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ABSTRACT

Monosomic alien addition lines (MAALS) are plants that have, in addition to the chromosomes
of the cultivated species, an extra chromosome of a wild species. They are used for genetic and
plant breeding studies. Three MAALS (Gzl, G211l and G21V) of Gossypium australe on the main
cultivated cotton species, Gossypium hirsutum, were characterized phenologically and agro-
morphologically. The transmission rate of the supernumerary chromosome of one of the lines
(G21V) was also assessed on the basis of the analysis of the progeny from self-fertilisation and
two-way crosses of monosomic addition and euploid plants. Phenological and agro-
morphological characterization was done on the basis of qualitative and quantitative
parameters. The "stormproof" trait was identified in the GzIV line. The analysis of variance
reveals a significant difference between euploid and monosomic addition plants for the
parameters: HTP (P=0.04), NN (P=0.01), NBV (P=0.043), R1 (P= 0.003), PF (P = 0.047), PG
(P =0.012), RT (P=0.013), NCP (P=0.04) and NJC (P=0.023). For the other parameters LBV
(P=0.396), LBF (P=10.107), HN (P= 0.075), PP (P=0.579), NJF (P=0.176), PMC (P= 0.287)
and P100G (P=0.768), no significant difference was found. Concerning the transmission of the
additional chromosome of the G:lIV line, the chi-square test shows a highly significant
difference between the transmission rates obtained and those expected, both in self-fertilisation
(27.87% ; P 0.001) and in crossing (20.63% by the female gamete and 5.59% by the male
gamete ; P 0.001). These results show, on the one hand, that the additional chromosome is better
transmitted by the female gamete and, on the other hand that the phenological and agro-
morphological characteristics of the three LMAs differ from each other. Future research should

be used to assess the transmission rate of the additional chromosome in the Galll line.

Keywords. Gossypium hirsutum L. - Gossypium australe F. Muell. - Cotton - Monosomic alien

addition line.
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RESUME

Les lignées monosomiques d’addition (LMA) sont des plantes qui possédent, en plus des
chromosomes de I'espéce cultivée, un chromosome supplémentaire d'une espéce sauvage. Elles
sont utilisées pour des études fondamentales en génétique et en amélioration des plantes. Trois
LMA (Gzl, Galll et Gz2IV) de I’espéce Gossypium australe sur la principale espece cultivée de
cotonnier, Gossypium hirsutum, ont été caractérisées aux plans phénologique et agro-
morphologique. Le taux de transmission du chromosome surnuméraire de I'une des lignées
(G2lV) a été également évalué sur la base de I’analyse des descendants issus de
I’autofécondation et des croisements dans les deux sens de plantes monosomiques d’addition
et de plantes euploides. La caractérisation phénologique et agro-morphologique a été faite sur
la base de paramétres qualitatifs et quantitatifs. Le caractére « stormproof » permettant de
retenir la fibre, a été identifiée chez la lignée G2IV. L’analyse de variance révele une différence
significative entre plantes euploides et MA pour les parametres que sont la HTP (P= 0,04), le
NN (P=0,01), le NBV (P=0,043), laR1 (P=0,003), le PF (P = 0,047), le PG (P =0,012), laRT
(P=0,013), le NCP (P=0,04) et le NJC (P=0,023). Pour les autres parametres que sont la LBV
(P=0,396), la LBF (P=0,107), la HN (P=0,075), la PP (P=0,579), le NJF (P=0,176), le PMC
(P=10,287) et le P100G (P= 0,768), aucune différence significative n’a été trouvée. Concernant
la transmission du chromosome additionnel de la lignée G2IV, le test khi deux montre une
différence hautement significative entre les taux de transmission obtenus et ceux attendus, aussi
bien en autofécondation (27,87% ; P <0,001), qu'en croisement (20,63% par le gamete femelle
et 5,59% par le gaméte méle ; P <0,001). Ces résultats montrent, d’une part, que le chromosome
additionnel est mieux transmis par le gaméte femelle et d’autre part, que les caractéristiques
phénologiques et agro-morphologiques des trois LMA différent I’une de I’autre. Des recherches
futures devraient servir a évaluer le taux de transmission du chromosome additionnel de la LMA
Galll.

Mots clés. Gossypium hirsutum L., Gossypium australe F. Muell., Cotonnier, Lignée

monosomique d’addition




INTRODUCTION

Le cotonnier communément appelé « or blanc » est cultivé pour sa fibre qui est la principale
matiere premiére utilisée par I'industrie textile (Gohil et al., 2017). En plus de la fibre, les sous-
produits de la graine du cotonnier (huile, coque, linter) font que la filiere est une énorme source
de devises pour certains pays (Aslam et al., 2020).

La Chine, I’Inde et les Etats-Unis sont les trois principaux producteurs dans le monde (Aslam
et al., 2020). Selon USDA (2019), le Benin est le premier producteur dans la zone franc de
I’Afrique de 1’Ouest suivi du Mali et du Burkina-Faso. Le Sénégal, avec une production
moyenne annuelle de 7 630 tonnes occupe la huitiéme place dans la zone avec une production
déclinante (31 000 tonnes) depuis 2014 (Sylla et al., 2016). Cette diminution de la production
est due principalement a la baisse de la pluviométrie et a sa mauvaise répartition (Lagos et al.,
2019).

Le cotonnier appartient au genre Gossypium L. qui regroupe au moins une cinquantaine
d’especes diploides (2n=2x=26) et tétraploides (2n=4x=52). Sur ’ensemble de ces especes,
quatre ont été domestiquées et sont cultivées pour leur fibre avec G. hirsutum occupant plus de
90% des superficies totales de cotonnier cultivé dans le monde (Stewart et al., 2010) (; Wendel
et al.,, 2015 ; Shim et al., 2018). Actuellement, une attention particuliére est accordée a
I’amélioration de G. hirsutum par hybridation interspécifique avec I’utilisation d'especes
sauvages résistantes a la secheresse, a des maladies et aux insectes (Sirojidinov et al., 2020).
L utilisation de la méthode des lignées monosomiques d’addition qui consiste a créer un
matériel composé de plantes possédant un chromosome additionnel d'une espéce sauvage dans
le fond génétique de I'espece cultivée, apparait comme un moyen permettant de mieux exploiter
la diversité genétique des espéces du genre Gossypium L (Sarr et al., 2009). La méthode des
LMA permet de transférer avec précision des génes portés par le chromosome surnuméraire de
I’espéce sauvage (Hau, 1981a).

L’objectif genéral de cette étude vise a contribuer a I’amélioration génétique de la principale
espéce de cotonnier cultivée G. hirsutum L. par I’utilisation de 1’espéce sauvage G. australe F.
Muell. Les objectifs spécifiques sont d'une part de procéder a la caractérisation agro-
morphologique et phénologique de trois lignées monosomiques d’addition et d'autre part
d'évaluer le taux de transmission du chromosome additionnel chez une des lignées.

Le présent mémoire s’articulera autour de trois parties. La premiére comprend une synthese

bibliographique dans laquelle la littérature sera passée en revue. Dans la deuxiéme partie le




matériel et les méthodes utiliseés seront présentés et enfin dans le dernier chapitre les résultats

obtenus seront présentés et discutés.




PARTIE 1: SYNTHESE BIBLIOGRAPHIQUE
1.1 PRESENTATION DU COTONNIER (GOSSYPIUM L.)

Le cotonnier est une dicotylédone, dialypétale appartenant a I’ordre des Malvales, a la famille
des Malvacées et au genre Gossypium (Smith, 1995). Celui-ci a un nombre chromosomique de
base égal a 13 (Beasley, 1941). Il comprend au moins une cinquantaine d’espéces, composées
par des espéces diploides (2n=2x=26) et des especes tétraploides (2n=4x=52), distribuées dans
les régions arides aux regions semi-arides dans les zones tropicales et subtropicales. Sur
I’ensemble de ces espéces quatre, dont deux tétraploides (G. hirsutum, G. barbadense) et deux
diploides (G. herbaceum, G. arboreum) ont été domestiquées et sont cultivées un peu partout
dans le monde pour leur fibre (Wendel et al., 2009 ; Wendel et al., 2015 ; Shim et al., 2018).
Les autres especes restantes, ou sauvages, sont utilisées dans le cadre de 1’amélioration
génétique de celles cultivées par I’exploitation de leur important réservoir de génes utiles
(Diouf, 2015).

Le cotonnier a un systéme racinaire pivotant avec une racine principale qui assure la fixation
de la plante et son alimentation en eau et en éléments minéraux. La tige principale est
monopodiale et portent, allant du bas en haut, des nceuds cotylédonaires, des nceuds végétatifs
et des nceuds fructiferes. Les branches végétatives et fructiferes se forment respectivement a
partir des nceuds végétatifs et des nceuds fructiféeres. Chaque branche végétative porte des
branches fructiféres et pour les branches fructiféres, elles portent directement les organes

reproducteurs (Crétenet et Gourlot, 2015).

17 = derniére branche fructifére
(diameétre feuille axiale > 1 cm) -

Neauds
12 = branche fructifére avec fleur du jour | fructiféres = 12

Nembre total
10 = absence de fleur ou fruit (shedding) de neeuds = 17

Hauteur

6 = premiére branche fructifére
4 et 5 = branches végétatives = Neeuds végétatifs

3 = branche végétative non développée =5
1 et 2 = nceuds végétatifs sans branche Branches

0 = nceud cotylédonaire = végétatives = 2

Figure 1. Présentation de I’architecture d’un plant de cotonnier.

Source : Crétenet et Gourlot, 2015




Actuellement, I’ensemble des espéces diploides du genre dénommées sont classées en huit
groupes génomiques désignés par les lettres de I’alphabet : A, B, C, D, E, F, G, K (Mergeai,
2006). La lettre A est utilisée pour désigner le génome des deux especes diploides cultivées et
les autres lettres, classées en fonction de leurs affinités avec le génome A, sont attribuées aux
génomes des espéces sauvages (Hau, 1981a). L’ordre B, F, C, G, D et E traduit le niveau
décroissante des affinités cytologique par rapport au génome A ; cependant, I’affinité de ce
dernier avec le génome K n’a pas été encore évaluée (Diouf, 2015). Les espéces tétraploides
sont des allotétraploides formées par la juxtaposition des groupes génomiques A et D (Hau,
1981a) ; elles sont au nombre cing especes reconnues (Wendel et al., 2015). Le Tableau 1
présente les groupes génomiques et la répartition géographiques de 1’ensemble des especes
reconnues du genre Gossypium L. L’emplacement génomique des espéces qui sont mises entre
parenthése reste a étre déterminé.

1.2 AMELIORATION GENETIQUE DU COTONNIER

L’amélioration génétique du cotonnier cultivée permet de créer de nouvelles variétés plus
performantes susceptibles d’apporter de la satisfaction aux utilisateurs. Cette amélioration est
limitée avec 1’exploitation de la variabilité existante a 1’intérieur de I’espéce cultivée ( Baudoin,
2001), par I’hybridation intraspécifique par rapport a I’hybridation interspécifique qui permet
d’enrichir les especes cultivées par I’exploitation de la variabilité génétique que fournissent les

espéces sauvages diploides (Diouf, 2015).

En se basant sur les principes dégagés par Harlan et De Wet (1971), les ressources génétiques
de la principale espece de cotonnier cultivée ont été réparties en trois pools géniques par
Stewart, (1995) suivant la difficulté croissante & surmonter les barriéres d’incompatibilité qui
empéchent le transfert de matériel génétique entre les espéces sauvages et G. hirsutum.
1.2.1 LES POOLS GENIQUES DU COTONNIER

Le pool génique primaire est formé par toutes les formes cultivées, subspontanés et sauvages
de G. hirsutum et de G. barbadense et de toutes les autres especes tétraploides du genre. Les
croisements avec ces especes sont relativement faciles d’autant plus qu’aucune technique
particuliére n'est nécessaire pour la création d’hybrides par voie sexuee (Diouf, 2015) et les
fréquences de recombinaison observées sont élevées (Sarr et al., 2009).

Le pool génique secondaire regroupe les espéces diploides de génome A, D, B et F. Il est plus
difficile d’obtenir un hybride avec ces espéces qu’avec le premier pool génique, mais une fois

I’hybride obtenu, les fréquences de recombinaison sont élevées. Cependant comme ces especes




sont diploides, 1’hybride est un triploide stérile dont le stock chromosomique doit étre doublé
pour produire un hexaploide fertile (Brubaker et al., 1999).
Le pool génique tertiaire est constitué de toutes les autres espéces restantes (génomes E, C, G
ou K) du genre Gossypium. Ce sont les espéces dont I’utilisation pose le plus de difficultés en
raison des obstacles a surmonter pour créer I’hybride et les faibles taux de recombinaison
observés (Brubaker et al., 1999).

1.2.2 METHODES D’AMELIORATION DU COTONNIER PAR

HYBRIDATION INTERSPECIFIQUE
Avec I'utilisation des especes diploides sauvages du genre Gossypium L., trois méthodes
d’introgression ont été ¢laborées pour contourner les fortes barrieres d’incompatibilité
interspécifiques et exploiter les hybrides produits (Baudoin et al., 2002 ; Mergeai 2006).
La méthode paraphylétique d’introgression (i) qui reproduit le processus naturel aboutissant a
la création d’un allotétraploide en utilisant une espéce pont de génome A ou D (dans une

moindre mesure B ou F) qui sera croisée avec I’espece donneuse (Figure 1).

Gossypium spp. (2Am) X  Gossypium spp. (2Xy)

1

Hybride diploide
(AmXn)

Doublement des chromosomes a la colchicine

|

Hybride Allotétraploide 2(AmXn) X G. hirsutum 2(AxDr)

l

Hybride trispécifique 2(AnAnXaDrn)

Figure 2. La méthode paraphylétique d’introgression

La méthode pseudophylétique d’introgression (ii) qui reprend 1’idée de la précédente méthode
a I’exception qu’ici I’espece-pont est croisée avec 1’espece cultivée pour la création d’un
hexaploide. Cette méthode est plus facile a réaliser que la premiere parce que le croisement
entre espéces diploides est plus difficile que celui d'une espéce diploide et une espéce

tétraploide (Figure 2).




G. hirsutum 2(AxDz) X Gossypium spp. (2Ar)

l

Hybride triploide
(AwArDrz)

Doublement des chromosomes a la colchicine

|

Hybride Allohexaploide 2(AmArDr) X Gossypium spp. (2Xx)

l

Hybride trispécifique 2(AmArDn Xn)

Figure 3. La méthode pseudophylétique d’introgression

Toutes ces deux méthodes sont trispécifiques et conduisent & la production d’un hybride
diploide pour la premiére et d’un hybride triploide pour la deuxiéme. Tous ces deux hybrides
sont stériles d’ou la nécessité du doublement de leur chromosome par la colchiploidisation pour
la production d’un allotétraploide (i) qui sera croisée avec 1’espéce receveuse et d’un
allohexaploide (ii) avec I’espéce donneuse.

La troisieme méthode dite aphylétique est bispécifique, elle n'implique gu'une seule espéce
diploide qui est croisée avec I’espéce cultivée. Le triploide obtenu est aussi colchiploidisé pour
avoir un hexaploide qui sera ensuite croisé avec 1’espéce cultivée pour produire un pentaploide
(Figure 3).




G. hirsutum 2(AxDn) X Gossypium spp. (2Xx)

l

Hybride triploide
(ArDrXn)

Doublement des chromosomes a la colchicine

l

Hybride allohexaploide 2(AnDnXn) X G hirsutum 2(ArDy)

l

Autof <+«——  Hybride pentaploide X G. hirsutum 2(AxDr)
l 2(AuDn)Xa l

Population Population
2(ArDz) + 0 a 26 chromosomes de Xn 2(ArDy) + 0 a 13 chromosomes de Xn

Figure 4. La méthode aphylétique d’introgression

La production de lignées monosomiques d'addition (LMA) s’obtient par des rétrocroisements
de ce pentaploide avec I’espéce tétraploide ou des autofécondations de ce pentaploide et de ses
descendants. Elles sont formées par 1’ajout d’un ou de plusieurs chromosomes hétérologues
d'une espéce donneuse au génome de I'espece receveuse (Meng et al., 2020). Les LMA quant a
elles posseédent en plus du jeu chromosomique normal de I’espéce receveuse, un seul
chromosome additionnel de I’espéce donneuse. Le nombre de LMA pouvant étre obtenu dépend
du nombre haploide de chromosome de I’espece considérée. Ainsi, pour chaque espece diploide
sauvage du genre Gossypium, il est possible d'obtenir (théoriqguement) treize lignées

monosomiques d'addition.

1.2.3 L’AMELIORATION GENETIQUE DU COTONNIER PAR
L’UTILISATION DE LA METHODE DES LMA

Les LMA font ’objet d’un usage trés large notamment dans 1'étude des appariements de
chromosomes exogénes, du transfert de genes, de la cartographie génétique, du développement
de marqueurs moléculaires, de la structure du génome, de I'évolution, de la recombinaison, de
la microdissection et de la construction de bibliotheques de chromosomes specifiques (Meng et
al., 2020). Ainsi, avec I’utilisation de la méthode des LMA, d’innombrables travaux
d’introgression interspécifique de génes ont été largement réalisés, durant ces dernieres

décennies, sur la pomme de terre (Ali et al., 2001), la tomate (Ji & Chetelat, 2003), le mais




(Kishii et al., 2004), le cotonnier (Chen et al., 2014), le riz (Hechanova et al., 2018), le tabac
(Dang et al., 2019), afin d’apporter des solutions génétiques aux différents problémes que
posent les maladies, les parasites et les facteurs abiotiques sur les cultures.

Comparée aux méthodes d'amélioration conventionnelles, la méthode des LMA constitue un
outil puissant et précis pour le transfert de genes entre la principale espece de cotonnier cultivé
et les autres espéces du genre, méme celles qui sont phylétiquement trés éloignées. Cependant
le succes de la méthode dépend de la fertilité du pentaploide produit qui varie suivant les
especes du genre (Hau, 1981a).

Gréce a la méthode des LMA, la ténacité et 1’¢lasticité des fibres ont été améliorées chez la
principale espece de cotonnier cultivé avec des LMA de G. hirsutum isolées a partir de G.
areysianum (Mergeai, 2006).

1.3 CARACTERISTIQUES AGRO-MORPHOLOGIQUES DES LMA

DANS LE GENRE GOSSYPIUM L.

Dans le genre Gossypium, les caractéristiques morphologiques des LMA sont trés variables.
Cette variabilité est due a la présence du chromosome additionnel. En effet, les modifications
sur le phénotype de la plante MA peuvent étre provoquées, d’une part, par 1’expression de
nouveaux alleles présents sur le chromosome supplémentaire et d’autre part, par une
modification du mode de fonctionnement de la plante liée au surplus d'alleles (Hau, 1981b).
Généralement, les plantes MA ont une croissance lente comparée a celle de ’espéce cultivée.
Méme si elles ressemblent beaucoup plus a I’espéce receveuse qu’a 1’espece diploide donneuse,
les plantes MA peuvent différer des parents sur le mode de croissance, la taille des plantes, la
forme et la longueur des feuilles, la taille des capsules, la couleur des fleurs, des feuilles, des
fibres, la fertilité du pollen etc. (Chen et al., 2014 ; Wang et al., 2016 ; Tang et al., 2018). La
morphologie est trés utile pour identifier les plantes MA dans la mesure ou elle peut fournir un
marqueur permettant d’identifier la présence du chromosome additionnel sans recourir aux
techniques onéreuses et laborieuses de la cytogénétique et des marqueurs moléculaires. La
combinaison de ces trois techniques a permis de réaliser le tout premier isolement de toutes les
lignées d’addition des chromosomes de 1’espéce G. australe sur la principale espece cultivee
(Chen et al., 2014).

A c06té de son utilité pour I’identification de plantes possédant un chromosome surnumeéraire,
I’analyse des caracteristiques de LMA chez le genre ont permis d’identifier des génes d’intérét

portés par le chromosome additionnel (Tableau 1).




Tableau 1. Caractéres d’intérét qui peuvent étre potentiellement transférés a partir des especes

diploides de Gossypium L.

Especes diploides Caractéres d’intérét identifié

G. anomalum, G. stocksii, G. areysianum Augmentation de la longueur des fibres

et G. longicalyx

G. thurberi, G. harknessii, G. raimondii et Amélioration de la ténacité des fibres

G. aridum

G. stocksii et G. areysianum Amélioration de la résistance et de 1’élasticité
des fibres, Résistance a la sécheresse

G. areysianum Améliorations de la finesse et de la maturité des

fibres

G. anomalum, G. sturtianum, G. australe, L’augmentation du rendement a 1I’égrenage

G. stocksii et G. areysianum

G. australe Limite de la pourriture des capsules, diminution

de la taille des bractées

G. longicalyx Contre les attaques des nématodes réniformes

Les espéces diploides des génomes C et G Inhibition de la synthese du gossypol

uniquement dans la graine

Source : (Mergeai, 2006)
1.4 TRANSMISSION DU CHROMOSOME SURNUMERAIRE CHEZ LES

LMA

La réussite de l'introgression interspécifique réside dans la transmission des génes d’intérét de
1I’espéce donneuse a celle cultivée par la recombinaison entre les chromosomes homéologues.
Cependant, la distorsion de la transmission et ’absence de recombinaisons peuvent restreindre
le transfert de génes et réduire ou empécher la récupération des produits génétiques désirables
(Xu, 2014). Aussi, la forme sous laquelle le chromosome additionnel est transmis, complet ou
altéré, peut avoir un effet sur la recombinaison ou non des chromosomes homoélogues. Dans
le genre Gossypium, les taux de transmission du chromosome additionnel obtenus sont souvent
faibles en raison de la faible transmission du gamete n+1 (Sanamyan et al., 2011). Par ailleurs,
des taux de transmission éleves de 96,5% et de 100% ont été respectivement retrouvés par Chen
et al., (2014), Sarr et al. (2011) sur des LMA de G. australe sur G. hirsutum. Ces taux éléves




signifient que les chromosomes additionnels ont été transmis de maniére préférentielle (Becerra
et al., 2007).

Par rapport a la transmission des chromosomes surnumeéraires par les gametes, les meilleurs
taux ont été enregistrés avec 1’ovule. En effet, le pollen est sensible au déséquilibre génique ;

par conséquent il est moins tolérant que I’ovule (Hau 1982 ; Mergeai et al., 1993).
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PARTIE 2 : MATERIEL ET METHODES
2.1 PRESENTATION DE LA ZONE D’ETUDE

L’étude a été menée dans la région de Ziguinchor, précisément dans la commune de Ziguinchor.
Limitée au Nord par la République de Gambie, au Sud par la République de Guinée Bissau, a
I’Est par les régions de Kolda et Sédhiou et a 1’Ouest par I’Océan Atlantique, elle est située a
12°33” Latitude Nord et 16°16° de Longitude Ouest avec une superficie de 7339km? soit 3,73%
du territoire national (ANSD/SRSD, 2020). La ville fait partic de 1’une des villes les plus
pluvieuses du pays avec une pluviométrie et une température interannuelles estimées
respectivement a 1310,54 mm et 27°C entre 1981 et 2018 (Dasylvaet al., 2019).Les expériences
ont ét¢ menées a la ferme d’exploitation du département d’Agroforesterie de 1’Université
Assane Seck de Ziguinchor (Figure 5). Les coordonnées du lieu d’implantation du dispositif

expérimental sont : Latitude (12,549007) ; Longitude (-16,278056).

16 16 16 16 16
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Figure 5. Ferme d’exploitation du département de 1’ Agroforesterie
Source (Seydou NDIAYE et Maurice DASYLVA, 2016)

2.2 CARACTERISTIQUES DU SOL

Le Tableau 2 présente les propriétés physico-chimiques du sol.
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Tableau 2. Propriétés physico-chimiques du sol

pHeau 1/ 2,5 7,1
CE 1/10 ps/Cm 37
%C 0,585
MO % 1,009
N % 0,064
C/N 9,1
Ca meq/100g 1,725
Mg meq/100g 0,375
Na meq/100g 0,328
K meq/100g 0,032
P ppm 8
S meq/100g 2,46
CEC meq/100g 10

2.3 MATERIEL VEGETAL

Le matériel végétal utilisé dans cette étude est constituée de 3 lignées monosomiques d’addition
de G. australe sur Gossypium hirsutum L. (Gzl, G2lll et G21V). Elles ont été isolées a partir de
la variéte togolaise Stam F. Ces lignées correspondent a celles comprenant respectivement les
chromosomes de G. australe homéologues des chromosomes ¢10-c20, c6-c25 et ¢9-c16 de G.
hirsutum. Pour la caractérisation phénologique et agro-morphologique 13 plantes de Gazl, 72 de
Galll et 35 de G21V ont éte étudiées.

Chez la lignée G2lI, le chromosome additionnel correspond au chromosome de G. australe qui
est I'noméologue de la paire de chromosomes ¢10-c20 de G. hirsutum. Les plantes de cette
lignée se caractérisent par de petites feuilles et capsules et apparait sous un aspect buissonnant
(Figure 5).
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Figure 6. Difféerence phénotypique entre Gzl (A) et une plante euploide (B)
La lignée Galll correspond a celle comprenant le chromosome de G. australe homéologue des
chromosomes c6-¢c25 de G. hirsutum. La preésence du chromosome additionnel se manifeste par

une coloration brune de la fibre a la place de la couleur blanche (Figure 6).

Figure 7. Variation de la couleur des fibres
La lignée GzlV correspond a celle comprenant le chromosome de G. australe homéologue des
chromosomes ¢9-c16 de G. hirsutum, le chromosome additionnel se manifeste par 1’apparition

des fleurs (pétales) roses au lieu de la couleur creme (Figure 7).

Figure 8. Variation de la couleur des pétales
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2.4 CONDUITE DE L'ESSAI

Les graines des différentes lignées ont eété semées le 30 juin 2020 dans des poquets espaces
d’un meétre entre les lignes et sur la ligne.
Une dose de 40 kg de N/ha, de 75 kg de P/ha et de 75 kg de K/ha a été appliquée au 15e, 30e et
45e JAS. De I’engrais foliaire, FOLIAG C NPK (7-22-7) + oligoélément, a été utilisé les 85e
et 95e JAS a la dose de 25 ml pour 15L d’eau.
Un traitement insecticide a été effectué avec du Décis (deltaméthrine), au 100e JAS, et du Titan
25 (acétamipride), au 150e JAS.

2.5 DISPOSITIF EXPERIMENTAL

Un dispositif completement randomisé a été utiliseé (Figure 8). Le facteur étudié est la
descendance des lignées monosomiques d’addition avec une plante comme unité

expérimentale.

Galll_24Gal11_56[[G2V_6 [ Galll_50[[Gall1_39[Galll_67]Glll_54[Gal11_71G2I11_43]Ga1V_35

GalV_23 || G2l 11_30| G2lV_14 || G2l V_12 | G2l 11_42 || G2l 1118 || G21V_19 | G2IV_4 [ Gall1_25 || G2l 11_45

Gal_8 Galll_62||G21V_8 || GaAV_13[[Galll_2 [GalV_29 | GalV_27 || Galll_48 (| GalV_11| GalV_7

Galll_61(G2l_9 Gall1_15{|G2ll_32 | G2l_11  [[G2lV_10 | G2l l1_69 | GalV_2 || G2llI_37 | G2IV_33

Galll_11 | G2l_6 Gall1_13 || G2IV_30 || G2l H1_65[[ G2l 11_6 || G2lV_24 || G2l l11_59 || G21V_34 || G2l 11_55

Galll_35[GaIV_18|GalV_22[Galll_16[[G2IV_5 [Galll_47]Gelll_44]Ga111_60]G2I11_3 |[Galll_21

Gall1_36 | G2l 11_14| G2lV_32 || G2l 11_33 | G2IV_31 || G2lV_28 || G2l 11_1 || G2l11_28 | G2l 11_27 | G2111_19

Gall1_38( G21_3 Ga2IV_20 | Ga2lV_16 | GallI_9 |[G2lll_22 [ G2l11_26]G2l_10 [ Galll_31|G2lV_21

Gal_2 Galll_40||G2IV_3 (|GalV_1 [[Ga1_12 || G2llI_68 | Galll_70|Gall1_7 [ G2l11_20 | Gall1_10

Ga2l_13 |Gl 1 Gall1_63 || G2l 11_64 | G2l11_66 || G2l 11_53 | G2lV_25 | G2l 115 || G2l l1_52 | G21_7

Gal 5 [Galll 58| Galll_23[Galll_51]Galv_17[GaaVv 15[ Gl 4 [Galll_12[Galll_72]Gell1_8

Galll_4 |Galll_17) G2lV_9 [[Galll_49 (| G2l11_29| G2lV_26 | G2l 11_57 | G2111_34 || G2l 11_46 || G2l 11_41

Figure 9. Schéma du dispositif experimental
2.6 PARAMETRES QUALITATIFS OBSERVES

La couleur du pollen (CPol), du linter (CL) ainsi que la densité du linter (DL) sur la graine

apres egrenage sont les différents parameétres qualitatifs qui ont été évalués.
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La couleur du pollen a été observée durant la période de floraison. La couleur du linter et sa

densité sur la graine ont été observées apres la récolte.

2.7 PARAMETRES QUANTITATIFS MESURES

Les parametres quantitatifs mesurés permettent de décrire la morphologie, le cycle de

développement et le rendement.

2.7.1. La morphologie
La hauteur de la tige principale (HTP), le nombre de nceuds sur la tige principale (NTP), la
hauteur d’entrenceud (HN), le nombre de branches végétatives (NBV), la longueur de la plus
longue branche végétative (LBV), la longueur de la plus longue branche fructifere (LBF) et le
rapport HTP/NTP sont les paramétres mesurés pour décrire la morphologie.
Les nceuds cotylédonaires ont été considérés comme le niveau zéro pour la mesure de la hauteur
principale et le comptage du nombre de nceuds sur la tige.

2.7.2. Durée du Cycle de développement
Le nombre de jours avant I’ouverture de la premiére fleur (NJF), le nombre de jours avant
I’ouverture de la premiére capsule (NJC) et la précocité de production en coton graine (PP) ont
été utilisés pour estimer la durée du cycle de développement.
Le nombre de jours avant I’ouverture de la premiere fleur et le nombre de jours avant
I’ouverture de la premiére capsule, sont les intervalles de temps qui se situent, respectivement,
entre la date de semis et la date d’ouverture de la premiere fleur, d’une part, et entre la date de
semis et la date d’ouverture de la premiére capsule.
La précocité de production en coton-graine (R1/RT) est le rapport en pourcentage entre une
premiere récolte faite a 155 JAS (R1) et une deuxieme récolte aprés 1’ouverture de toutes les
capsules (RT).

2.7.3. Rendement et ses composantes
La récolte du coton graine a 155 jours aprés semis (R1), la récolte totale du coton graine apres
ouverture de toutes les capsules (RT), le poids des fibres (PF), le poids des graines apreés
égrenage (PG), le poids des 100 graines (P100G), le poids moyen de coton graine (PMC) sont
les parametres qui ont été utilisés pour estimer le rendement.
Le poids des fibres a été calculé par la relation PF= RT-PG.
Le poids des 100 graines a été mesuré apres délintage des graines avec de I’acide sulfurique
(98%) Figure 9.
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Figure 10. Graines de cotonnier avant et apres délintage avec de I'acide sulfurique
2.8 TAUX DE TRANSMISSION DU CHROMOSOME ADDITIONNEL

Le taux de transmission du chromosome additionnel par autofécondation et par chaque type de
gaméte (méle et femelle) a été evalué chez la lignée GaIV. Les graines issues de
l'autofécondation et des croisements ont été ensuite semées et suivies. Le choix de cette lignée
a été faite sur la base de son marqueur et de sa fertilité. L’identification des plantes avec un
chromosome additionnel s'est basee sur le marqueur morphologique gqu'est la couleur de la fleur.
Les proportions suivantes sont attendus : 50% de plantes MA et 50% de plantes euploides en
autofécondation ; 75% de plantes MA et 25 % pour le croisement sur les deux sens.

2.8.1 L’AUTOFECONDATION
Le soir du jour qui précéde 1’ouverture de la fleur, de la colle est mise sur le bout des boutons
floraux afin d’empécher leur ouverture. Une étiquette est ensuite placée sur la fleur pour
identifier cette fleur autofécondee.

2.8.2 LES CROISEMENTS
La castration des fleurs du parent pris comme femelle (MA ou G. hisutum) est effectuée la veille
du jour de I’ouverture des boutons floraux pour empécher 1’autofécondation. Aprés la
castration, la fleur est recouverte par une enveloppe pour éviter le dépot de pollen sur le
stigmate.
Pour le parent méale (MA ou G. hirsutum), la fleur qui sera utilisée pour la pollinisation est
ligaturée pour la protéger de la pollution des autres pollens étrangers.
La pollinisation a été pratiquée dans la matinée du jour qui suit le jour de la castration.

A la fin des opérations, chaque fleur a été étiquetée, de maniere a la distinguer des autres fleurs.
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Figure 11. L évolution d’une fleur castrée a la formation d’une capsule

2.9 ANALYSES STATISTIQUES

Les données morphologiques ont eté soumises & une ANOVA en utilisant le test F de Fisher

au seuil de 5%. Lorsque la différence est significative le test de comparaison de moyennes de
Student Newman Keuls au seuil de 5 % a été effectue.

Pour les taux de transmission du chromosome additionnel, le test non paramétrique du 2 a été
utilisé pour évaluer la qualité de I’ajustement entre les taux obtenus et les taux attendus.

Le logiciel IBM SPSS Statistiques 23 a été utilisé pour le traitement des données.
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PARTIE 3 : RESULTATS ET DISCUSSION

3.1RESULTATS
3.1.2 LES CARACTERES PHENOLOGIQUES ET AGRO-
MORPHOLOGIQUES

3.1.2.1 LES PARAMETRES QUALITATIFS

Couleur du pollen

L’observation de la couleur du pollen révéle que toutes les plantes de Gzl présentent un pollen
de couleur jaune. Quant a celles de G2IV, elles sont toutes de couleur blanche (Figure 11). Pour
la LMA Gzlll, 60% des plantes ont un pollen de couleur jaune et 40% de couleur blanche.
Chez les plantes euploides, 71,67% des plantes issues de la ligné G111 ont un pollen de couleur
blanche contre 28,33% de couleur jaune. Pour celles qui sont issues de la lignée G2V, 95,24%
des plantes ont un pollen blanc et 4,76% de couleur jaune.

Figure 12. La variation de la couleur du pollen et des pétales chez les trois LMA

Ces résultats montrent que la couleur du pollen ne peut pas étre utilisée comme marqueur
morphologique pour distinguer les lignées.

Présence et couleur du linter

Les plantes de la lignée G2lll ont un linter peu dense, de couleur grise. Pour la LMA GlV, il

est comptabilisé 66,7% de plantes avec un linter de densité élevée et de couleur blanche contre
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33,3% de plantes avec un linter de densité moyenne et de couleur grise. Pour les plantes

euploides issues de GzIV, les pourcentages obtenus sont inverses de ceux de GzIV (Figure 12).

Figure 13. Présence et densité du linter chez les LMA Gzl (A), G2IV (B et C) et la plante
euploide (D)

En dehors des paramétres qualitatifs évalués, le caractére « stormproof boll », I’état d’une

capsule semi-ouverte, a été observé chez la LMA G2IV.

3.1.2.2 PARAMETRES QUANTITATIFS

La morphologie

L’ analyse de variance révele une différence significative entre les génotypes par rapport a la
hauteur de la tige principale (P= 0,04), au nombre de nceuds sur la tige principale (P=0,01) et
au nombre de branches végétatives (P= 0,043).

Le test de comparaison de moyennes montre que cette différence est observable entre la plante
euploide et G2l1l MA (P=0,028) pour la hauteur de la tige principale (Figure 12). La plus grande
moyenne, X= 92,73 cm, a été obtenue avec la plante euploide. Pour ce qui est du nombre de

nceuds sur la tige principale et le nombre de branches végétatives, cette différence est entre la
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LMA G2l et les LMA Gzl (P=0,011) et G2IV (P= 0,024). G2l a le nombre de nceuds et le
nombre de branches végétatives le plus élevé (X= 31 nceuds ; X= 6 branches).

Contrairement a la longueur de la plus longue branche végétative, (P=0,396), a la longueur de
la plus longue branche fructifere, (P= 0,107), et a la hauteur entrenceud, (P= 0,075), les
probabilités observées ne sont pas significatives.

Donc par rapport a la morphologie, la LMA Gl est différente des lignées Glll et G2IV par le
nombre de nceuds sur la tige principale et le nombre de branche végétative. Mais, elles ne se
distinguent pas par rapport & la hauteur de la tige principale, a la longueur des branches

végétatives et fructiféres, ainsi que la hauteur d’entrenceuds.
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Figure 14. La différence entre les génotypes par rapport a la hauteur de la tige principale

Les barres d’erreur signifient 1’écart type.

La durée du cycle de développement

Pour la précocité de production de coton graine (P= 0,579) et le nombre de jours avant
I’ouverture de la premiére fleur (P= 0,176), les génotypes ne sont pas significativement
différents (Figure 13) tandis que pour le nombre de jours avant ’ouverture de la premiére
capsule (P=0,023) la différence est significative. Dans ce dernier cas, la LMA G2l s'avére étre
la plus tardive puisqu'apres plus de 200 JAS aucune capsule n’avait encore été récoltée. La
probabilité entre Gzlll et la plante euploide est aussi significativement différente.
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Figure 16. La récolte du coton graine a 155 en fonction des génotypes
Les barres d’erreur représentent 1’écart type.
Donc le rendement ne varie pas suivant les LMA Galll et G2IV et le meilleur reste celui de la

plante euploide.

3.1.3 TAUX DE TRANSMISSION DU CHROMOSOME SURNUMERAIRE
3.1.3.1 Transmission en autofécondation
Le taux de transmission en autofécondation du chromosome additionnel de la lignée GaIV
(27,87%), est différent du taux de transmission théorique attendu (50%). Le test d’ajustement
khi-deux révele une différence trés hautement significative (2= 41,32 ; P = 1,2926.1019).
3.1.3.2 Transmission en croisement
Les taux de transmission du chromosome additionnel par les gametes femelles (20,63%) et
males (5,59%) sont aussi différents de ceux attendus (50%), (x?= 112,79 ; P <0,001) pour les
gamétes males et (%= 21,73 ; P<0,001) pour les gamétes femelles. Ces résultats signifient que
le chromosome additionnel est faiblement transmis.
En outre un test d’indépendance montre que dans la transmission du chromosome surnumeéraire
il n’y a pas de différence significative entre le taux d'autofécondation et celui de la transmission
par le gaméte femelle (x?= 0,884 ; P = 0,347) Figure 16. Par contre il existe une différence
significative entre ces taux et celui de la transmission par le gaméte male (3?= 19,73 ; P<0,001)
Figure 17. Ces résultats montrent que la transmission du chromosome additionnel par
I’autofécondation correspond essentiellement a la transmission du chromosome additionnel par

I’ovule et que le gameéte méle transmette trés peu le chromosome surnumeéraire.
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Figure 18. La différence entre les taux de 1’ Autofécondation et de la LMA male en fonction des
génotypes
3.2 DISCUSSION
3.21 LES CARACTERES PHENOLOGIQUES ET AGRO-

MORPHOLOGIQUES

Les caractéres phénologiques et agro-morphologiques évalués sont différents pour les trois
lignées monosomiques d’addition.

Par rapport aux parameétres qualitatifs, 1’explication possible de la ségrégation observé avec la
couleur du pollen serait I’existence de deux fonds génétiques différents au sein de cette

population. Des lors, cette variation de la couleur du pollen ne serait pas due a I’effet du
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chromosome surnumeéraire. De méme que la présence du linter et sa couleur ne peuvent pas
servir de marqueur pour I’identification des LMA.
Pour ce qui est de la morphologie les LMA se distinguent par le nombre de nceuds sur la tige
principale avec la plus grande moyenne observée chez Gzl (X= 31 nceuds) et le nombre de
branches végétatives (X= 6 branches). La hauteur de la tige principale permet de faire la
différence entre les plantes euploides et Gzl (X= 92,73 cm contre X= 50,15 cm). Meng et al.,
(2020) ont obtenu des résultats similaires sur la taille entre les différentes LMA isolées a partir
de I’espece G. anomalum et la plante euploide. Un nombre élevé de branches végétatives a été
obtenu par Tang et al., (2018) avec une LMA semblable a G2l mais de petite taille (57 cm).
Par opposition a ce que nous avons observé avec la hauteur des entre-nceuds (P> 0,05), une
différence a été obtenue avec trois LMA de G. hirsutum en Ouzbékistan. L’entre-nceuds des
LMA est plus longue que celui de la plante euploide (Sanamyan et al., 2010).
Par rapport au cycle de développement, aucune différence significative n’a été observée pour
les trois parametres étudiés (NJF, NJC et PP). Cependant, il peut étre constaté que Gzl est la
LMA la plus tardive des trois avec un cycle trés long. Etant donné que les trois LMA n’ont pas
de différence sur le nombre de jours avant I’ouverture de la premicre fleur et que Gzl n’a pas
eu de capsule ouverte, donc la longueur du cycle de cette LMA serait liée a sa fertilité. En effet,
les plantes de cette lignée produisent assez tot des fleurs mais une grande partie de celles-ci
avortent. Selon Hau, (1981), chez le genre Gossypium la fertilité des plantes monosomiques
d'addition est réduite et 1’une des actions du chromosome additionnel est 1’augmentation du
pourcentage d’ovules avortés a c6té de la diminution du nombre de graines par capsules et le
poids moyenne capsulaire. Par supposition, par rapport a la précocité de production, une
différence aurait pu étre décelee entre les LMA G:lll et G21V si la date de la premiére récolte
était définie a 120 JAS au lieu de 155 JAS.
Enfin pour le rendement, celui de la plante euploide est plus élevé que celui des deux LMA
Galll et G2V qui par ailleurs ne différe pas entre elles. Des résultats similaires ont été obtenus
par Meng et al., (2020) avec I’ensemble des LMA de G. hirsutum isolées a partir de G.
anomalum.

3.2.2 TAUX DE TRANSMISSION DU CHROMOSOME

SURNUMERAIRE

Les taux de transmission obtenus avec la LMA GlV sont faibles et se situent en dessous des
taux théoriques attendus. Mergeai (1992), cité par Sarr (2009), a dégage un ensemble de

d'hypotheses pouvant expliquer cette faible transmission du chromosome additionnel:
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- une élimination du chromosome additionnel, suite aux irrégularités méiotiques,
survenant lors de la formation des gameétes;
- une moindre viabilité des gameétes a n+1 par rapport aux gamétes an ;
- une moindre compétitivité des gametes a n+1 chromosomes par rapport aux gametes a
n chromosomes ;

- la perte des zygotes 2n+1 par avortement ;

- une moindre viabilité des jeunes plantes aneuploides ;
Le taux de transmission le plus élevé est observé avec le gamete femelle. Généralement dans le
genre Gossypium, 1I’ovule tolére beaucoup plus que le pollen les déséquilibres géniques. Le
méme constat a éte fait par divers auteurs sur des LMA de G. hirsutum isolées a partir des
espéces G. stocksii, G. areysianum avec des taux de transmission allant de 4,2% a 18,4% pour
le gamete male et de 26,3% a 31,6% pour le gameéte femelle (Schwendiman, 1978 ; Mergeai et
al., 1993). Jena et al., (1989) et Multani et al. (2003) ont eu a isoler, respectivement des LMA
du riz, des espéces Oryza officinalis et Oryza latifolia sur Oryza sativa. Le méme résultat a été
obtenu avec des taux de transmissions de 1,7% a 14,6% pour le gaméte méle et de 6,6% a 35,5%
pour le gamete femelle. La méme chose a été aussi trouvé par Shigyo et al. (1998) sur des
LMA de I’oignon, Allium fistulosum L. a partir de Allium cepa L., avec une moyenne de 2.6%
des taux de transmission du gamete male et 19.8% des taux de transmission du gameéte femelle.
A cbté de ces faibles taux de transmission enregistrés par le gamete femelle, des taux de
transmission élevés (96, 5%) dépassant ceux attendus ont été obtenus avec le dixieme
chromosome de G. australe (10G?) additionnel sur G. hirsutum (Chen et al., 2014). Pour ce qui
est des taux de transmission avec le gamete male, les valeurs obtenues restent toujours faibles.
Par ailleurs, Sarr et al., (2011) ; Meng et al., (2020) ont obtenus respectivement des taux de
transmission de 100% et de 51, 33% du chromosome additionnel, dépassant ceux attendus, avec

les espéces G. australe et G. anomalum sur G. hirsutum.
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CONCLUSION ET PERSPECTIVES

Cette étude avait pour but de procéder a la caractérisation phénologique et agro-morphologique
de trois lignées monosomiques d’addition et d’évaluer le taux de transmission du chromosome
surnumeraire de 1’une d’elles.
Pour la morphologie, les éléments se distinguent par le nombre de nceuds sur la tige principale
et le nombre de branches végétatives. Pour le cycle de développement, elles se distinguent par
le nombre jours avant I’ouverture de la premiere capsule.
La couleur du pollen ne peut pas étre utilisée comme marqueur morphologique qualitatif et la
lignée G.IV présente le caractére « stormproof » (capsules a demi-ouvert a la maturité), qui
pourrait étre introduite chez la principale espéce cultivée.
L’¢évaluation du taux de transmission du chromosome surnuméraire de G2IV révele que les taux
de transmission obtenus en autofécondation et en croisements (méle et femelle) sont inférieurs
aux taux théoriques et que le chromosome surnuméraire de G2IV est mieux transmis par le
gamete femelle.
Néanmoins, 1’envergure de cette étude n’ayant porté que sur le phénotype des lignées
monosomiques d’addition, peut étre augmentée avec 1’utilisation des techniques modernes de
la cytogénétique et des marqueurs moléculaires.
Dés lors, de nouvelles possibilités de recherche pourraient étre explorées pour servir de
complément a cette présente étude. Entre autres, nous pouvons :
- evaluer le taux de transmission du chromosome additionnel de Galll ;
- remplacer le fond génétique des lignées monosomiques d’addition avec celui des
variétés cultivées au Sénégal;
- approfondir la caractérisation en augmentant les parametres liées a la technologie des
fibres (longueur de la fibre, ténacité...) ;
- faire des études cytogénétiques et/ou moléculaire pour vérifier I’existence de transfert
de génes issu des chromosomes surnuméraires vers 1’espéce cultivée ;
- réaliser une caracterisation des lignées dans les zones de culture du cotonnier au

Sénégal.
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