **** **** **** **** ****                   

‘Ghab5’ 64,3 **** **** **** **** **** ****                 

Haddach 64,5 **** **** **** **** **** ****                 

Flip05-156C  65,1 **** **** **** **** **** **** ****               

ILC7241 65,8 **** **** **** **** **** **** ****               

ILC6909 66,8 **** **** **** **** **** **** **** ****             

ILC606-2 67,6 **** **** **** **** **** **** **** **** ****           

IG 6441 68,3 **** **** **** **** **** **** **** **** ****           

GP10 68,3 **** **** **** **** **** **** **** **** ****           

Tizi-Ouzou 1 68,6 **** **** **** **** **** **** **** **** ****           

ILC6910 68,8 **** **** **** **** **** **** **** **** ****           

ILC7249 71,8   **** **** **** **** **** **** **** **** ****         

ILC7247 72,7     **** **** **** **** **** **** **** ****         

ICC7267 72,8     **** **** **** **** **** **** **** ****         

ILC 2614-1 73,1     **** **** **** **** **** **** **** ****         

IG134527 73,2     **** **** **** **** **** **** **** ****         

ICC 17517 73,2     **** **** **** **** **** **** **** ****         

ILC11829 73,3     **** **** **** **** **** **** **** ****         

ILC 595  73,4     **** **** **** **** **** **** **** ****         

IG134526 74,7       **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC607-1 75,9       **** **** **** **** **** **** **** ****       

F10-76 77,6       **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC 2614-3 77,8       **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC6911 79,0         **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC 604 79,6         **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

Flip05-21C   80,1         **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

FLIP82-92C 81,1         **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

ICC2210 82,5           **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC11830 82,6           **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC7249 82,6           **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC 2614-2 83,2             **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC 11832 83,3             **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC607-2 83,5             **** **** **** **** **** **** **** **** 

Khedim 1 84,6               **** **** **** **** **** **** **** 

ILC3279 84,9               **** **** **** **** **** **** **** 

ILC7248 85,4                 **** **** **** **** **** **** 

ILC6193 85,6                 **** **** **** **** **** **** 

ILC606-1 87,6                   **** **** **** **** **** 

Khedim 2 92,9                     **** **** **** **** 

ILC533 95,6                       **** **** **** 

ILC598  96,1                         **** **** 

ILC7238 99,0                           **** 
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Annexe 15: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour NS (Variété témoin) 

Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

ILC7245 54,2 ****                       

‘Twist’ 54,5 ****                       

Belkhadem 58,0 **** ****                     

ILC7242 64,2 **** **** ****                   

Bouira1 64,5 **** **** **** ****                 

Haddach 65,5 **** **** **** **** ****               

GP10 68,3 **** **** **** **** **** ****             

‘Ghab5’ 68,9 **** **** **** **** **** **** ****           

Flip05-156C  68,9 **** **** **** **** **** **** ****           

IG 6441 69,3 **** **** **** **** **** **** ****           

ILC7241 69,5 **** **** **** **** **** **** ****           

ILC6909 70,0 **** **** **** **** **** **** ****           

ILC606-2 70,4 **** **** **** **** **** **** ****           

Tizi-Ouzou 1 70,8 **** **** **** **** **** **** ****           

ILC6910 71,5 **** **** **** **** **** **** **** ****         

F10-76 72,7 **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC 2614-1 72,8 **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC7249 73,2 **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC11829 73,7   **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC7247 75,3   **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

IG134526 75,4   **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC607-1 76,5   **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC 595  76,5   **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

IG134527 78,0     **** **** **** **** **** **** **** ****     

ICC 17517 79,0     **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC 604 79,9     **** **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC 2614-3 80,6     **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

ICC7267 82,2     **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC6911 82,3     **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC 11832 83,0     **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC 2614-2 83,3       **** **** **** **** **** **** **** **** **** 

Flip05-21C   84,0         **** **** **** **** **** **** **** **** 

ICC2210 84,2         **** **** **** **** **** **** **** **** 

ILC7249 85,2           **** **** **** **** **** **** **** 

ILC607-2 85,3           **** **** **** **** **** **** **** 

Khedim 1 85,6           **** **** **** **** **** **** **** 

ILC6193 86,2           **** **** **** **** **** **** **** 

FLIP82-92C 86,2           **** **** **** **** **** **** **** 

ILC3279 87,2           **** **** **** **** **** **** **** 

ILC7248 87,3             **** **** **** **** **** **** 

ILC606-1 90,2               **** **** **** **** **** 

ILC11830 91,0                 **** **** **** **** 

Khedim 2 93,6                   **** **** **** 

ILC533 97,8                     **** **** 

ILC598  99,1                       **** 

ILC7238 107,0                         
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Annexe 16: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour 100WP (Variété témoin) 

Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

‘Ghab5’ 52,1 ****                             

ILC7245 62,3 **** ****                           

Flip05-21C   64,5 **** **** ****                         

ILC607-1 64,9 **** **** **** ****                       

ICC 17517 65,1 **** **** **** **** ****                     

ILC7249 65,3 **** **** **** **** **** ****                   

ILC7247 65,8   **** **** **** **** **** ****                 

ILC606-2 67,4   **** **** **** **** **** **** ****               

ILC6909 68,5   **** **** **** **** **** **** **** ****             

Haddach 68,7   **** **** **** **** **** **** **** ****             

Tizi-Ouzou 1 69,3   **** **** **** **** **** **** **** ****             

‘Twist’ 70,8   **** **** **** **** **** **** **** **** ****           

ILC7242 71,1   **** **** **** **** **** **** **** **** ****           

FLIP82-92C 71,2   **** **** **** **** **** **** **** **** ****           

ILC606-1 71,9   **** **** **** **** **** **** **** **** ****           

ILC11830 72,5   **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****         

ILC607-2 72,9   **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC 604 73,7   **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC7248 73,7   **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ICC7267 73,8   **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

Belkhadem 73,9   **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

Bouira1 74,5   **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC 595  74,9   **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC11829 75,2   **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

GP10 75,7   **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

IG 6441 75,8   **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC6910 76,0   **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

IG134527 76,5     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC6911 77,7     **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC7241 78,1     **** **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

IG134526 78,4       **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC 2614-2 78,7         **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ICC2210 78,8           **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC 11832 79,2             **** **** **** **** **** **** ****     

Flip05-156C  79,9               **** **** **** **** **** **** ****   

ILC 2614-3 80,6               **** **** **** **** **** **** ****   

ILC7249 81,6                 **** **** **** **** **** ****   

ILC3279 81,9                 **** **** **** **** **** ****   

ILC7238 83,9                   **** **** **** **** ****   

ILC6193 85,5                     **** **** **** **** **** 

ILC 2614-1 85,7                     **** **** **** **** **** 

F10-76 86,2                       **** **** **** **** 

Khedim 1 90,5                         **** **** **** 

Khedim 2 92,9                           **** **** 

ILC533 93,2                           **** **** 

ILC598  98,0                             **** 
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Annexe 17: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour 100SW (Variété témoin) 

Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

‘Ghab5’ 37,2 ****                         

ILC7245 47,9 **** ****                       

ICC 17517 52,9 **** **** ****                     

Flip05-21C   53,8 **** **** **** ****                   

ILC607-1 55,5   **** **** **** ****                 

ILC6909 56,8   **** **** **** **** ****               

Haddach 57,2   **** **** **** **** ****               

Bouira1 57,4   **** **** **** **** ****               

ILC7249 57,5   **** **** **** **** ****               

Tizi-Ouzou 1 57,6   **** **** **** **** ****               

Belkhadem 58,0   **** **** **** **** ****               

ILC7247 59,9   **** **** **** **** **** ****             

ILC606-2 60,8   **** **** **** **** **** **** ****           

ICC7267 61,0   **** **** **** **** **** **** ****           

ILC607-2 61,6   **** **** **** **** **** **** **** ****         

GP10 62,9   **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC7242 63,0   **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

‘Twist’ 63,6   **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

FLIP82-92C 63,7   **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC7241 63,8   **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC606-1 63,9   **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

IG134527 65,5     **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC11830 65,8     **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC6910 65,8     **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC 604 66,3     **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC7248 66,6     **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC 595  66,8     **** **** **** **** **** **** **** ****       

Flip05-156C  67,1     **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC11829 67,3     **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC6911 68,1     **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

IG 6441 70,5       **** **** **** **** **** **** **** ****     

F10-76 71,7         **** **** **** **** **** **** ****     

ICC2210 72,1         **** **** **** **** **** **** ****     

ILC 2614-3 72,4         **** **** **** **** **** **** ****     

IG134526 72,5         **** **** **** **** **** **** ****     

ILC7249 73,4           **** **** **** **** **** ****     

ILC3279 75,8             **** **** **** **** **** ****   

ILC 2614-2 75,8             **** **** **** **** **** ****   

ILC 11832 78,2               **** **** **** **** ****   

ILC 2614-1 78,9                 **** **** **** ****   

ILC7238 79,2                   **** **** ****   

ILC6193 80,1                   **** **** ****   

Khedim 1 84,9                     **** **** **** 

Khedim 2 92,0                       **** **** 

ILC533 92,1                       **** **** 

ILC598  97,9                         **** 
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Annexe 18: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour PW (Variété témoin) 

Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

‘Ghab5’ 35,3 ****                             

ILC7245 37,6 **** ****                           

Belkhadem 47,4 **** **** ****                         

‘Twist’ 48,4 **** **** **** ****                       

Haddach 50,1 **** **** **** **** ****                     

Bouira1 50,4 **** **** **** **** ****                     

ILC607-1 52,4 **** **** **** **** **** ****                   

ILC6909 52,7 **** **** **** **** **** ****                   

ILC7242 52,9 **** **** **** **** **** ****                   

ILC7249 53,5 **** **** **** **** **** **** ****                 

ILC606-2 53,7 **** **** **** **** **** **** ****                 

ILC7247 54,1 **** **** **** **** **** **** **** ****               

Flip05-21C   54,2 **** **** **** **** **** **** **** ****               

ICC 17517 54,3 **** **** **** **** **** **** **** ****               

Tizi-Ouzou 1 54,8 **** **** **** **** **** **** **** ****               

GP10 55,4   **** **** **** **** **** **** **** ****             

IG 6441 55,5   **** **** **** **** **** **** **** ****             

ILC6910 57,4   **** **** **** **** **** **** **** ****             

ILC7241 57,5   **** **** **** **** **** **** **** ****             

ICC7267 58,2     **** **** **** **** **** **** **** ****           

Flip05-156C  59,7     **** **** **** **** **** **** **** ****           

ILC607-2 60,4     **** **** **** **** **** **** **** **** ****         

ILC 595  60,7     **** **** **** **** **** **** **** **** ****         

FLIP82-92C 62,2     **** **** **** **** **** **** **** **** ****         

ILC11829 62,9     **** **** **** **** **** **** **** **** ****         

IG134527 63,6     **** **** **** **** **** **** **** **** ****         

ILC 604 64,3     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC6911 66,6     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC11830 66,7     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC7248 66,8     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC 2614-3 67,2     **** **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC606-1 67,6       **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

IG134526 68,0       **** **** **** **** **** **** **** **** ****       

F10-76 69,8         **** **** **** **** **** **** **** ****       

G12 70,7           **** **** **** **** **** **** ****       

ILC 2614-2 71,3           **** **** **** **** **** **** ****       

ILC7249 71,9           **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC 11832 73,2             **** **** **** **** **** **** **** ****   

ILC 2614-1 73,8               **** **** **** **** **** **** ****   

ILC3279 75,0                 **** **** **** **** **** **** **** 

ILC6193 78,1                   **** **** **** **** **** **** 

Khedim 1 80,0                     **** **** **** **** **** 

ILC7238 83,8                       **** **** **** **** 

Khedim 2 91,3                         **** **** **** 

ILC533 92,1                           **** **** 

ILC598  94,6                             **** 
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Annexe 19: Groupes homogènes générés par le test de comparaison multiples LSD pour SY (Variété témoin) 

Codes Moy. 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

‘Ghab5’ 27,9 ****                         

ILC7245 35,4 **** ****                       

Belkhadem 41,6 **** **** ****                     

Haddach 46,0 **** **** **** ****                   

Bouira1 46,1 **** **** **** ****                   

ILC607-1 46,8 **** **** **** **** ****                 

Flip05-21C   47,7 **** **** **** **** **** ****               

Tizi-Ouzou 1 48,5 **** **** **** **** **** **** ****             

ICC 17517 49,2   **** **** **** **** **** ****             

‘Twist’ 49,2   **** **** **** **** **** ****             

GP10 49,3   **** **** **** **** **** ****             

ILC6909 49,4   **** **** **** **** **** ****             

ILC606-2 49,9   **** **** **** **** **** ****             

ILC7249 50,0   **** **** **** **** **** ****             

ILC7247 51,8   **** **** **** **** **** **** ****           

ILC7242 52,2   **** **** **** **** **** **** ****           

ILC7241 53,1   **** **** **** **** **** **** ****           

ILC6910 55,9   **** **** **** **** **** **** **** ****         

ICC7267 56,1   **** **** **** **** **** **** **** ****         

Flip05-156C  56,7     **** **** **** **** **** **** ****         

ILC607-2 56,9     **** **** **** **** **** **** ****         

ILC 595  58,0     **** **** **** **** **** **** **** ****       

FLIP82-92C 58,1     **** **** **** **** **** **** **** ****       

IG 6441 59,6     **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC11829 59,8     **** **** **** **** **** **** **** ****       

ILC 604 60,2     **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

IG134527 61,4     **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC606-1 62,1     **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC7248 62,5     **** **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC6911 62,9       **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC11830 63,8       **** **** **** **** **** **** **** ****     

F10-76 64,7       **** **** **** **** **** **** **** ****     

IG134526 66,5       **** **** **** **** **** **** **** ****     

ILC 2614-3 67,4         **** **** **** **** **** **** ****     

ICC2210 67,5         **** **** **** **** **** **** ****     

ILC7249 68,4           **** **** **** **** **** ****     

ILC 2614-1 69,4             **** **** **** **** ****     

ILC 2614-2 71,6               **** **** **** **** ****   

ILC3279 72,5               **** **** **** **** ****   

ILC 11832 74,7                 **** **** **** ****   

ILC6193 74,8                 **** **** **** ****   

Khedim 1 78,2                   **** **** **** **** 

ILC7238 80,8                     **** **** **** 

Khedim 2 91,2                       **** **** 

ILC533 91,8                       **** **** 

ILC598  97,7                         **** 
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Annexe 20 : Identification des vingh génotypes les plus tardifs  pour GR par la méthode des 

BLUPs 

génotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

‘Twist’ 28.72 1.111 27.09 

Khedim 1 28.63 1.275 26.74 

ILC533 27.86 2.100 25.42 

FLIP82-92C 27.22 1.069 26.19 

IG134526 27.00 1.243 25.85 

F10-76 26.95 1.243 25.82 

IG134527 26.89 1.275 25.75 

Khedim  2 26.32 1.111 25.56 

ILC 11832 26.09 1.159 25.38 

ICC 17517 26.04 1.159 25.35 

ILC 604 25.90 1.213 25.23 

ILC6193 25.89 1.310 25.15 

ILC598  25.52 1.213 25.00 

ILC7241 25.29 1.134 24.89 

GP10 25.05 1.185 24.72 

ILC7242 24.88 1.111 24.64 

ILC 2614-2 24.65 1.090 24.50 

Bouira1 24.61 1.159 24.46 

ILC7238 24.50 1.389 24.37 

Flip05-156C  24.39 1.159 24.33 

Gras : variété témoin 
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Annexe 21: Identification des vingt génotypes les plus tardifs  pour Fl par la méthode des 

BLUPs 

Génotypes  Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

ILC6193 104.04 2.402 101.10 

ILC3279 103.86 2.130 101.47 

IG134526 101.89 2.405 99.81 

ILC7238 101.30 2.773 99.07 

ILC7241 100.51 2.209 99.14 

ICC7267 100.31 2.208 99.01 

Belkhadem 100.07 2.001 99.05 

IG134527 99.33 2.464 98.23 

ILC 11832 99.09 2.252 98.20 

ILC 2614-2 98.96 2.061 98.23 

ILC7245 98.92 2.095 98.18 

ILC11829 98.92 2.061 98.20 

Khedim  2 98.67 2.297 97.91 

ILC6909 98.54 2.207 97.87 

ILC607-1 98.35 2.130 97.78 

ILC7242 98.32 2.094 97.77 

Flip05-156C  98.08 2.207 97.58 

ILC7249 97.95 2.094 97.53 

‘Twist’ 97.50 2.167 97.20 

Haddach 97.49 2.252 97.17 

Gras : variété témoin 
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Annexe 22: Identification des vingt génotypes les plus tardifs  pour FG par la méthode des 

BLUPs 

génotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

ILC3279 113.4 1.866 111.2 

ILC7249 112.2 2.256 109.8 

IG134526 111.4 2.195 109.4 

Flip05-156C  110.8 2.032 109.2 

ICC7267 109.4 1.943 108.3 

Khedim  2 108.7 2.031 107.8 

ILC7238 108.6 2.493 107.5 

ILC7249 108.5 1.830 107.8 

Belkhadem 108.4 1.737 107.8 

IG 6441 108.4 1.866 107.7 

ILC11829 108.3 1.797 107.7 

ILC6910 108.1 1.903 107.5 

ILC 11832 107.8 1.986 107.2 

ILC 2614-2 107.6 1.830 107.2 

ILC7248 107.6 1.985 107.1 

ILC607-1 107.6 1.866 107.1 

IG134527 107.6 2.258 107.0 

ICC 17517 107.4 1.985 107.0 

ILC7241 107.3 1.944 106.9 

ILC7242 107.3 1.865 106.9 

Gras : variété témoin 
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Annexe 23: Identification des vingt génotypes les plus tardifs  pour Mt par la méthode des 

BLUPs 

Genotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

ILC6193 143.1 2.363 140.6 

ILC 2614-2 142.5 1.926 140.7 

ILC3279 142.1 2.161 140.4 

ILC6910 141.8 2.008 140.4 

Flip05-156C  141.8 2.105 140.3 

ILC607-2 141.6 2.053 140.3 

ICC7267 141.6 1.927 140.3 

ILC533 141.5 3.677 139.7 

FLIP82-92C 141.4 1.965 140.3 

ILC7241 141.4 1.966 140.2 

Khedim 1 141.3 2.364 140.0 

ILC7238 141.2 2.792 139.8 

IG134526 141.0 2.368 139.9 

‘Ghab5’ 140.9 1.715 140.2 

GP10 140.8 1.926 140.0 

ILC 11832 140.8 2.292 139.8 

Belkhadem 140.7 1.823 140.0 

Bouira1 140.7 1.965 139.9 

ILC606-2 140.7 1.964 139.9 

IG134527 140.6 2.160 139.8 

Gras : variété témoin 
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Annexe 24: Identification des vingt meilleurs génotypes pour PH par la méthode des BLUPs 

Génotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

ILC3279 53.42 1.997 52.29 

ILC7242 51.55 1.838 50.80 

ILC6909 50.85 1.805 50.18 

Belkhadem 50.65 1.723 50.07 

ILC7238 50.40 2.655 48.94 

GP10 49.79 1.805 49.20 

Flip05-156C  49.12 1.952 48.47 

Flip05-21C  48.56 1.775 48.09 

ILC7249 47.95 2.166 47.27 

Bouira1 47.63 1.837 47.21 

‘Twist’ 47.31 1.636 47.02 

ICC7267 45.27 1.806 45.06 

ILC607-2 45.19 1.909 44.95 

ILC6193 45.01 2.165 44.71 

ILC533 44.53 3.273 44.01 

ILC6911 44.29 2.053 44.08 

ILC7247 44.07 1.837 43.94 

FLIP82-92C 43.65 1.872 43.55 

ILC 604 43.57 1.996 43.47 

ILC606-1 43.23 1.873 43.16 

Gras : variété témoin
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Annexe 25: Identification des vingt meilleurs génotypes pour D1P par la méthode des BLUPs 

Genotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

 ILC6909 28.32 0.9745 27.41 

ILC3279 26.36 1.2052 25.23 

ILC7241 25.23 0.9750 24.56 

Flip05-156C  23.14 1.0712 22.54 

Belkhadem 20.93 0.8416 20.68 

Flip05-21C  20.82 0.9742 20.50 

Bouira1 20.42 0.9005 20.18 

‘Ghab5’ 18.44 0.8417 18.34 

ILC7242 18.21 0.9230 18.11 

ILC6910 17.38 0.9745 17.34 

ILC7245 17.01 0.9003 17.00 

FLIP82-92C 16.97 0.9742 16.95 

GP10 16.93 0.8797 16.92 

ICC7267 16.93 0.9480 16.92 

‘Twist’ 16.78 0.9483 16.78 

ILC606-1 16.72 1.0711 16.72 

ILC 2614-2 16.64 1.0709 16.65 

IG134526 16.52 1.2065 16.54 

ILC7248 16.48 1.0042 16.51 

Haddach 16.20 0.9763 16.25 

Gras : variété témoin 
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Annexe 26: Identification des vingt meilleurs génotypes pour NPB par la méthode des 

BLUPs 

Génotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

ILC11829 2.870 0.2238 2.631 

IG134527 2.790 0.2483 2.569 

ILC7241 2.789 0.2307 2.589 

Belkhadem 2.770 0.2179 2.594 

ILC607-1 2.755 0.2208 2.585 

Flip05-21C  2.748 0.2237 2.577 

ILC7245 2.720 0.2154 2.575 

ILC533 2.714 0.2344 2.553 

Haddach 2.661 0.2346 2.531 

‘Ghab5’ 2.659 0.2085 2.551 

ILC533 2.651 0.3936 2.476 

‘Twist’ 2.644 0.2270 2.530 

Flip05-156C  2.641 0.2433 2.518 

ILC6909 2.580 0.2270 2.502 

ILC6911 2.568 0.2546 2.486 

ILC606-1 2.538 0.2345 2.481 

ILC7247 2.520 0.2305 2.475 

ILC 604 2.498 0.2481 2.464 

GP10 2.494 0.2271 2.465 

ILC3279 2.491 0.2483 2.461 

Gras : variété témoin 
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Annexe 27: Identification des vingt meilleurs génotypes pour NSB  par la méthode des 

BLUPs 

Gras : variété témoin 

 

 

Génotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

ILC7238 20.50 3.461 17.28 

ILC606-1 20.49 2.880 18.44 

‘Ghab5’ 19.93 2.726 18.52 

Flip05-21C  18.95 2.815 17.60 

ILC6911 18.66 3.005 17.04 

ILC607-1 18.56 2.797 17.39 

ILC7247 17.58 2.855 16.62 

GP10 17.53 2.834 16.62 

ILC7245 17.44 2.765 16.67 

ILC3279 17.29 2.965 16.31 

ILC607-2 17.04 2.904 16.23 

ILC7241 16.63 2.856 16.02 

ILC7249 16.39 3.086 15.68 

F10-76 16.23 2.965 15.67 

ILC598  15.93 3.270 15.38 

ILC 604 15.92 2.964 15.48 

ILC11829 15.49 2.815 15.27 

FLIP82-92C 15.48 2.879 15.24 

Belkhadem 15.43 2.780 15.24 

IG134527 15.38 2.965 15.15 
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Annexe 28 : Identification des vingt meilleurs génotypes pou NP   par la méthode des BLUPs 

Génotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

ILC7238 83.51 16.28 65.44 

ILC606-1 76.48 14.11 66.17 

ILC607-2 69.28 13.80 62.33 

Flip05-21C  68.99 13.44 62.84 

ILC6911 65.29 14.33 58.77 

ILC7248 65.04 14.12 59.16 

FLIP82-92C 64.52 13.95 58.97 

‘Ghab5’ 61.50 12.89 58.38 

ILC7249 60.87 14.77 55.75 

ILC3279 60.61 15.39 55.07 

ILC 604 60.48 14.11 56.19 

ILC11830 59.49 14.51 55.25 

ILC607-1 59.39 13.44 56.29 

ILC7247 58.67 13.55 55.57 

ILC 2614-2 56.58 14.76 53.41 

ICC 17517 55.86 13.55 53.74 

GP10 54.62 13.44 52.88 

ICC2210 54.53 14.77 52.25 

ILC7249 54.13 13.67 52.45 

ILC6193 52.60 15.38 51.01 

Gras : variété témoin



ANNEXES 

 

122 
 

Annexe 29 : Identification des vingt meilleurs génotypes pou NTGn  par la méthode des 

BLUPs 

Génotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

ILC7238 112.60 18.22 82.88 

ILC606-1 81.92 15.69 72.05 

ILC11830 79.01 16.16 69.39 

Flip05-21C  74.72 14.89 68.76 

FLIP82-92C 74.13 15.49 67.38 

ILC6911 73.28 15.94 66.11 

ILC607-2 72.50 15.32 66.58 

ILC7248 68.63 15.69 63.65 

ILC3279 68.07 17.18 61.84 

ILC7249 67.80 16.45 62.29 

ICC 17517 67.30 14.89 63.55 

‘Ghab5’ 66.64 14.24 63.76 

ICC7267 65.52 15.16 62.10 

ILC7247 62.97 15.02 60.38 

ILC 604 61.39 15.69 58.93 

ILC607-1 59.92 14.89 58.41 

ICC2210 58.67 16.45 57.02 

ILC 2614-3 57.87 16.17 56.57 

ILC 2614-2 56.83 16.44 55.94 

ILC7249 56.63 15.16 55.98 

Gras : variété témoin 
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Annexe 30: Identification des vingt meilleurs génotypes pou 100WP  par la méthode des 

BLUPs 

Génotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

F10-76 69.36 3.466 65.86 

GP10 62.99 2.900 61.19 

Belkhadem 62.29 2.830 60.64 

Khedim 1 61.79 4.585 58.28 

ILC7241 60.60 3.145 58.86 

Bouira1 59.19 2.975 57.78 

Flip05-156C  58.88 3.348 57.21 

ILC6910 56.83 3.145 55.61 

ICC7267 55.64 3.056 54.64 

ILC7249 54.62 4.101 53.22 

ILC 2614-3 53.97 3.596 52.94 

ILC7245 52.68 2.647 52.21 

ILC7249 52.51 3.743 51.69 

ILC7242 51.13 3.056 50.73 

ILC6911 51.04 3.466 50.55 

‘Twist’ 50.67 3.056 50.33 

IG 6441 50.55 3.348 50.17 

Haddach 49.93 2.975 49.70 

ILC 2614-1 49.90 4.322 49.48 

ILC 595  48.74 3.348 48.65 

Gras : variété témoin 
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Annexe 31: Identification des vingt meilleurs génotypes pou 100WP   par la méthode des 

BLUPs 

Génotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

GP10 43.85 2.222 41.81 

Khedim 1 40.45 3.450 37.30 

Belkhadem 39.76 2.172 38.38 

ILC6193 38.33 3.091 36.20 

F10-76 38.21 2.629 36.60 

IG 6441 35.45 2.635 34.39 

ILC7241 35.16 2.400 34.31 

ILC6910 34.96 2.468 34.09 

‘Twist’ 34.78 2.400 33.99 

ILC7245 34.47 2.041 33.92 

ILC 2614-1 34.36 3.095 33.26 

Flip05-156C  33.42 2.550 32.79 

ILC 595  32.45 2.546 32.01 

ILC 2614-2 32.29 2.951 31.76 

Bouira1 32.18 2.275 31.85 

ILC7249 32.16 2.833 31.68 

ILC7248 32.07 2.546 31.70 

Haddach 31.92 2.278 31.64 

ILC 604 31.68 2.544 31.38 

ILC607-2 31.31 2.398 31.10 

Gras : variété témoin 
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Annexe 32: Identification des vingt meilleurs génotypes pou PTGs par la méthode des 

BLUPs 

Génotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

ILC606-1 35.34 7.149 29.80 

F10-76 34.88 7.248 29.39 

GP10 34.00 6.793 29.82 

ILC6911 33.17 7.263 28.43 

ILC607-2 32.28 6.914 28.67 

ILC6193 31.24 7.816 27.02 

ILC7249 31.20 7.494 27.25 

ILC7238 31.18 8.290 26.69 

Flip05-21C  30.48 6.792 27.81 

ILC7248 30.26 7.151 27.29 

ILC 604 28.74 7.149 26.42 

FLIP82-92C 28.68 7.061 26.48 

‘Ghab5’ 28.61 6.499 27.01 

ILC7247 28.18 6.849 26.37 

ICC7267 27.66 6.914 26.11 

ILC3279 26.89 7.821 25.15 

ILC 2614-2 26.85 7.488 25.33 

ICC 17517 26.56 6.849 25.50 

Belkhadem 26.12 6.740 25.23 

ILC607-1 26.10 6.793 25.29 

Gras : variété témoin
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Annexe 33 : Identification des vingt meilleurs génotypes pou SY par la méthode des BLUPs 

Génotypes Predicted means (BLUEs) Prediction standard errors (BLUEs) Predicted means (BLUPs) 

GP10 24.48 4.993 21.35 

ILC606-1 24.09 5.241 20.60 

F10-76 23.83 5.310 20.35 

ILC6911 23.60 5.321 20.15 

ILC607-2 22.89 5.126 20.19 

ILC7249 22.26 5.243 19.70 

ILC7249 21.76 5.482 19.06 

ILC6193 21.68 5.707 18.86 

ILC7238 21.31 6.039 18.52 

FLIP82-92C 20.93 5.179 19.01 

Flip05-156C  20.68 4.992 19.11 

ILC 2614-2 20.28 5.583 18.35 

ILC 604 20.28 5.241 18.59 

‘Ghab5’ 20.22 4.789 19.05 

ICC7267 19.92 5.127 18.57 

ILC7245 19.68 5.076 18.41 

ICC 17517 18.68 5.032 17.90 

ILC3279 18.31 5.711 17.38 

ILC607-1 18.19 4.993 17.65 

ILC 2614-3 18.19 5.481 17.40 

Gras : variété témoin 
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Annexe 34: Les Variation de second ordre du log vraisemblance (ΔK ) dérivées de l’analyse de la structure 

avec les modèles analysés. 

 

Modèles analysés Nombre de cluster K La valeur de ΔK la plus élevée 

mixité et fréquences alléliques corrélées 5 5,56 

mixité et fréquences alléliques indépendantes 2 273,19 

non-mixité et fréquences alléliques corrélées 6 10,10 

non-mixité et fréquences alléliques 

indépendantes 

4 17,90 
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