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Thème : Application des marqueurs moléculaires à la gestion des ressources 

génétiques d’une accession de blé dur algérien (Triticum durum Desf.). 

 

Résumé  

Dans ce travail, nous avons étudié une accession du blé dur cultivé en Algérie comprenant deux 

variétés : leucomeulon et reichenbachi, sur lesquelles des caractères phénologiques, morpho-

physiologiques et moléculaires ont été mesurés. Les différents résultats obtenus ont permis 

d’identifier plusieurs groupes distincts au sein de cette accession. 

Les paramètres phénologiques et morpho-physiologiques ont mis en évidence une certaine variabilité 

intra et inter variétale. C’est ainsi que la plupart des génotypes de la variété reichenbachi se sont 

avérés plus performants pour les paramètres morphologiques et physiologiques, alors que de 

nombreux génotypes de la variété leucomelon ont donné un meilleur rendement. 

Sur l’ensemble de l’accession, 50 génotypes sélectionnés appartenant aux deux variétés ont été 

analysés par les marqueurs moléculaires RAPD et ISSR. 

Pour les marqueurs RAPD, sur 10 amorces utilisées, 2 ont mis en évidence des bandes monomorphes 

et un pourcentage de polymorphisme élevé de 92,10% .Par ailleurs le Dendrogramme a réparti les 

différents génotypes en deux clusters distincts de similarité située entre 71,2 et 100%.  

 Parmi ces 50 génotypes, 20 sont retenus pour les marqueurs RAPD et analysés en utilisant 2 autres 

amorces qui ont générés 19 marqueurs polymorphes avec un fort pourcentage de polymorphisme égal 

à 95%. 

Pour les marqueurs ISSR, les 10 amorces utilisées pour les 50 génotypes sélectionnés se sont révélées 

polymorphes avec un total de 32 bandes reproductibles dont 22 sont polymorphes (68,7%). Le 

Dendrogramme des marqueurs moléculaires ISSR a révélé deux clusters hétérogènes distincts de 

similarité légèrement inférieure à 68%. 

Par ailleurs la classification hiérarchique des deux marqueurs RAPD et ISSR des 50 génotypes étudiés 

a permis de distinguer deux principaux groupes avec une similarité située entre 33 et 97,4%. 

L’évaluation de la diversité génétique à l’aide des deux marqueurs moléculaires RAPD et ISSR 

utilisés est plus discriminante pour les RAPD qui ont montré un polymorphisme génétique inter 

variétale important. Nous avons constaté que la répartition des 50 génotypes testés s’est faite en 

fonction de leur variété botanique.  

En conclusion, l’étude des paramètres phénologiques, morpho-physiologiques, rendement et 

moléculaire analysés par les différentes techniques et méthodes, a mis en évidence une certaine 

variabilité inter variétale mais au sein de chacune des deux variétés les génotypes se sont avérés 

génétiquement proches.  

Mots clés : Triticum durum, phénologie, morphologie, physiologie, diversité génétique, marqueurs 

moléculaires ISSR, RAPD et polymorphisme. 

 



Theme: Application of molecular markers to the management of the genetic 

resources of an accession of Algerian durum wheat (Triticum durum Desf.). 

 

Abstract 

In this work, we studied an accession of durum wheat grown in Algeria with two varieties: 

leucomeulon and reichenbachi, on which phenological, morpho-physiological and molecular 

characteristics were measured. The different results obtained made it possible to identify several 

distinct groups within this accession. 

The phenological and morpho-physiological parameters revealed a certain intra- and inter-varietal 

variability. Thus, most genotypes of the reichenbachi variety proved to be more effective for 

morphological and physiological parameters, whereas many genotypes of the leucomelon variety 

gave a better yield. 

Across the accession, molecular markers RAPD and ISSR analyzed 50 selected genotypes belonging 

to the two varieties.  

For the RAPD markers, on 2 primers used, 2 showed monomorphic bands and a high percentage of 

polymorphism of 92.10%. Moreover, the dendrogram divided the different genotypes into two large 

distinct clusters of similarity located between 71, 2 and 100%. 

Of these 50 genotypes, 20 were retained and analyzed using 2 other primers which generated 19 

polymorphic markers with a high percentage of polymorphism equal to 95%. 

For the ISSR markers, the primers used for the 50 selected genotypes were found to be polymorphic 

with a total of 32 reproducible bands of which 22 were polymorphic (68.7%). The dendrogram of 

molecular markers ISSR revealed two distinct heterogeneous groups of similarity slightly less than 

68%. 

Furthermore, the hierarchical classification of the two RAPD and ISSR markers of the 50 genotypes 

studied made it possible to distinguish between two main groups with a similarity between 33 and 

97.4%. 

The evaluation of genetic diversity using the two molecular markers RAPD and ISSR used is more 

discriminating for RAPD, which showed an important inter-varietal genetic polymorphism.We found 

that the distribution of the 50 genotypes tested was based on their botanical variety. 

In conclusion, the study of the phenological, morpho-physiological, yield and molecular parameters 

analyzed by the various techniques and methods revealed certain inter varietal variability, but within 

each of the two varieties, the genotypes were genetically close. 

Key words: Triticum durum, phenology, morphology, physiology, genetic diversity, molecular 

markers ISSR, RAPD and polymorphism. 



 الصلب القمح لمجموعة من الوراثية الموارد تسير على الجزيئية ماتمعلال تطبيق العنوان:

 (.Triticum durum Desf) المنزرع بالجزائر

 الملخص 

   نعة بالجزائر و المشتملة على صنفيزرنمجموعة من القمح الصلب الم خصائص دراسة هو العمل الهدف من 

leucomeulan   وreichenbachi المردود, الفسيولوجية,المورفولوجية  ,الخصائص الفينولوجية بقياس ذلكو 

 . والجزيئية

كشفت   .من تحديد عدة مجموعات متميزة ضمن هذه المجموعة المختارةسمحت مختلف النتائج المتحصل عليها  

معظم الأنماط  تكذلك أثبت صنفين ون بعض التباين داخل و بين الالفيزيولوجية والمورفوفيزيولوجية ع قياساتال

 اعطتفولوجية والفيزيولوجية، في حين المور قياساتأن تكون أكثر فعالية لل reichenbachiالجينية من صنف 

 أفضل.  امردود  leucomelanالعديد من الأنماط الجينية للصنف 

 .ISSR و RAPD جزيئيال  للتحليل إلى الصنفين المنتمية ين المجموعةمن ب وراثيانمطا  05 اختيارتم  

 يدة ونسبة عالية من وح حزمةمستعملة،  كشف اثنان منها  عن معلمات ال 05، فمن بين  RAPD بالنسبة لمؤشرات

 تينمتقارب تينكبير  مجموعتين قرابة مختلف الأنماط الجينية  شجرة بينت،  في حين ٪01.05بنسبة  تقدرالتنوع 

كاشفين أخرين و  وتحليلها باستخدام 15اختيارتم نمط  05من بين  .٪055و   ٪20.1بين  ةتشابه متراوح ةنسبب

 .٪00تساوي التنوع نسبة عالية من و متعددة الأشكال  حزمة 00 كشفا عناللذان 

منها  حزمة 21عن  مجموع   انمطا وراثي 50ل   المستعملة عشرة كاشفاتال  كشفت ، ISSR بالنسبة لمؤشرات 

 (. ٪2..7) بنسبة كانت متعددة الأشكال 11

. في حين ٪.7معبرة عن نسبة تشابه أقل من  تينكبير ينتعن مجموع ISSRبينت شجرة القرابة للمعلمات الجزيئية 

 ينتمجموع تمييز للخمسين نمطا وراثيا المدروسة عن ISSR و RAPDسمح تصنيف الكاشفين الجزيئين 

 .٪02.9إلى   ٪22 بنسبةبتشابه قدر تين رئيسي

، الذي  RAPDأكثر تمييزا للمعلم   كان ISSR و  RAPDلمعلمين الجزيئيين اتخدام إن تقييم التنوع الوراثي باس

إلى تنوعها  تندخمسين قد اسالتوزيع الأنماط الجينية  بينمعتبرا للأشكال الوراثية بين الأصناف.  اأظهر تعدد

 النباتي.

، والمعلمات الجزيئية التي تم تحليلها  دراسة المعايير الفينولوجية والمورفوفيزيولوجية ، المردود تفي الختام، كشف

 ينالتابعة لصنفالمختلفة عن التباين بين الأصناف، وأظهرت أن الأنماط الجينية  طرقبواسطة التقنيات وال

leucomeulan   وreichenbachi   داخل تفس الصنف. اقريبة وراثي مجموعات تشكل 

لمورفولوجية، الفيزيولوجية، التنوع الجيني، المعلمات ، الفينولوجية، اTriticum durum: الكلمات المفتاحية

  ، تعدد الأشكال.  ISSR RAPDالجزيئية 
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Introduction 

Depuis la découverte et la domestication des céréales par les premiers cultivateurs des anciennes 

civilisations, le blé a toujours été au centre d’enjeux politiques, économiques et sociaux de premiers 

rangs, car il constitue la première ressource privilégiée pour l’alimentation humaine et animale de 

nombreux pays pour son apport en protéines et pour ses multiples applications industrielles. 

Les cultivars de blé moderne se réfèrent généralement à deux espèces : le blé tendre hexaploïde 

(Triticum aestivum) et le blé dur tétraploïde (Triticum durum). 

Le blé dur (Triticum turgidum L. subsp. durum Desf.), une des céréales la plus ancienne, est la plus 

cultivée dans le monde avec plus de 17 millions d’hectares (Nazco et al., 2012). Il représente le plus 

grand marché d’importation dans le bassin méditerranéen, du fait de sa grande consommation et de 

son adaptation à des environnements arides et semi-arides. 

Le blé dur prend mondialement, la cinquième place après le blé tendre, le riz, le maïs et l’orge avec 

une production de plus de 30 millions de tonnes (Sisson, 2008).  Contrairement au blé tendre utilisé 

pour la fabrication du pain, des noodles et beaucoup d’autres produits, le blé dur est le préféré pour 

la fabrication de pâte, par sa forte teneur en protéines et sa force en gluten permettant l’obtention 

d’une pâte ferme avec une bonne texture qui garde après cuisson un aspect non collant et intègre. 

En Algérie, les blés et particulièrement le blé dur constitue la principale culture céréalière. Cependant, 

sa production demeure irrégulière et faible, car il est surtout cultivé en zone semi-aride où il se trouve 

confronté à diverses contraintes climatiques qui rendent le rendement en grains insuffisant pour 

satisfaire la demande d’une population de plus en plus croissante. Pour faire face à cette situation, le 

pays recourt à des importations devenues au fil des années excessivement onéreuses. 

Ces contraintes abiotiques souvent mises en cause dans notre pays sont la sécheresse, les hautes 

températures terminales et le gel. La sélection variétale pratiquée jusqu’à ces dernières années sur la 

base des programmes d’amélioration nous a permis de sélectionner de nouvelles variétés 

performantes et adaptées à la grande diversité agro-écologique d’une part et aux besoins spécifiques 

des agriculteurs d’autre part. Cette amélioration repose en grande partie sur la gestion et l’exploitation 

de la variabilité agromorphologique et particulièrement génétique qui reste très prometteuse. 

En Algérie, la sélection du blé dur s’est faite en puisant fortement dans des centres internationaux de 

la recherche agronomique, d’où les variétés obtenues réussissent bien dans les plaines intérieures et 

sur le littoral, mais dans les hautes plaines les niveaux de rendements en grains restent très variables 

et souvent faibles. 

L’éventail de la variabilité génétique des blés cultivés, résultat de 10.000 ans de culture a 

considérablement diminué ces dernières années en raison d’importation des espèces exotiques 

(espèces étrangères au dépend des espèces locales traditionnelles) et de l’introduction des techniques 

scientifiques modernes non adaptées pour les besoins de la sélection. 

La nécessité de conserver les ressources génétiques est devenue un enjeu politique et économique à 

traiter avec beaucoup d’attention, car la production agricole actuelle et future dépend en grande partie 

de la diversité génétique disponible pour l’amélioration des plantes. La mise en valeur de l’apport des 

ressources phytogénétiques dans l’amélioration des blés cultivés ne peut être réalisée qu’après une 
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étude phéno-morpho-physiologique et génétique et pour mieux décrire la diversité spécifique on fait 

appel à différents marqueurs moléculaires.   

En effet, dans la littérature, les marqueurs moléculaires ne sont pas influencés par les fluctuations de 

l’environnement et sont indépendants de l’organe analysé et du stade de développement de la plante, 

comparés aux paramètres morpho physiologiques qui varient en fonction des conditions 

environnementales.  

Les marqueurs moléculaires sont des outils puissants dans l'étude de la diversité génétique, la 

description du génotype et la structure génétique des populations ; ils deviennent aujourd’hui un outil 

essentiel utilisé dans le domaine de l’amélioration des plantes.  

Chez le blé, les marqueurs largement utilisés sont les microsatellites ou SSR (Simple Sequence 

Repeat), ISSR ( Inter Simple Sequence Repeat), l’AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) 

et la RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA). 

Parmi ces marqueurs les RAPD et ISSR sont les plus utilisés pour l'analyse de la diversité et 

l'identification des génotypes particulièrement chez le blé dur, en raison de leur simplicité, de leur 

rapidité et de la fiabilité des résultats. Il est à noter que les marqueurs RAPD sont les plus dominants 

largement utilisés dans la cartographie génétique et l'identification des loci liés à différents traits. 

Des études ont révélé que les marqueurs ISSR fournissent un polymorphisme suffisant et des profils 

d'empreintes reproductibles pour évaluer la diversité génétique des génotypes de blé. 

Notre travail de thèse s’inscrit dans ce contexte ayant pour objectif la valorisation des ressources 

phytogénétiques des blés durs cultivés en Algérie par l’analyse de la variation phéno-morpho-

physiologique, rendement et du polymorphisme des marqueurs moléculaires.  

Une première étude consiste à comparer et à caractériser les différents génotypes de deux variétés 

leucomelan et reichanbachi du blé dur cultivé en Algérie en se basant sur des caractères 

phénologiques, morpho-physiologiques et rendement. Ceux-ci nous permettent de mettre en évidence 

dans une certaine mesure, les différences pouvant exister entre ces génotypes et de sélectionner les 

plus performants et les plus intéressants pour une étude moléculaire. 

Le but de la partie moléculaire est d’identifier et d’évaluer le polymorphisme génétique d’un groupe 

de génotypes de blé dur sélectionnés provenant de deux variétés en utilisant principalement la 

technique RAPD et la technique ISSR afin de mettre en évidence d’éventuelles différences génétiques 

entre nos génotypes et de mieux orienter l’approche de la conservation  « In  Situ »  conduite dans le 

pays pour le maintien de la variabilité génétique existante. 

Ce travail est agencé comme suit : 

- Le premier chapitre est consacré à une synthèse bibliographique. 

- Le deuxième chapitre décrit le matériel végétal considéré dans cette étude et les différentes 

méthodes d’analyse utilisées. 

-  Le chapitre 3 concerne la présentation, l’analyse des résultats obtenus à l’aide des statistiques 

multivariées et enfin une conclusion générale avec des perspectives.  



 

Chapitre I 

Synthèse 

Bibliographique 
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1. Synthèse Bibliographique  

1.1 Généralités sur le blé 

1.1.1 Culture du blé dur (Triticum turgidum L. var. durum) 

 

Historiquement le blé dur (Triticum turgidum L. var. durum) a été toujours cultivé dans les régions à 

climat de type méditerranéen telles que l’Afrique du nord (Maroc, Algérie, Tunisie, Egypte), le sud 

de l’Europe (Espagne, France, Italie,Grèce), et le Moyen Orient (Turquie, Syrie, Palestine). Il est bien 

adapté aux régions à climat relativement sec, où il fait chaud le jour et frais la nuit durant la période 

végétative (Hannachi et al., 2013). Les semences peuvent lever à un peu plus de 2 °C, même si la 

température optimale est de 15°C (Bozzini, 1988). 

 

La plus grande partie du blé dur produit dans le monde est constituée de blé de printemps toutefois, 

il existe des variétés de blé dur d'hiver qui ont besoin de vernalisation pour amorcer la transition de 

la phase végétative à la phase reproductrice. Ces variétés ont été évaluées en vue de la production 

dans le Sud des États-Unis (Donmez et al., 2000). 

 

Le blé dur réputé tolérant aux stress hydrique et thermique, est cultivé en Amérique dans les régions 

ouest des Dakota et du Montana aux USA et dans le Saskatchewan et l’Alberta au Canada (Hannachi 

et al., 2013). 

 

La culture du blé dur s’est étendue plus au nord en Europe où elle est cultivée en Russie, au 

Kazakhstan,en Inde et en Asie. Sa production mondiale avoisine les 36 millions de tonnes, soit près 

de 5% de la production mondiale totale des blés (IGC., 2012). L’essentiel de blé dur présent sur le 

marché mondial à l’exportation vient du Canada, qui est un des plus grands producteurs au monde 

(IGC (Conseil international des céréales), 2012). 

 

1.1.2 Historique sur l’évolution génétique des blés 

 

L’intérêt économique d’un grand nombre d’espèces de Poaceae en a fait une famille assez étudiée en 

génomique. Les premières études comparatives ont montré une bonne conservation des gènes et de 

leur ordre à l’échelle des chromosomes, on parle alors de synténie (Moore et al., 1995).  

 

Elles ont aussi montré que les espèces de cette famille ont divergé d’un ancêtre commun il y a environ 

70 millions d’années (Moore et al., 1995 ; Prasad et al., 2005). Les dates de divergence de plusieurs 

espèces de Poaceae ont été estimées sur la base de comparaison des séquences des gènes orthologues 

d’acetyl-CoA carboxylase (Acc-1 et Acc-2) présents généralement en une seule copie dans les 

Poaceae (Huang et al., 2002 ; Chalupska et al., 2008). 

 

La divergence entre les Panicoideae (maïs / sorgho) et les Ehrhartoideae (riz), estimée à 60 millions 

d’années, a servi de référence pour calibrer la divergence moléculaire et calculer les divergences entre 

les espèces de Poaceae. Chalupska et al., (2008) ont ainsi estimé la divergence du blé avec le riz à 

50 millions d’années , l’avoine à 31 millions d’années , l’orge à 11,6 millions d’années  et le seigle à 
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6,7 millions d’années  . Il est généralement admis que les différentes espèces du blé portant les 

génomes A, B et D, ont divergé il y a 2,5-4 Ma (Huang et al., 2002 ; Chalupska et al., 2008). 

 

L’évolution du blé s’est produite dans de nombreux écosystèmes, de manière relativement 

indépendante jusqu’au XIXe siècle, où l’amélioration génétique du blé par choix dans les populations 

cultivées et par hybridation, s’est développée aboutissant à un brassage important des différentes 

origines du blé. 

 

Les outils pour étudier la génétique ont beaucoup évolué au cours du 20ième siècle, la méthode 

d'analyse nucléaire de génome basée sur l’observation, sur des plaques en verre, des appariements 

des chromosomes dans les hybrides interspécifiques (Kihara, 1919 ; Sax, 1922) a donné des 

informations sur la constitution de génome, la phylogénie et l'évolution des espèces des genres 

Triticum et Aegilops (Lilienfield, 1951). 

 

Dans les années 30, le commencement de l’étude des aneuploïdes de blé a déclenché l'ère de traçage 

cytogénétique et d'analyse des gènes des différents chromosomes de blé (Sears et Sears, 1978). 

 

Dans les années 70, des techniques de coloration modernes ont été employées pour analyser les 

structures chromosomiques des céréales, et un caryotype cytogénétique de blé a été développé (Cox, 

et al., 1991). 

 

Dans les débuts des années 80, des méthodes non-isotopiques in situ, sur des plaques en verre sont 

utilisées pour ordonner l'ADN des chromosomes (hybridation in situ), ce qui a permis de construire 

un caryotype du blé (Rayburn et Gill, 1985). Ces méthodes cytogénétiques et moléculaires ont 

considérablement facilité l'analyse cytogénétique du génome de blé et les espèces qui leur sont 

apparentés.  

 

Puis peu après, les techniques d’analyse moléculaire font leur apparition et des cartes génétiques de 

blé tendre, blé dur et deux espèces ancêtres ont été développées (Dubcovsky et al., 1990 ; Van Deynze 

et al., 1995 ; Marino et al., 1996). 

  

Le séquençage complet des génomes de plusieurs espèces de Poaceae a permis une meilleure 

compréhension de l’évolution de leurs génomes. Les génomes complets d’une espèce de riz (Oriza 

sativa : International Rice Genome Sequencing Project 2005), de sorgho (Sorghum bicolor : Paterson 

et al., 2009). 

 

Le 20ième siècle a fini par le développement des cartes physiques des 21 chromosomes du blé, en se 

basant sur 5 marqueurs moléculaires (Delaney et al., 1995). Ces cartes physiques préparent le terrain 

pour tracer et cloner certains gènes agronomiquement significatifs dans les blés polyploïdes. 

 

 De manière intéressante, l’état actuel du projet de séquençage du génome de blé montre qu’en 2013, 

les séquences de deux des génomes diploïdes ont été publiées : celui de Triticum urartu (génome A) 

et de Aegilops tauschii (génome D). Le génome diploïde ancêtre du génome B n’est toujours pas 

séquencé (Choulet, 2014). 
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Les chercheurs de l’IWGSC (consortium international de séquençage du génome de blé) estiment que 

le séquençage complet du génome du blé pourra être réalisé en trois ans. L’accès de séquençage du 

génome du blé pourra être utilisé pour visionner les séquences afin d'identifier de gènes d’intérêt, 

puis faire la sélection assistée par marqueurs et le croisement orienté afin d’augmenter le rendement. 

 

1.1.3 Phylogénie et positionnement taxonomique 

 

Selon Charles, (2010) le genre Triticum appartient à la tribu des Triticées, la sous famille des 

Pooideae au sein de la famille des Poacées et plus largement au groupe des angiospermes 

monocotylédones . Les espèces cultivées les plus proches des Triticées sont le maïs (Zea mays), le 

sorgho (Sorgum bicolor) et le riz (Oryza sp.). Parmi les céréales, les blés sont couramment regroupés 

en un groupe polyphylétique comprenant des Poacées (blé, orge, avoine, maïs) mais aussi une 

Polygonacée (Sarrasin), une Chénopodiacée (Quinoa) et une Pédaliacée (Sésame).  

 

Les Poacées comptent plus de 600 genres et 10 000 espèces, poussant sous des latitudes et des climats 

diversifiés. Le genre Triticum regroupe de nombreuses espèces présentant une large gamme de 

diversité morphologique et agroécologique, notamment des espèces de ploïdies variées : des espèces 

diploïdes telles que l‟Engrain (Triticum monococcum), des espèces tétraploïdes comme l’amidonnier 

(Triticum dicoccum) ou le blé dur (Triticum durum) et enfin des espèces hexaploïdes telles que le blé 

tendre (Triticum aestivum) (Kellogg, 2001).  

 

Il apparait que la polyploïdisation a joué un rôle majeur dans l’évolution de la famille des Poacées 

(Salse et al., 2008 ; Bolot et al., 2009). En effet, il existe de nombreuses classifications différentes, 

basées sur des critères botaniques ou génétiques. La classification GrainTax a été créée dans le but 

d’unifier et de compiler les informations des différentes classifications existantes. Elle s’appuie sur 

12 classifications antérieures et est utilisée comme référence. Certaines espèces ont plusieurs 

appellations venant de méthodes de classification différentes   (Tab. 1).  

 

On obtient alors 6 espèces (19 sous-espèces) de blé du genre Triticum et 24 espèces du genre Aegilops. 

Comme pour d’autres espèces, les génomes du blé sont classifiés et désignés par des lettres différentes 

de l’alphabet (A, B, C, D…). Les génomes des espèces très proches sont symbolisés par la même 

lettre. 

 

La détermination de l’origine de chacun des génomes du blé est difficile du fait de l’évolution des 

espèces. La connaissance actuelle concernant l’origine des génomes des blés a été acquise grâce à des 

études cytologiques, mais le développement des outils moléculaires a permis d’affiner et de compléter 

ces connaissances (Rayburn et Gill, 1985 ; Picard, 1988). 

 

Le blé dur appartient à la famille des Poaceae, au genre Triticum, espèce Triticum turgidum L. var. 

durum.  

 

 



                                                                                   Chapitre I : Synthèse bibliographique 

6 
 

La classification du blé dur, selon APG III (Mark et al.,2009) est la suivante : 

 

Clade                           Angiospermes 

Clade                          Monocotylédones  

Clade                          Commélinïdées 

Ordre                          Poales 

Famille                       Poaceae 

Genre                         Triticum 

Espèce                       Triticum durum 

 

Cette espèce allo tétraploïde (2n = 4x = 28) posséde sept paires de chromosomes homologues 

associées à deux génomes différents A et B et dont la taille de 17 000 Mb (Mégabase) représente cinq 

fois celle du génome humain et 40 fois le génome du riz (Berges, 2010). Le génome A vient du blé 

sauvage Triticum urartu, plus connu sous le nom de einkorn (Triticum monococcum) de constitution 

génomique diploïde AA. Par contre le génome B vient de l’espèce sauvage, diploïde, Aegilops 

speltoides Tausch (Schuhwerk, et al., 2011 ; Mayer et al., 2014 ) (Fig.1). 

 

 
 

Figure 1 : Diagramme schématique des relations entre les génomes du blé avec l’histoire et la 

généalogie de la polyploïdisation (Mayer et al., 2014). 
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1.1.4 Génétique d'association : approche   de détection de la variation génotypique 

 

L’amélioration génétique sera facilitée chez le blé si des connaissances sont acquises sur le 

déterminisme génétique de caractères d’intérêt agronomique. Parmi les nouvelles méthodologies 

permettant d’étudier de tel traits, l’utilisation de méthodes d’association phénotype/génotype au 

niveau populationnel parait une voie intéressante (Thornsberry et al., 2001). 

 

Dans la littérature anglo-saxonne, le terme « étude d’association » revêt ainsi plusieurs expressions : 

« association study », « association mapping », « gene mapping », « LD-mapping » ou encore « fine 

mapping ». Ces notions sont souvent utilisées de manière interchangeable. 

 

D’une manière générale, l'étude d’association” désigne toute approche dont le but est de détecter et/ou 

de localiser des variants génétiques impliqués dans la variation d’un caractère d’intérêt à l’aide d’un 

´échantillon d’individus pour lesquels l’information généalogique n’est pas exploitable (les relations 

d’apparentement ´étant trop “lâches” pour être valorisées).  

 

Cette approche a été développée au début des années 1990 pour la recherche médicale, qui ne dispose 

pas de populations construites pour identifier les zones du génome impliquées dans le contrôle de 

maladies génétiques à déterminisme simple ou complexe. 

 

En résumé, l'´étude d’association consiste, en alternative au développement de populations 

entièrement contrôlées en ségrégation et à l’exploitation de la liaison physique entre marqueurs et 

localisations éventuelles de QTL impliqués dans des caractères agronomiques, à exploiter à partir 

d’un panel de génotypes. 

 

Chez les plantes, deux approches générales sont utilisées pour identifier les variantes naturelles liées 

au phénotype : 

- la première est la cartographie de liaison ou linkage mapping (Mackay et al., 2009), qui utilise 

des populations expérimentales (familles) constituées à partir de croisements entre un nombre 

limité de parents (2 généralement).  

- la seconde approche plus récente, est la cartographie d’association basée sur des populations 

(ou population-based association mapping). Cette dernière utilise des collections de 

populations diverses, constituées d’individus dont les relations ne sont pas souvent connues a 

priori. 

 

La cartographie d’association basée sur des populations exploite un nombre d’événements de 

recombinaison davantage plus grand que ce qui peut être obtenu avec n’importe laquelle des 

populations de cartographie de liaison ciblées. Ces recombinaisons sont le résultat d’une 

accumulation au cours de l’histoire évolutive des collections de populations utilisées par la 

cartographie d’association qui conduisent à une résolution supérieure dans la localisation des régions 

génomiques associées au phénotype. Le nombre d’allèles disponible au sein de ces populations est 

également plus large que ce qui peut être représenté au sein de familles biparentales (Yu and Buckler, 

2006). Ces avantages ont fortement motivés, depuis une décennie, le développement de cette 

méthodologie chez les plantes. 
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1.2 Ressources génétiques  

1.2.1Importance des ressources génétiques   

 

Une "Ressource Génétique" ou "Ressource Biologique" est définie par la Convention sur Diversité 

Biologique (CDB) comme du "matériel d'origine végétale, animale, microbienne ou autre, contenant 

des unités fonctionnelles de l'hérédité". Une ressource génétique est également définie par la CDB 

comme un « matériel génétique ayant une valeur effective ou potentielle » ; sont incluses les 

ressources génétiques conservées in situ et ex situ donc sur le terrain ou en collections (Cirad,2015). 

 

 Les ressources phytogénétiques ont toujours servi à l’homme comme matériel de départ pour 

répondre aux besoins nutritionnels, médicinaux et d’habitat immédiat. Tout lui venait au départ de la 

cueillette, et c’est par la suite qu’il a commencé à opérer un choix au sein de la multitude d’espèces 

que lui offrait la nature.  

 

C’est ainsi que l’homme a commencé par privilégier certaines espèces en les éjectant de leur 

environnement naturel et en les plaçant de plus en plus près de lui et dans des conditions de plus en 

plus particulières, d’où la naissance de l’agriculture et des semences agricoles.  

 

Les paysans ont domestiqué les plantes et les animaux, inventé l’agriculture, affiné leurs 

connaissances et leur savoir-faire, bâti des systèmes durables depuis des siècles en utilisant les 

ressources génétiques locales. Ainsi donc, le rôle des pratiques agricoles traditionnelles qui utilisent 

une gamme très variée de ressources génétiques locales a été et demeure encore déterminant dans les 

processus de la sélection et de l’amélioration variétale, de même que dans la production de semences 

et le développement agricole. 

 

L’identification phénotypique basée sur la description des caractères morphologiques et 

agronomiques sont largement utilisées pour l’évaluation de la diversité génétique des génotypes de 

blé (Lee et Kaltsikes, 1973; Cecarelli et al., 1987, Van Hintum et Elings, 1991). Cependant les traits 

de caractères morphologiques ont de nombreuses limites telles qu’un faible polymorphisme, une 

faible héritabilité, une expression tardive du caractère pouvant être contrôlée par des gènes à effets 

épistatique et pleiotropique (Nakamura, 2001).  

 

Actuellement, les ressources génétiques en blé sont d’une importance majeure, elles incarnent un 

éventail de diversité génétique nécessaire pour augmenter et maintenir le potentiel de rendement du 

blé et fournissent de nouvelles sources de résistance et de tolérance face aux différents stress biotiques 

et abiotiques. 

 

1.2.2 Diversité des ressources génétiques 

 

 Les centres de ressources génétiques ont pour but de décrire, maintenir, et conserver la diversité 

parmi les différentes espèces de céréales à paille. Ces ressources sont le patrimoine héréditaire 

disponible auprès des différents utilisateurs (chercheurs, sélectionneurs privés ou publics, 

agriculteurs, associations…). C’est également un outil précieux pour les chercheurs qui travaillent 

dans l’amélioration des plantes et la création variétale.  
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Les ressources génétiques ont été classées par catégorie, bien que cette catégorisation ne soit pas 

suivie par tous les centres impliqués dans la conservation et l'utilisation des ressources génétiques, 

ces catégories sont (Frankel, 1977 ; FAO, 1983) : 

 

- cultivars modernes dont l'utilisation est courante ; 

- cultivars désuets, souvent les cultivars d'élite du passé et souvent trouvés dans les pedigrees        

des cultivars modernes ; 

-variétés autochtones ; 

- parents sauvages de la tribu de Triticeae ; 

- stocks génétiques et cytogénétiques ; 

- lignées de multiplication. 

 

1.2.3 Erosion des ressources génétiques   

 

Depuis 1900, on a perdu les trois-quarts environ de la diversité génétique des plantes cultivées (Braun 

et al., 1998). Indéniablement, les merveilles de l'amélioration de production ont eu comme 

conséquence l'érosion de la diversité génétique de beaucoup de récoltes, y compris le blé à cause du 

remplacement de cultivars autochtones par les cultivars modernes à haut rendement. 

 

En plus, le déboisement, l'urbanisation, la destruction des terres humides et la mise en culture des 

terres sèches ont détruit les habitats d'un grand nombre de progéniteurs sauvages des plantes cultivées 

(Braun et al., 1998).  

 

Selon le Centre de Recherches Agricoles en Zones Sèches au Proche Orient, l'ampleur du 

déboisement et une utilisation médiocre des terres et de l'eau ont provoqué des pertes massives 

d'habitat naturel, beaucoup d’espèces végétales des terres sèches sont particulièrement affectées.   

 

Des régions qui abritaient jadis de précieuses réserves génétiques de blé sauvage sont devenues des 

déserts (Hawkes, 1991 ). Selon cette même source, il est possible qu'on voie disparaître d'ici 2025 

jusqu'à 60.000 espèces de plantes (soit 25 % du total mondial). La future sécurité alimentaire pourrait 

dépendre en partie de nouveaux moyens permettant de conserver des régions à riche diversité de 

plantes cultivées et d'élargir les collections de plasma germinatif (germoplasme) que renferment les 

banques de semences et les services de cultures tissulaires.  

 

1.2.4 Conservation des ressources génétiques   

 

Le développement agricole a conduit à des variétés très performantes mais s’est accompagné d’une 

réduction sensible de la diversité génétique. Il est donc nécessaire de constituer une "réserve 

génétique", comprenant des ressources très diversifiées susceptibles de répondre aux besoins futurs 

de l’homme. Ces ressources sont matérialisées sous forme de variétés, anciennes et modernes, de 

populations ou écotypes locaux et espèces sauvages proches des plantes cultivées. 

 

A ce jour, les principales banques de gènes conserveraient environ 2,5 millions d'accessions. Par ordre 

décroissant d'importance, on citera les céréales qui représentent la moitié du matériel, les 



                                                                                   Chapitre I : Synthèse bibliographique 

11 
 

légumineuses à graines, les espèces fourragères, les plantes légumières et les plantes à tubercules, 

sans oublier les espèces industrielles.  

 

Depuis la création du centre international pour les ressources phytogénétiques IBPGR (International 

Board for Plant Genetic Resources) en 1974, un effort considérable a été fait pour la prospection et 

la conservation des plantes cultivées pour l'alimentation, ayant une importance économique, mais 

menacées d'érosion génétique. 

 

La conservation des ressources génétiques a été organisée par l'IBPGR en un réseau de collections de 

base: il y aurait environ 60 banques de gènes détenant du matériel original en quantité, réparties dans 

une quarantaine de pays représentant différentes zones géographiques et pays en développement.  

 

Les centres internationaux de recherche agronomique (CIRA), et certains centres nationaux ont été 

largement impliqués. Neuf des treize CIRA ont développé comme activité prioritaire la conservation, 

l'évaluation et l'utilisation des ressources génétiques et détiennent près de 500 000 échantillons.  

 

Il n'y a que 15% des pays associés aux CIRA qui réalisent des programmes internationaux de 

ressources génétiques par manque de moyens, d'infrastructures et d'équipes qualifiées, d'où 

l'importance des programmes coopératifs internationaux (Charrier et Eskes, 1997). 

 

Les ressources phytogénétiques pour l’alimentation et l’agriculture (RPGA) constituent la base 

biologique de la sécurité alimentaire mondiale et fournissent des moyens de subsistance à tous les 

habitants de la planète. Ces ressources sont la matière première la plus importante pour le 

sélectionneur et l’intrant le plus essentiel à l’agriculteur. C’est pour cette raison que, la conservation, 

l’utilisation durable et le partage juste et équitable des avantages tirés de l’utilisation des ressources 

phytogénétiques, sont à la fois une préoccupation et un impératif sur le plan international. 

 

Après plus de trois ans d’existence, le projet Safe PGR (Sécurisation des Ressources Génétiques 

Végétales) arrive à son terme, il a démarré en février 2012 et s’achèvera à la mi-mai 2015. Ce projet 

avait pour dessein l’amélioration des méthodes de diagnostic viral pour sécuriser les collections de 

ressources génétiques végétales. Les CRB, ou Centres de Ressources Biologiques, sont les principaux 

acteurs concernés par ce projet qui ont pour fonction de préserver les collections de matériel 

biologique ; les ressources végétales d’intérêt agricole dont ils ont la gestion dans le cas présent 

(Reteau, 2015). 

 

 Le Protocole de Nagoya sur l'accès aux ressources génétiques et le partage juste et équitable des 

avantages découlant de leur utilisation à la convention sur la diversité biologique, plus communément 

appelé Protocole de Nagoya sur l'accès et le partage des avantages (APA), est un accord international 

sur la biodiversité. Il a été adopté par la dixième réunion de la Conférence des Parties à la Convention 

sur la diversité biologique des Nations unies, le 29 octobre 2010 à Nagoya au Japon, et est entré en 

vigueur le 12 octobre 2014.     

 

 Le protocole porte sur l’utilisation des ressources génétiques de la planète, les connaissances 

traditionnelles associées à ces ressources génétiques et aux bénéfices ou avantages découlant de leur 

https://fr.wikipedia.org/wiki/Convention_sur_la_diversit%C3%A9_biologique
https://fr.wikipedia.org/wiki/Biodiversit%C3%A9
https://fr.wikipedia.org/wiki/Conf%C3%A9rence_des_nations_unies_sur_la_diversit%C3%A9_biologique_(Nagoya,_2010)
https://fr.wikipedia.org/wiki/Conf%C3%A9rence_des_nations_unies_sur_la_diversit%C3%A9_biologique_(Nagoya,_2010)
https://fr.wikipedia.org/wiki/Ressources_g%C3%A9n%C3%A9tiques
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utilisation, et est présenté comme « historique »par l'ONU (Organisation des Nations Unies), avec en 

outre le projet de « la création d’un mécanisme multilatéral mondial qui opérera dans les zones 

transfrontières». Il accorde aux communautés autochtones et locales une reconnaissance des 

connaissances, innovations et pratiques qu'elles ont développé et « un droit reconnu d’accorder 

l’accès à certaines ressources génétiques » (Cirad ,2015). 

 

Les cas d’utilisation des RPGA (Ressources Phytogénétiques pour l’Agriculture), sont nombreux 

aussi bien dans l’amélioration variétale, que dans les approches de solutions aux problèmes 

agronomiques et socio-économiques. 

  

Durant les années 1960, par exemple, quand une épidémie de rouille du blé a éclaté aux EtatsUnis, 

ce sont des gènes provenant d'un blé sauvage de Turquie qui ont apporté la résistance. Plus étonnant 

encore, quand un fléau violent a dévasté le sixième des cultures de maïs aux 17 Etats-Unis, en 1970, 

les sélectionneurs ont trouvé deux ancêtres du maïs moderne au Mexique. Une fois développées, ces 

deux variétés de maïs sauvage ont donné une résistance contre sept graves maladies du maïs cultivé. 

Ce qui est remarquable, c'est que les seuls progéniteurs qu'on ait pu trouver étaient quelques plantes 

dans une petite parcelle qui allait être développée (Hawkes, 1991). 

 

 A la fin des années 1960, la conservation des ressources génétiques des espèces végétales est devenu 

un enjeu économique mondial (Pernés,1984). Dans un premier temps, de nombreuses prospections 

ont abouti à la constitution d’importantes collections de plantes (boudour,2006).  

 

En résumé, la sauvegarde de la diversité biologique des plantes cultivées est nécessaire pour : - 

conserver ce patrimoine génétique - rendre disponible les ressources génétiques - disposer d'un 

réservoir permettant d'affronter des problèmes qui pourraient surgir dans le futur. - assurer la 

continuité des améliorations génétiques des cultures alimentaires.  

 

 Les ressources génétiques peuvent être conservées dans leur milieu naturel (conservation in situ) ou 

en dehors de leur habitat d’origine, de manière statique (conservation ex situ) ou dynamique : 

 

 

 Conservation in situ  

 

La conservation des ressources génétiques dans leur milieu s’est longtemps limitée aux espèces 

difficiles à conserver comme les plantes à semences récalcitrantes ou celles qui ne peuvent pas être 

régénérées en dehors de leurs habitat naturel.  

 

Les ressources génétiques d’espèces sauvages se conservent de préférence dans leur milieu naturel. 

Ce mode de gestion permet de maintenir les potentialités d’adaptation et d’évolution, face aux 

variations du milieu. Pour les espèces d’intérêt agricole et alimentaire, la gestion in 

situ est surtout utilisée pour les espèces sauvages apparentées aux espèces cultivées. 

 

La conservation in situ nécessite une étude écogéographique sur les différents taxons (IBPGR, 1985). 

Ces dernières pouvant donner des informations sur la différenciation floristique et écologique des 

https://fr.wikipedia.org/wiki/ONU
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habitats pour leurs variations phénotypiques ou agronomiques. Selon Olivier et Chauvet, (1992), la 

conservation in situ doit avoir deux grands objectifs : 

- Le maintien d’un nombre suffisant d’individus sur un site précis, pour permettre la 

conservation des allèles rares ou la création d’une nouvelle variété. 

- Le maintien d’une grande diversité des habitas, qui favorise de nouveaux caractères 

sélectionnés et la fréquence des caractères adaptatifs. 

 

En ce qui concerne la conservation in situ d’espèces apparentées au blé, deux exemples peuvent être 

donnés,celui du programme (Ammiad) de conservation des populations de l’espèce (T.diccocoides) 

en Israël,et celui du programme Turc de conservation in situ ,qui s’intéresse en particulier aux espèces 

du genres Aegilops. 

 

Un projet financé par l’union européenne est destiné à rassembler, évaluer et conserver les ressources 

génétiques régionales. Le projet a commencé en 1977 sur une période de deux ans : 139 accessions 

ont été rassemblées, parmi lesquelles 3 de blé dur, 12 de blé tendre et 12 de blé (T.dicocccum) (Silveri 

et al., 2001 ; boudour,2006) .  

 

 Conservation ex situ  

 

Les ressources génétiques peuvent être conservées de manière stable en dehors de leur habitat 

d’origine : - sous forme de semences — par exemple, grains de blé de différentes lignées ;  

- sous forme d’organes ou de plants in vitro — par exemple, méristèmes de caféier en tubes ;   

-sous forme de plantes rassemblées en collection conservatoire au champ - par   exemple, verger de 

pommiers. On parle alors de conservation ex situ. 

 

Les conditions de conservation sont strictes avec des températures voisines de +4C° .des tests de 

fiabilités sont effectués tous les 5 ans (FAO/IPGRI, 1994).  

Leistrumaite, (2001) a établi une étude sur les ressources génétiques des céréales à l’Institut 

d’agriculture Lituanien, en se basant sur les caractères morphologiques et les qualités agronomiques 

.Quatre-vingt-trois accession  de la récolte ont été placée sous conservation à long terme avec 10.000 

graines par accessions .Trente-huit d’entre elles ont été placées en collection de sécurité au niveau de 

la banque de gêne Nordique.    

  

 Conservation dynamique 

 

 Pendant des millénaires, les agriculteurs ont utilisé leurs propres semences, ou celles de leurs voisins. 

Leurs variétés évoluaient ainsi en permanence. Cette conservation à la ferme perdure dans certaines 

régions du monde. En France, elle n’est plus pratiquée pour la plupart des espèces. Pour certaines 

espèces sélectionnées, on peut recréer des situations analogues en soumettant des populations 

composites à des pressions de sélection proches de celles de leurs milieux naturels. On parle de 

gestion dynamique, l’objectif étant de conserver la capacité de l’espèce à évoluer dans le temps et à 

s’adapter aux variations du milieu.  
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1.3  Paramètres phéno-morpho- physiologiques et rendement 

1.3.1 Les paramètres phénologiques : date d’épiaison 

 

Le timing des événements phénologiques représente un facteur important pour l’adaptation dans un 

environnement donné (Richards, 1991 ; Shorter et al., 1991) . La phénologie intervient dans 

l'adaptation parce qu'elle aide à un meilleur ajustement du cycle de développement de la plante pour 

l'assortir au climat de l'environnement de production (Mekhlouf et al., 2006).  

 

La phénologie rythme le développement de la plante et ajuste le cycle végétatif de manière à l’assortir 

aux conditions optimales de croissance de l’environnement de production (Oudjani,2009).  

 

C'est cette difficulté pratique d'appréciation qui a conduit certains généticiens à chercher à la précocité 

un autre critérium, plus sûr et plus aisément décelable, et à choisir, pour cela, la date d’épiaison, 

phénomène susceptible d'être saisi avec beaucoup plus de netteté ( Miège,1927). 

 

Dans les conditions semi-arides méditerranéennes, la précocité à l’épiaison et celle à maturité sont 

souvent utilisées comme critère de sélection et citées comme mécanismes importants dans l’esquive 

ou l’échappement à des contraintes climatiques (Wardlaw et al., 1995). Il s’agit d’éviter les périodes 

critiques du cycle de développement (hautes températures, déficit hydrique) en les situant en dehors 

des moments de risque de survenue d’accidents climatiques. 

 

D’après Papadakis, (1983), la précocité d’un génotype par rapport à un autre se matérialise par le 

nombre de jours à réaliser jusqu’à l’épiaison lorsqu’ils sont semés à la même date. De ce fait l’utilité 

de la sélection se basant sur la précocité dans la date d’épiaison est plus à même de répondre aux 

soucis d’éviter à la plante des contraintes liées aux froids tardifs et surtout la sécheresse et les hautes 

températures de fin de cycle (Van oosteram et al.,1993). 

 

Selon Worland et al., (1994), la précocité à l’épiaison et par conséquent celle à maturité, est 

déterminée par un ensemble complexe de gènes. La durée de remplissage est légèrement plus courte 

chez les variétés européennes (38 jours contre 42 jours). 

1.3.2 Paramètres morphologiques 

 

En milieu variable, les caractères morphologiques peuvent jouer des rôles assez importants qui 

réduisent la variabilité des rendements en grains (Harrath, 2003). 

Dans les zones arides et semi-arides de la méditerranée, la possibilité et la faculté des 

plantes à avoir un tallage fertile en conditions de stress hydrique est l’un des facteurs qui influence 

directement le rendement en grains (Nachit et al., 1992). 

 

1.3.2.1 Hauteur de la plante 

 

La hauteur de la plante apparaît comme un critère de sélection important. Plusieurs hauteurs trouvent 

une liaison positive et significative entre le rendement et la hauteur de la paille. Ceci s’expliquerait 

par le fait qu’une paille haute s’accompagne souvent d’un système racinaire profond ce qui 

conférerait à la plante une capacité d’extraction de l’eau supérieure (Bagga et al.,1970). 
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Fisher et Maurer, (1978) mentionnent que les blés hauts ont un indice de sensibilité à la contrainte 

hydrique plus faible comparativement aux blés nains et semi – nains. 

Il a été admis que les variétés de céréales les plus tolérantes à la sécheresse sont celles qui se 

caractérisent par une paille haute. Cette tolérance résulterait de l’aptitude à remplir correctement le 

grain en phase terminale du cycle grâce aux quantités d’assimilats stockées au niveau du col de l’épi 

(Blum, 1988). 

 

Selon Bahlouli et al.,(2008) dans des conditions défavorables les meilleurs génotypes sont ceux qui 

maintiennent l’activité photosynthétique  et qui augmentent  le taux de remplissage grâce à 

l’utilisation des assimilats stockés dans la tige.  

 

1.3.2.2  Longueur des barbes  

 

Selon Teich, (1982) les génotypes barbus sont recherchés surtout dans les zones où le climat est sec 

et chaud, alors que les génotypes sans barbes sont prédominants dans les régions tempérées et 

humides. 

 

Nemmar, (1980) mentionne que la présence des barbes chez les céréales augmente la possibilité 

d’utilisation de l’eau et l’élaboration de la matière sèche lors de la phase de maturation. 

Lors de la phase de remplissage du grain, la photosynthèse est moins sensible à l’action inhibitrice 

des hautes températures chez les génotypes barbus comparativement aux génotypes glabres (Fokar et 

al.,1998).  

 

La longueur des barbes est un paramètre morphologique qui semble également étroitement lié à la 

tolérance au déficit hydrique terminal tout au moins chez le blé dur (Hadjichristodoulou, 1985). Les 

barbes,par leur port dressé et leur position au voisinage immédiat de la graine, conditionnent sa 

formation (Gate et al ., 1992) . 

 

Les barbes augmentent chez les céréales la possibilité d’utiliser les assimilats lors de la phase de 

maturation des graines. Elles arrivent à contribuer pour environ 15% au remplissage du grain du fait 

qu’à ce moment, elles sont les seuls organes qui restent photo synthétisants (Grignac, 1965). 

  

Selon Blum, (1988) l’activité photosynthétique est moins affectée par les hautes températures de fin 

de cycle de la feuille étendard. Grignac, (1965) indique que les blés barbus sont plus résistants que 

les blés faiblement aristés lors d’un déficit hydrique. 

 

1.3.2.3 Longueur du col de l’épi 

 

Ce paramètre constitue un bon indicateur de tolérance au déficit hydrique (Fisher et al., 1978). Le 

rôle de ce paramètre s’expliquerait par la quantité d’assimilats stockée par les organes susceptibles 

d’un transfert vers le grain en cas de déficit terminal (Gate et al., 1990). 

 

Un col de l'épi long constitue une protection contre la contamination de l’épi par les spores de 

Septoria à partir des dernières feuilles (Oudjani, 2009). 
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1.3.2.4 Longueur de l’épi 

 

Les caractéristiques de l’épi contribuent également à une limitation des pertes en eau (Febrero et al., 

1990). L’épi assure une activité photosynthétique importante au cours du remplissage du grain et sa 

contribution à la photosynthèse de la plante serait comprise entre 13 et 76%, en cas de déficit 

hydrique,la photosynthèse de l’épi participe relativement plus au remplissage que la feuille étendard 

( Biscope et al., 1975). 

 

Abbad et al.,(2004) ont montré l’importance du rôle photosynthétique de l’épi dans l’élaboration du 

rendement par rapport de celui de la feuille étendard non seulement aux conditions de la sécheresse 

mais  aussi en absence du stress . 

 

1.3.2.5 Feuille étendard 

 

De part son âge, sa position, la feuille étendard joue un rôle primordial dans le remplissage du grain. 

La durée de vie de la feuille étendard estimée par l’évolution de sa surface verte apparaît comme un 

révélateur du niveau de fonctionnement de l’appareil photosynthétique en présence de déficit 

hydrique (Clarke, 1987 ; Monneveux, 1991). Selon Boyer, (1970) et Hsiao, (1973), lors du déficit 

hydrique, la plante réagit par la diminution de la biomasse aérienne, en particulier la surface de sa 

dernière feuille. Alors que Johnson et al., (1983) suggèrent que les plantes à surface foliaire plus 

grande peuvent tolérer la déshydratation et maintenir un potentiel hydrique élevé. 

 

Kirkham et al., (1980) proposaient qu’une surface foliaire réduite puisse être avantageuse, du fait 

qu’elle réduit effectivement la perte en eau totale de la plante. 

 

D’après Planchon, (1976)  l’assimilation nette potentielle de la dernière feuille dépend de : sa surface 

foliaire, nombre de stomates, teneur en chlorophylle et l’âge de la feuille.  

 

Cependant certains travaux soulignent une relation entre les capacités photosynthétiques de l’unité 

de surface de la feuille et la production agricole d’une plante ; c’est le cas chez le blé, où les variétés 

modernes à fort rendement ont une photosynthèse par unité de surface plus faible, mais ont une 

surface assimilatrice plus grande que les variétés peu productives (Dunstone, 1970 ; Malet et 

Gunarde, 1981). 

 

Mossad et al., (1995) trouvent que les génotypes, qui émettent rapidement plus de talles par surface 

et développent une grande surface foliaire, donnent de forts rendement. 

 

1.3.3 Composants du rendement  

 

Selon Ceccarelli et al.,(1992) le rendement est un caractère quantitatif complexe, sa variation est sous 

le contrôle polygénique de nature non additive et plus soumis à la variation environnementale. 

 

L’amélioration du rendement dépend de l’amélioration d’une ou de plusieurs composantes du 

rendement.  
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Chez le blé dur, le rendement en grains est la résultante de plusieurs paramètres et des conditions 

environnementales dans lesquelles la plante est cultivée. 

 

Certains chercheurs (Engledow et wadham, 1993) définissent le rendement comme étant l’ensemble 

des composantes : nombre de plantes par unité de surface, nombre d’épis /plante, nombre de grains 

/épi et poids de mille grains.  

 

Simane et al., (1993) signalent que l'une des raisons principales de la lenteur de l'amélioration des 

rendements dans les environnements où l'eau est limitante, est l’effet de compensation qui s’instaure 

entre elles en fonction de la disponibilité de l'humidité. L'effet de compensation entre les composantes 

du rendement est un mécanisme de développement important qui est à même de reconstituer le 

rendement en grains lors de la reprise après stress (Blum, 1996). 

 

Selon Wardlaw, (2002) c'est la durée de remplissage du grain qui a le plus grand effet sur le poids 

moyen du grain. Le taux de remplissage par grain explique mieux les différences de poids moyen du 

grain que les différences de durée des phases (Abbassenne et al., 1997).  

 

Simane et al., (1993) trouvent que tous les effets directs des composantes du rendement sont positifs, 

chaque effet direct aboutit à une augmentation du rendement.    

 

La taille et le poids moyen du grain participent à la stabilité de la production d'un cultivar donné. Ils 

dépendent des conditions de croissance post-anthèse (vitesse de transfert), de l'activité 

photosynthétique durant le remplissage du grain (durée de vie de la feuille étendard) et du nombre de 

cellules formées par l'endosperme (Benlaribi, 1984 ; Bouzerzour et al., 1998). 

 

1.3.4 Paramètres physiologiques 

 

Les outils de physiologie appliqués à la sélection trouvent des difficultés dues à la complexité des 

mécanismes des plantes et leur comportement vis-à-vis des conditions abiotiques de l’environnement. 

Parmi les paramètres phénologiques que nous avons considéré dans ce travail sont :   

 

1.3.2.6  Teneur relative en eau (TRE) 

 

La teneur relative en eau ou turgescence cellulaire figure parmi les nombreux critères d’évaluation 

de la tolérance au stress hydrique. Cette caractéristique liée en premier au génotype, permet à la plante 

de maintenir un statut hydrique foliaire capable de garantir la continuité de l’activité métabolique 

dont entre autres la photosynthèse.  

 

La TRE dépend de 3 facteurs à savoir : La capacité d’extraction de l’eau du sol, le contrôle des pertes 

de l’eau par les surfaces foliaires et les possibilités d’ajustements osmotiques (Araus et al., 1991). 

 

La teneur relative en eau figure parmi les différents critères d’évaluations de la tolérance de 

sécheresse proposés par plusieurs auteurs (Clarcke et Caig,1982 ; Sechonfled et al.,1988 ). Ces 
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auteurs ont montré que les variétés de blé qui ont une teneur relative en eau importante sont plus 

tolérantes à la sécheresse. 

 

Le maintien d’un niveau élevé de la TRE serait probablement lié à une bonne capacité d’ajustement 

osmotique permettant la préservation de l’intégrité structurale et fonctionnelle des tissus (Blum, 

1988). 

 

Rascio, (1985) mentionne que les génotypes qui maintiennent une teneur relative en eau élevée sont 

les plus résistantes à la sécheresse. 

 

Pour Semiani, (1997) le maintien d’une TRE élevée chez une variété de blé tendre en 

conditions sèches s’explique par sa haute capacité à accumuler des solutés et/ou à une faible 

élasticité des tissus. Il conclut également que la chute de la teneur relative en eau en fonction du 

niveau de stress est un caractère dépendant du génotype. 

 

Fellah et al.,(2002) notent des différences génotypiques dans le temps mis par les stomates pour se 

fermer sous stress. 

 

1.3.2.7 Teneur en chlorophylle totale (TCHT)  

 

La teneur en chlorophylle est l'un des indices de l'activité photosynthétique (Larcher, 1995). Elle est 

d'une importance particulière car considérée comme un indicateur de l'activité photosynthétique. 

 

D’autres auteurs comme Planchon, (1976) ont rapporté l’existence d’une étroite corrélation    entre la 

couleur de l’épi et la teneur en chlorophylle a. De même, il note que l’assimilation nette mesurée par 

un éclairement saturant est liée à la chlorophylle totale et la chlorophylle a. 

 

Aussi, Guettouche, (1990) indique que les variétés tolérantes sont celles qui ont un rapport 

Chlorophylle (a)/Chlorophylle (b) élevé avec une coloration pâle du feuillage. 

 

1.4 Marqueurs moléculaires  

 

En biologie végétale, le terme marqueur s'applique à plusieurs concepts, parfois très différents. Il est, 

par exemple, possible de définir des marqueurs physiologiques et des marqueurs génétiques. Les 

premiers correspondent à tout type de molécules, facilement repérables, dont la présence renseigne 

sur un stade de développement ou un état physiologique, situations complexes faisant intervenir de 

nombreux paramètres en interaction. Les marqueurs génétiques sont, quant à eux, toujours 

synonymes de locus marqueurs. Un locus marqueur est un locus polymorphe qui renseigne sur le 

génotype de l'individu qui le porte et/ou sur les génotypes des locus voisins. Les marqueurs génétiques 

sont par définition des caractères héritables. 

 

D'après Bretting et Widrlechner,(1995) les marqueurs moléculaires doivent réunir les caractéristiques 

idéales suivantes : être des caractères mendéliens à hérédité simple ; avoir plusieurs allèles ; être 

codominants ; ne pas avoir d'effet pléiotropique ou épistatique ; être dispersés le long du génome ; ne 
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pas être liés entre eux ; être insensibles au milieu ; être stables à tous les stades du développement ; 

ne pas avoir d'effet sur la croissance ou la reproduction sexuée ; être sélectivement neutres ; être 

facilement observables et sans ambiguïté. 

 

Les marqueurs largement utilisés à ce jour concernent directement l'information portée par les acides 

nucléiques ou les produits de la traduction des gènes. On distingue les marqueurs biochimiques, issus 

de l'expression des gènes, y compris les produits du métabolisme secondaire, et les marqueurs 

moléculaires, directement issus du polymorphisme existant au niveau de l'ADN.  

 

Les marqueurs sont utilisés pour décrire la variabilité génétique et sa répartition au sein de populations 

et d'espèces, ils servent aussi à préciser les mécanismes évolutifs des populations qui rendent compte 

de cette description. Le choix des marqueurs dépend de l'objectif précis fixé et des moyens des 

utilisateurs. 

 

1.5.1 Types des marqueurs moléculaires 

  

1.5.1.1 Marqueurs codominants révélés par la technique RFLP 

 

Les RFLP furent les premiers marqueurs utilisés pour analyser la variabilité génétique inter et intra-

spécifique au niveau génomique. Cependant, la détection des RFLP est un processus coûteux, qui ne 

se prête pas à l'automatisation et il est actuellement, considéré comme obsolète.  les variations d'ADN 

peuvent être mises en évidence en comparant le profil d'ADN digéré de différents échantillons des 

espèces ou des variétés (Scarano et  Rao,2014). 

 

Cette technique implique de réaliser les manipulations suivantes : l'ADN génomique total extrait est 

purifié en quantité assez importante à partir de chaque génotype, puis soumis à une digestion par une 

enzyme de restriction. Les fragments générés sont séparés selon leur taille par une électrophorèse sur 

gel. 

 

1.5.1.2 Marqueurs codominants révélés par les techniques STS en CAPS ou PCR/RFLP 

 

La technique CAPS (Cleaved Amplified Polymorphic Sequence) ou PCR/RFLP consiste à digérer le 

fragment amplifié avec une ou plusieurs enzymes de restriction à site de reconnaissance 

tétranucléotidique et à révéler le polymorphisme des sites de restriction par électrophorèse classique 

en gel d'agarose ou d'acrylamide non dénaturant. Chez les graminées, par exemple, cette technique a 

été utilisée pour convertir certaines sondes RFLP en marqueurs STS (Williams et al.,1991) . 

 

La technique de PCR/RFLP est cependant surtout utile lorsque peu de marqueurs doivent être 

manipulés sur un grand nombre de plantes, comme dans le cas de marqueurs liés à des gènes de 

résistance aux parasites. Elle autorise un crible rapide sur des populations importantes (Saiki, 1988). 

 

1.5.1.3 Marqueurs codominants révélés par les techniques STS en PCR-SSCP 

 

La technique de SSCP (Single Strand Conformation Polymorphism,) s'applique à l'analyse de 

produits d'amplification PCR. Lorsqu'un fragment d'ADN double brin est dénaturé par chauffage à 
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95 °C, puis rapidement refroidi, les molécules simple brin n'ont pas le temps de se réassocier entre 

elles mais forment une structure secondaire stable par des réassociations intramoléculaires au niveau 

de zones de séquences complémentaires. 

  

Les différences de séquences peuvent entraîner des différences de conformation qui sont décelées par 

une migration en conditions non dénaturantes dans un gel d'acrylamide. Cent pour cent des 

différences de séquences sont théoriquement décelables dans des fragments d'ADN de taille inférieure 

à 200 pb. Ce pourcentage diminue lorsque la longueur du fragment augmente, mais la technique reste 

assez performante pour des fragments de 800 à 1 000 pb. Chez un individu homozygote, deux bandes 

sont en général observables, car deux molécules d'ADN simple brin complémentaires ont des 

conformations secondaires différentes (Fukuoka et al.,1994 ; Bodenes et al., 1996) . 

 

Le procédé SSCP est potentiellement très intéressant car il ne nécessite pas de digestion, comme les 

CAPS et peut concerner n'importe quelle séquence. Il est utile pour le crible rapide des variants des 

produits d'amplification lorsque la connaissance précise des substitutions en cause n'est pas 

nécessaire. Cette technique est cependant encore assez peu utilisée en raison surtout de certaines 

difficultés dans la maîtrise des conditions d'électrophorèse (Nasernakhaei et al .,2014). 

 

1.5.1.4 Marqueurs microsatellites 

 

Les séquences microsatellites ou SSR (Simple Sequence Repeats) sont constituées de répétitions en 

tandem de motifs mono, di, tri ou tétranucléotidiques. Les plus courantes sont (A)n, (AT)n, (GA)n, 

(GT)n, (TAT)n, (GATA)n, etc… La valeur de n pouvant aller de quelques unités à plusieurs dizaines. 

De tels motifs sont très abondants dans le génome des organismes eucaryotes. Chez les végétaux 

supérieurs, les premières estimations indiquent qu'il y aurait en moyenne un microsatellite 

dinucléotidique tous les 30 à 100 kb (Morgante et Olivieri,1993) .  

 

Une banque génomique de riz a été criblée par hybridation en utilisant comme sondes des motifs 

microsatellites. Les motifs poly (GA)n et poly (GT)n sont, par exemple, respectivement présents 

environ 1 360 et 1 230 fois dans le génome de cette céréale (Panaud et al.,1995) . 

 

 Des séquences microsatellites ont également été identifiées dans le génome chloroplastique de 

diverses espèces d'Angiospermes et de Gymnospermes ( Vendramin,et al.,1996) . 

 

1.5.1.5 Marqueurs dominants  

 

Par rapport aux techniques décrites précédemment qui, toutes, visent à révéler le polymorphisme dans 

ou au voisinage d'une séquence particulière (technique spécifique de locus), les techniques décrites 

ici, regroupées sous l'appellation MAAP (Multiple Arbitrary Amplicon Profiling), toutes fondées sur 

la PCR, ne « ciblent » pas une région particulière du génome fixée à l'avance. Presque toujours, elles 

révèlent simultanément plusieurs locus (jusqu'à plus d'une centaine), ce qui permet souvent, en peu 

d'expériences, de caractériser sans ambiguité un génotype. Elles sont naturellement utilisées pour 

réaliser du génotypage rapide (ou fingerprinting/ empreintes génétiques) mais servent également pour 

la cartographie génétique (Williams et al.,1990). 
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1.5.1.5.1 Technique RAPD 

 

Le principe des RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA) consiste à réaliser une réaction PCR 

sur l'ADN de l'individu étudié en utilisant une amorce courte, de 10 nucléotides en général, de 

séquence arbitraire. L'amorce va s'hybrider chaque fois que se trouvera dans l'ADN une séquence qui 

lui est complémentaire (ou comportant un nombre limité de mésappariements). Si deux sites 

d'hybridation sont proches l'un de l'autre (à moins de 3 000 pb) et en direction opposée, c'est-à-dire 

dans une configuration permettant la PCR, l'amplification aura lieu. Si un de ces deux sites est absent 

dans un autre individu, il n'y aura pas d'amplification. Les produits d'amplification obtenus en RAPD, 

dont le nombre dépasse rarement la dizaine, sont en général séparés par électrophorèse sur gel 

d'agarose (Williams et al.,1991). 

 

Dans la majorité des cas, le polymorphisme révélé par la technique RAPD est de type 

présence/absence. Dans ces conditions, les homozygotes pour l'allèle « absence de bande » sont 

repérés sans ambiguïté, tandis que la présence de bande ne permet pas de trancher entre l'hétérozygote 

et l'homozygote pour l'allèle « présence de bande ». Ces marqueurs sont donc qualifiés de « dominants 

». Lors d'analyses de populations en ségrégation, il est cependant possible de repérer des bandes 

d'amplification d'allèles qui diffèrent par leur taille. Les marqueurs ainsi générés sont donc 

codominants. On peut considérer que 10 à 15 % des marqueurs RAPD sont codominants (Rieseberg 

,1996). 

 

La cartographie des marqueurs RAPD montre parfois que certaines bandes sont présentes dans les 

génotypes de la descendance alors qu'elles sont absentes des plantes parentales. Ces marqueurs sont 

des produits d'amplification issus de la formation de molécules d'ADN (Hallden et al.,1996).  

 

Les marqueurs RAPD, marqueurs anonymes qui ne ciblent pas une séquence donnée, doivent être 

prudemment transférés à une espèce végétale autre que celle où ils ont été établis. Les marqueurs sont 

caractérisés par une taille de fragment, ce qui n'implique en aucun cas l'homologie de séquence des 

fragments amplifiés de même taille qui sont observés chez des individus différents (Rieseberg, 1996). 

   

Lorsqu'un marqueur RAPD a été repéré au voisinage d'un gène intéressant, par exemple un gène qu'il 

est utile de suivre au cours des générations dans un schéma de sélection, il est possible de le convertir 

en un marqueur révélé individuellement spécifique du locus considéré. Pour cela, la bande 

d'amplification RAPD intéressante est extraite du gel. L'ADN est alors cloné et séquencé. Des 

amorces d'une vingtaine de bases sont ensuite définies afin d'amplifier de façon spécifique le locus 

marqueur, il devient alors un marqueur SCAR (Sequence Characterized Amplified Region). Les 

diverses techniques de révélation du polymorphisme à l'intérieur des produits d'amplification STS 

pourront dès lors être mises en œuvre. 

 

Mahjoub et al., (2012) ont distingué et évalué des différents génotypes d’Aegilops et de Triticum en 

utilisant les marqueurs RAPD. Chez treize populations d’Aegilops geniculata et trois variétés de blé 

dur, ces auteurs ont prouvé que les marqueurs RAPD pourraient être un outil puissant pour étudier la 

variation génétique et pour détecter la structuration génétique des populations à différents niveaux 

hiérarchiques.  



                                                                                   Chapitre I : Synthèse bibliographique 

22 
 

Une étude de la variation moléculaire de 16 variétés de blé dur a été évaluée  par Cifci et Yagdi 

,(2012) à l'aide de marqueurs RAPD. Sur la base de l'analyse PCR/RAPD en utilisant 45 amorces, 17 

ont été trouvées polymorphes, la similarité génétique est entre 0,32 et 0,86.  

 

D’après Abdellatif et Abouzeid,(2011) un  polymorphisme de 86,67 % et 100%  est détecté  chez 40 

génotypes de blé  en   utilisant 17 amorces.  Le dendrogramme et la matrice de similarité génétique 

basées sur la variation moléculaire montre une forte correlation  entre les variétés de blé d’Égypte et 

celles de la Grèce. 

 

1.5.1.5.2 Technique ISSR 

 

Une exploitation plus simple des marqueurs microsatellites consiste à les révéler en masse, en 

s'inspirant du principe de la RAPD. Pour cela, on utilise une amorce constituée pour partie d'une 

séquence de microsatellite et pour partie de bases arbitraires. Deux types d'amorces sont concevables, 

selon les positions relatives de ces deux parties. La PCR va amplifier des fragments flanqués de motifs 

microsatellites (figure .2). 

 

 
 

Figure 2. Principe de l'ISSR (Santoni et al .,2000). 

Si les bases arbitraires de l'amorces sont du côté 5' du microsatellite, on obtiendra le produit d'amplification A, 

si elles sont du côté 3', le produit B. 

 

Dans des conditions d'amplification adaptées, la technique ISSR (Inter SSR-PCR,) permet de 

produire plusieurs dizaines de produits qui sont visualisés soit sur des gels d'agarose, soit sur des gels 

d'acrylamide. Le polymorphisme révélé est essentiellement de type présence/absence, comme pour 

les RAPD, mais correspondant parfois à des différences de longueur de fragment, comme pour les 

microsatellites. Les marqueurs ISSR se sont révélés très polymorphes et permettent de distinguer des 

variétés génétiquement trés proches (Prevost et Wilkinson,1999 ). 

 

Hajiyev et al., (2015), ont évalué la diversité génétique de 110 génotypes de blé dur de l'Azerbaïdjan 

par des marqueurs ISSR. Un total de 107 fragments ont été déterminés, allant de 9 à 18 par locus. Les 

amorces ISSR ont révélé un niveau élevé de polymorphisme (moyenne 82%) entre les différentes 

variétés de blé dur. Les marqueurs ISSR utilisés dans l'étude ont été très instructifs. L'analyse 

typologique basée sur des données ISSR a classé les accessions en 11 grands groupes.  

http://www.jle.com/fr/revues/agr/e-docs/marqueurs_moleculaires_pour_lanalyse_des_ressources_genetiques_et_lamelioration_des_plantes_60225/article.phtml?tab=images
http://link.springer.com/article/10.1134/S1022795415090045#author-details-1
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Gradzielewska et al., (2014),ont étudié la similitude génétique entre les espèces Dasypyrum, Secale 

et Triticum avec RAPD et ISSR . Pour afficher un niveau de similitude entre les espèces, 12 

populations de Dasypyrum (11 D. villosum et 1 D. breviaristatum), ainsi que 12 accessions 

appartenant à 3 espèces Secale et 12 accessions de 4 espèces de Triticum ont été utilisés. Les distances 

génétiques et les valeurs bootstrap ont été calculées pour présenter les relations entre les espèces. 

  

Razmjoo et al., (2015), ont évalué la diversité génétique de 25 génotypes de blé dur (23  lignées, 2 

variétés locales) des  marqueurs ISSR ont été utilisés pour étudier la diversité génétique des génotypes 

testés utilisant 10 amorces. Le dendrogramme et la Matrice de la similarité génétique basées sur la 

variation moléculaire montre une forte corrélation entre les génotypes étudiés (entre 0,38 et 0,90). 

Les résultats ont révélé que les marqueurs ISSR pourraient être efficacement utilisés pour évaluer la 

variation génétique entre les génotypes de blé dur. 

 

1.5.1.5.3  Technique AFLP 
 

La technique AFLP (Amplified Fragment Lenght Polymorphism) est fondée sur la mise en évidence 

conjointe de polymorphisme de site de restriction et d'hybridation d'amorces arbitraires. Elle a été 

mise au point par la société néerlandaise Keygene pour une utilisation initiale en amélioration des 

plantes et elle est couverte par un brevet. L'ADN génomique purifié est d'abord coupé par deux 

enzymes de restriction (généralement EcoRI et MseI) ayant des sites de reconnaissance 

respectivement de 6 et 4 bases ( Santoni et al., 2000). 

 

Des adaptateurs de séquence connue de 10 à 15 bases, adaptés aux extrémités cohésives des sites de 

restriction, sont ajoutés aux extrémités des fragments d'ADN par une réaction de ligation. Une 

première amplification, dite présélective, amplifie les fragments d'ADN à l'aide d'amorces 

correspondant à la séquence des adaptateurs et du site de restriction additionné en 3' d'une base définie 

arbitrairement. 

 

La comparaison des principales techniques de marquage moléculaire est illustrée dans (Tab 2. fig 3). 

Chaque technique de marquage moléculaire présente des avantages et des inconvénients mais toutes, 

excepté les SSR, restent mal adaptées aux utilisations à grande échelle. Ainsi, la conversion des 

marqueurs de type RFLP, AFLP et RAPD en marqueurs PCR de type SCAR (Sequence Characterized 

Amplified Regions) (Paran, Michelmore, 1993) ou STS (Sequence Tagged Site) (Olson et al., 1989) 

devient nécessaire. En effet, cette nouvelle classe de marqueurs (SCAR/STS) correspond à des 

marqueurs simples, rapides, reproductibles, co-dominants, non radioactifs et peu coûteux qui 

pourraient favoriser l’utilisation et l’intégration des marqueurs moléculaires dans les programmes 

d’amélioration des plantes dans un avenir proche (Hernandez et al., 1999). 

 

Plusieurs études basées sur l'étude de la diversité génétique, y compris le blé diploïde, tétraploïde et 

hexaploïde ont été décrites par plusieurs auteurs pour élucider la divergence phylogénétique basée 

sur le statut de ploïdie (Castagna et al., 1997, Nagaoka et Ogihara, 1997, Pujar et al., 1999, Pujar et 

al., 2002, Barcaccia et al., 2002, Teshale et al., 2003, Mantzavinou et al., 2005, Thomas et al., 2006, 

Aliyev et al., 2007, Grewal et al., 2007;Anand et al., 2008; Cenkci et al., 2008; Sawalha et al., 2008; 

Tahir, 2008; Carvalho et al., 2009; Saleh 2012). 
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Tableau 2. Comparaison des six marqueurs moléculaires les plus utilisés chez l’orge et le blé                                 

(Mebarek,2010) 

 
 

 

 
 

Figure 3. Comparaison des principales techniques de marquage moléculaire (Najimi et al .,2003). 
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1.5.2 Utilisations des marqueurs 

 

Les relations de proximité entre espèces ou populations sont abordées de deux façons différentes : La 

phénétique est fondée sur les distances génétiques entre les unités taxonomiques et aboutit à la 

construction de dendrogrammes. 

 

La cladistique est fondée sur l'identification des mutations successives et repose sur le principe de 

parcimonie qui minimise le nombre d'événements pour décrire un arbre phylogénétique. 

 

Les marqueurs utilisés doivent être neutres pour retracer correctement l'évolution des taxons. Plus les 

taxons sont proches génétiquement, plus les marqueurs utilisés doivent avoir un taux de mutation 

élevé pour révéler suffisamment de polymorphisme exploitable. Les relations entre les taxons sont 

fondées sur leur divergence qui est croissante au cours du temps. 

 

Dans le cas de la phénétique, tout marqueur adapté à la construction d'une matrice de distances entre 

les unités taxonomiques analysées est utilisable pour la construction des dendrogrammes.  

Les marqueurs dominants et anonymes comme les RAPD sont inadaptés à la construction d'arbres 

phylogénétiques fondés sur le principe de parcimonie, sauf situations très particulières (Backeljau et 

al.,1995). 

 

1.6 Évolution de la diversité moléculaire de blé  

 

Il s’agit d’espèces pour lesquelles la sélection développe aujourd’hui des variétés de lignées pures. 

Le blé est sans doute l’espèce qui a été la plus et la mieux étudiée dans différents pays, surtout en 

Europe. 

 

En passant des populations de France aux variétés lignées, une diminution de diversité est en général 

observée, Roussel et al., (2004) montrent en se basant sur l’étude de 559 populations ou variétés 

françaises utilisées entre 1850 et 2000, une perte de 25 % de richesse allélique. Les populations 

contiennent de nombreux allèles spécifiques (à faible fréquence). 

L’importante de cette perte serait due à l’élimination de gènes défavorables. Van de Wouw en 2010, 

par une méta-analyse regroupant une trentaine d’études, essentiellement européennes, pour des 

périodes allant de 1900 et 2000, montre que la diversité génétique passe par un minimum dans les 

années 1960-1970. Pour Reif et al., (2005), ce minimum est plutôt vers 1985.  

 

Goffaux et al., (2011) avec 1104  variétés  étudiées, observent aussi ce minimum dans la période 

1960-1975,  une perte progressive ce qui serait dû à un passage en transition des populations aux 

lignées, avec une structure intermédiaire, des  lignées anciennes, génétiquement hétérogènes, suite au 

non renouvellement des semences par l’agriculteur . Le renouvellement des semences est devenu plus 

fréquent à partir des années 1965. 

 

 Le minimum de diversité observé correspond au début de l’intensification de l’agriculture, et serait 

dû à la fois à l’adoption des variétés homogènes et à la faible diversité entre variétés proposées à cette 
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époque, suite à l’introduction des gènes de nanisme (révolution verte) et au nombre limité de géniteurs 

résistants aux maladies ; il y avait alors peu de variétés performantes (Gallais ,2013). 

 

D’autres études ne mettent pas en évidence de diminution de diversité dans les variétés 

commercialisées. Ainsi Donini et al., (2000, 2005) en Grande-Bretagne n’observent pas de 

diminution de la diversité entre 1934 et 1995: la diversité intra-période reste assez comparable.  

 

Manifesto et al., (2001) arrivent aux mêmes conclusions en Argentine entre 1932 et 1995. Selon 

Goffaux et al., (2011) sur 20 études pertinentes, 10 concluent à une stabilité et 10 concluent à une 

tendance à la diminution, mais aucune situation ne montre une diminution très significative sur les 

50-60 dernières années, c’est-à-dire depuis le début de la sélection intensive. 

 

Chez le blé dur Maccaferri et al., (2003) sur un matériel de 1915 à 1995 d’Italie, d’Espagne, de 

France, de Tunisie et USA, ne montrent pas de diminution de la diversité génétique, avec même une 

augmentation dans les deux dernières décennies. Dans le matériel moderne, la présence de nombreux 

allèles rares atteste des introgressions ayant fait intervenir du matériel d’origine assez variée. De 

même Fu et al., (2006) avec du matériel entre 1845 et 2004 au Canada, concluent à une tendance à la 

diminution de la diversité génétique, avec un passage d’un indice de diversité de 0,65 en 1910-1929 

à 0,498 en 1990-2004 (dû à l’histoire de la sélection à partir de quelques génotypes de qualité ou de 

résistance). Cependant, 87 % des loci ne montrent pas de changement significatif de fréquence. 

 

Depuis les premières applications des RFLP au règne végétal au début des années 1980, les 

marqueurs moléculaires sont de plus en plus utilisés pour étudier la diversité génétique des variétés 

cultivées par les agriculteurs. Les quelques exemples ci-dessous permettent de se rendre compte des 

résultats obtenus dans différentes situations.  

 

Les variétés de la liste recommandée du Royaume Uni, orge de printemps depuis 1920, blé d’hiver 

depuis 1930 et colza depuis 1973 ont été analysées par AFLP ou RFLP ainsi que phénotypiquement. 

Les données de l’étude démontrent que l’amélioration moderne des plantes, le droit d’obtenteur et la 

liste recommandée n’ont conduit à aucun rétrécissement significatif du niveau général de diversité 

des cultures au Royaume Uni au cours des 60 à 70 dernières années. 

 

Les résultats montrent qu’au cours des années 1970 il y a eu une gamme étroite de diversité à la 

disposition des agriculteurs, ce qui peut être expliqué par des changements dans les techniques 

culturales et les idéotypes variétaux comme les blés à paille courtes et le colza sans acide érucique. 

Cependant après un tel rétrécissement de la diversité on assiste à une nouvelle augmentation rapide 

par la mise à disposition de nouvelles variétés (Le buanec, 2010). 

 

De nombreuses études sur des blés européens, américains et australiens ont été effectuées au 

cours des dernières années (Malysheva-Otto,2007), Toutes ces études indiquent qu’il n’y a pas eu de 

perte significative de diversité au cours des périodes étudiées.  

 

Au nord de l’Europe, 75 variétés de blé de printemps ayant fait l’objet d’un programme intense 

d’amélioration ont été analysées à l’aide de microsatellites, les résultats suggèrent que la diversité 
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génétique des blés de printemps nordiques a été augmentée par l’amélioration des plantes entre 1900 

et 1940, puis une diminution entre 1940 et 1960 et de nouveau une augmentation à partir de 1960, 

toujours par le biais de l’amélioration des plantes.  

 

On note cependant au cours des périodes une perte de certains allèles, compensée par l’introduction 

de nouveaux. Il faut cependant noter qu’une étude sur les blés de printemps canadiens montre en 

utilisant des microsatellites, une perte de diversité entre 1845 et 2004, perte attribuée à l’amélioration 

des plantes. De nombreux auteurs suggèrent que cette perte de diversité est due à une très forte 

pression de sélection, en particulier pour les aspects qualitatifs à la demande du marché, dans un 

matériel génétique étroit (Le Buanec, 2010). 

 

  



 

Chapitre II 

Matériel et Méthodes 
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2. Matériel et méthodes  

2.1 Matériel végétal 

Le matériel végétal est constitué d’une accession de blé dur cultivé en Algérie, contenant 215 

génotypes appartenant aux variétés reichenbachi et leucomelan (Boudour, 2006). Cette collection 

provient de différentes régions d’Algérie et est conservée à l’ITGC, El khroub-Constantine. Les 

caractéristiques sont regroupées dans le tableau ci-dessous. 

Tableau 3 : Caractéristiques des variétés et nombre des génotypes par variété (Boudour, 2004 - 

2006). 

Variétés Nombre 

    de 

génotypes 

                                Caractéristiques 

 Epi                     Grain Compacité  Paille Précocité 

 

 

 

139 

Blanc, glabre ou lisse, 

de forme pyramidale, 

triangulaire aplatie, 

parfois carré ou 

rectangulaire avec un 

noircissant sur le dos. 

Ambré 

clair, gros, 

allongé et 

bossu. 

compacte creuse ou 

demi-creuse 

à ¾ creuse. 

Demi 

précoce 

 

 

 

76 

 Blanc, glabre, 

fusiforme. 

Ambré 

foncé 

(rouge),de 

taille 

moyenne 

et bossu. 

compacte creuse ou 

demi-creuse à 

¾ creuse. 

précoce 

 

2.2 Site d’expérimentation 

  

2.2.1 Localisation  

L’expérimentation a été réalisée à la station de recherche agronomique expérimentale de l’Institut 

Technique des Grandes Cultures (ITGC) d’El-khroub, situé à 14Km au Sud - Est de Constantine, à 

une altitude de 640m. La station se trouve dans une région semi-aride, caractérisée par un climat 

méditerranéen (Fig.4). 
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Figure 4: Image satellitaire de la parcelle de l’essai à EL-Baraouia EL-Khroub Constantine.                     

(36,2765°Nord ; 6,6870°Est). 

2.2.2 Pluviométrie et température 

La pluviométrie de la campagne 2008/2009 totalise un taux de 519.5mm entre septembre et mai, 

nettement supérieure à celle de la campagne précédente (2007/2008) où nous avons enregistré un 

cumul de septembre à fin juin de 394.5 mm, d’où un écart positif de plus de 125mm (Tab.4). Ces 

données sont fournies par l’ITGC en 2009 (station météorologie de Ain El Bey- Constantine). 

Les températures moyennes mensuelles (Tab.4) ont été un peu fraiches (allant de 6,77 à 10,03 °C) 

durant l’hiver de cette année sans avoir d’effets néfastes sur les plantes, elles étaient au contraire 

bénéfiques en quelque sorte puisque les maladies ne se sont pas bien développées.  

Tableau 4 : Pluviométrie et température mesurées à EL KHroub en 2008/2009 (ITGC) 

Mois Pluvio 

2008/09 

(mm) 

T moyennes 

(°C) 

T Maxi (°C) T Mini(°C)  Nombre de jours 

des gelées 

 

Septembre 

Octobre 

Novembre 

Décembre 

Janvier 

Février 

Mars 

Avril 

Mai 

juin 

 

Total 

 

 

38.3 

16.60 

37.6 

27 

76.24 

47.6 

81.1 

133 

62 

 

 

539.47 

 

22.53 

17.54 

10.03 

6.77 

7.29 

6.44 

9.4 

 

30.3 

23.71 

15.64 

12.01 

12.45 

11.87 

17.8 

 

16.99 

11.38 

5.08 

2.54 

2.98 

2.17 

4 

 

 

 

01 

07 

08 

06 

10 

 

 

 

 

32 

 

Le début de campagne soit de septembre à fin décembre a été relativement sec, ce qui a permis aux 

agriculteurs de bien finir leur lit de semence et de faire une bonne installation des cultures. Il est à 

signaler que la plante n’a pas manqué d’eau depuis son apparition (levée) et ce jusqu’à la récolte. Il 

y avait suffisamment de pluie chaque mois et surtout de mars à fin mai où on a relevé un total de 

276,1mm, durant donc le cycle végétatif et de la reproduction permettant une bonne croissance et un 

bon développement végétal. 

Notons que la pluviométrie du mois d’Avril a été prépondérante pour une bonne année, en effet, on 

a comptabilisé 133mm pour ce mois, une moyenne supérieure à toutes les moyennes des années 

precedentes. 

La figure 5 montre la variabilité mensuelle moyenne de la pluviométrie et des températures durant la 

campagne 2008/2009. 
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  Figure 5 : Diagramme ombrothermique de la campagne agricole 2008/2009. 

Les jours de gelées cumulés sont de 32 jours ce qui s’avère de loin inférieurs à la moyenne annuelle 

et n’ont par conséquent, eu aucun effet sur le développement des plantes (Fig.6). 

 

Figure 6: Nombre de jours de gelées/mois (ITGC,2009). 

2.2.3 Caractéristiques physico-chimiques du sol 

L’analyse des sols est réalisée régulièrement par le laboratoire de l’ITGC, les résultats de l’année 

2008 sont groupés dans le tableau ci –dessous (Tab.5). 

Tableau 5 : Caractéristiques physico-chimiques du sol (ITGC,2009). 

Profondeur (cm) 0-30 30-60 60-90 

Argile (%) 55 44 60 

Limon fin (%) 29 3 6 

Limon Grossier (%) 3 3 4 

Sable fin (%) 11 11 18 

Sable Grossier (%) 3 3 13 

Matière organique (%) 1,49 1,45 1,37 

pH 7,6 7,6 7,9 

Conductivité électrique (mS/cm) 0,5 1,7 0,6 

Densité réelle (g/cm3) 2,2 2,2 2,2 

 

 

Nombre de jours des gelées 

Pluviométrie 2008/2009 (mm) 

Température (°C) 

 

 

Jours de gelées 

T(
°C

) 
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2.3 Mise en place de l’essai 

Le semis est réalisé le 28/12/2008 sur une parcelle élémentaire de 9 rangs de 1m de long 

avec un espace inter-rang de 50cm et inter ligne de 20cm (Fig.7).Les graines sont semées 

manuellement à une profondeur de 3 à 5cm où chaque variété est séparée de l’autre par 2 lignes de 

seigle et chaque génotype contient 3 lignes (répétitions). 

 

         Figure7 : Dispositif de l’expérimentation. 

Le désherbage chimique fut réalisé dès le stade plein tallage en mars 2009 par un herbicide combinant 

un anti-dicotylédones et un anti-graminées (Topik+Zoom) à raison de 0.91gr/ha+120gr/ha, une 

semaine après, un engraissement d’entretien est réalisé par 120kg/ha d’urée à 46%. 

2.4 Paramètres mesurés  

Les mesures et les observations sont effectuées sur différents caractères durant le cycle de 

développement de la plante au cours de l’année 2008/2009 qui sont : 

2.4.1 Paramètre phénologique : durée d’épiaison  

 La durée des phases du cycle végétatif de la plante est comptée à partir du semis. La durée d’épiaison 

est notée lorsque 50% d’éléments étudiés (talle, épi…) de la parcelle élémentaire sont formés. 

2.4.2 Paramètres morphologiques 

 

- la hauteur de la plante (HP cm) mesurée du sol jusqu’au sommet de l’épi (barbe non incluse). 

- la longueur et la largeur de la feuille étendard (LonF, LarF en cm). 

- la longueur de l’épi (LE cm) à la maturité, mesurée de la base de l’épi jusqu’au sommet (barbe 

non incluse). 

- la longueur de la barbe (LB cm) mesurée à maturité à partir du tiers moyen de l’épi. 

- la longueur du col (LC cm) mesurée à la maturité à partir du dernier nœud. 

La surface est estimée par la formule : SFE (cm2) = 0.607 (L xl), où SFE= surface moyenne de la 

feuille étendard (cm 2), L = longueur moyenne de la feuille étendard (cm), l =largeur moyenne de la 

feuille étendard (cm), 0,607 = coefficient de régression de la surface estimée à partir du papier 

grammage sur celle déduite par le produit (L x l) (Spagnoletti-Zeuli et Qualset, 1990). 

2 3 
1 9 

7 6 5 4 
8 

50 cm 
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2.4.3 Paramètres physiologiques  

     -   La chlorophylle totale (CHT %) (Spad chlorophylle) 

Le dosage de la chlorophylle est effectué à partir de la feuille     étendard à raison de 3 répétitions        

pour chaque génotype.  

    - La teneur relative en eau (TRE %) 

La teneur relative en eau des feuilles (TRE) est l’un des principaux paramètres qui indique le niveau 

hydrique de la plante ou encore la turgescence cellulaire. La TRE est mesurée selon la méthode décrite 

par Barrs, (1968). 

La formule est : TRE en % = PF– PS × 100 (Ladigues, 1975). 

                                               PT– PS  

PF : poids frais en mg. PT : poids de turgescence en mg. PS : poids sec en mg. 

Pour chacune des 11 variables, 3 répétitions sont effectuées par génotype.  

La récolte est faite manuellement le 21/06/2009. 

2.4.4 Composantes du rendement 

 

- le nombre d’épi par plante (NE/P).  

- le nombre d’épillets par épi (NE/E). 

- le nombre des grains par épi (NG/E) est déterminé par comptage du nombre de grains. 

- le poids des grains par épi (PG). 

2.5 Etude moléculaire 

Cette étude a porté sur les génotypes les plus performants appartenant à deux variétés de blé dur 

(reichenbachi et leucomelan). Le travail a été réalisé au niveau de deux laboratoires où les techniques 

employées sont différentes : 

- Le premier est le laboratoire de biotechnologie d’Alexandria en Egypte. Cinquante génotypes 

de blé dur sont analysés en utilisant les méthodes RAPD et ISSR, chaque variété est 

représentée par vingt-cinq génotypes. 

- Le deuxième est le laboratoire de protection et d’amélioration des plantes au centre de 

biotechnologie de Sfax en Tunisie où vingt génotypes dont dix appartenant à reichenbachi et 

dix à la variété leucmelan, sont analysés à l’aide des marqueurs PCR/RAPD pour évaluer la 

variation génétique. 
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2.5.1 Méthode PCR /RAPD (en Tunisie) 

 

2.5.1.1 Extraction d’ADN 

Cette extraction est faite suivant la méthode de Dellaporta et al., (1983) à partir de feuilles de chaque 

variété et broyées en présence de l’azote liquide. Les broyats sont mis dans des tubes Eppendorf de 

2ml, additionnés de 1ml de tampon d’extraction Tris-HCl, (100 mM Tris-HCl (pH8), 500 mM NaCl, 

50 mM EDTA, 1,25% SDS). Le mélange obtenu est mis au bain marie à 65°C pendant 1h.  

On centrifuge à 12000 tr/ min à 4°C pendant 15min, puis on additionne 1ml de chlorophorme A /A 

(24/1), on laisse en agitation dans la roue pendant 15mn. Après centrifugation à 3000 tr/ min à 4°C 

pendant 15 min, le surnageant est transféré dans un nouveau tube eppendorf de 1,5 ml dans lequel on 

additionne 1ml  d’éthanol absolu froid et on  mélange puis on met au congélateur à -20°C pendant 20 

à 30 mn pour la précipitation. Après on  récupere l’ADN dans des nouveaux tubes avec cône jaune 

stérile, le surnageant est éliminé et le culot est lavé deux fois avec 500 µl d’éthanol à 70%. On 

centrifuge à 5000 tr/min à 4°C pendant 5 min, le surnageant est éliminé et le culot est séché pendant 

30 min, puis on additionne 100 µl eau distilé  et on laisse les tubes dans la chambre froide une nuit 

en agitation. 

2.5.1.2 Analyse PCR/ RAPD 

L’analyse RAPD est effectuée à l’aide de deux amorces aléatoires (DuPw004 F, DuPw004 R et 

DuPw023 F, DuPw023 R) basée sur le marquage à l’extrémité 5’ou 3’, comme indiqué dans le 

tableau 6.   

Tableau 6 : Codes des amorces, leurs séquences et leurs pourcentages en GC.  

Nom d’amorce Séquence  CG % 

- DuPw004 F 

- DuPw004 R 

- 5'-GGTCTGGTCGGAGAAGAAGC-3' 

- 5'-TGGGAGCGTACGTTGTATCC-3'                       

60%   
 
55%                     

- DuPw023 F 

- DuPw023 R 

- 5'-TTGCTCCGATGTAATAAGCG-3' 

- 5'-GGCTAAGAACAGACTCATTCAACTG-3' 

45% 
 
44% 

 

 

La PCR est réalisée dans un volume final de 50 µl contenant : 1µl d’ ADN, 5µl de Tampon 10x, 2 µl 

Dntp, 2 µl Amorce1 (10µM), 2µl Amorce 2  (10µM), 1 µl d‘Enz(Taq) et 37 µl d eau. 

L’amplification de l’ADN à l’aide de la technique PCR/RAPD est réalisée selon la méthode de 

Williams et al., (1990) avec des modifications. Cette amplification comprend une phase de 

dénaturation initiale d’ADN de 2 min à 94°C, une phase de 40 cycles avec 1 min à 94°C pour la 

dénaturation de l’ADN, 1 min à 55°C pour l’hybridation des amorces, 1 min à 72°C pour l’élongation 

et une phase d’élongation finale de 10 min à 72°C (Tab.7). 
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 Tableau 7 : Préparation des échantillons (volume finale de 50 µl) 

- ADN 

- Tampon 10× 

- Dntp 

- Amorce1 (10µM) 

- Amorce 2(10µM) 

- Enz(Taq) 

- Eau 

- 1µl 

- 5µl 

- 2µl 

- 2µl 

- 2µl 

- 1µl 

- 37µl 

 

2.5.2 Méthode PCR /RAPD et PCR /ISSR (en Egypte) 

Les équipements et les produits chimiques utilisés sont regroupés dans les tableaux 8,9 et 10.  . 

Tableau 8: Equipements utilisés pour l'analyse de marqueur d'ADN 

  

S. No. Equipements Source 

1 Système d'électrophorèse sur gel d'Agarose Thermo Scientific / 0WLa2 

2 Autoclave Hiclave HV 85 

3 Congélateur (-20 ° C) Arçelik et Beko 

4 Congélateur (-80 ° C) -80 ⁰C Thermo Forma ULT Freezer 

5 Double unité de distillation Corporation humaine: 

Système de purification d'eau 

6 Balance électronique Sartorius LE 623 S 

7 Système de documentation de gel Thermoscientific 

8 Four à air chaud GALLENKAMP 

9 Glace écaillage machine Scotsman AF 100 

10 Agitateur magnétique Nuve MK 318 

11 Micropipette Eppendorf 

12 Four micro-onde Arçelik 

13 Machine PCR Eppendorf/Mastercycler gradient 

14 pH mètre Thermoelectron corporation 

15 Centrifugeuse réfrigérée haute vitesse Eppendorf /Minispin plıs 

16 Transilluminateur Vilber Lourmat 

17 Spectrophotomètre NanoDrop ND1000 

18 Torche UV Vilber Lourmat 

19 Bain marie Nüve BM 402 

20 Bloc chaud LAB-LINE multi block heater 
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Tableau 9: Liste des produits chimiques utilisés dans l'isolement de l'ADN et l'analyse PCR 

(RAPD /ISSR) 

S.No. Produits chimiques Source 

1 Agarose Prona 

2 Acide borique Merck 

3 Chloroforme Merck 

4 CTAB Applichem 

5 dNTP Thermo scientific 

6 EDTA Applichem 

7 Ethanol Applichem 

8 Bromure d'éthidium Sigma Aldrich 

9 Echelle Generuler ADN de 100 pb plus Thermo scientific 

10 Acide acétique glacial 100% Atabay 

11 Acide hydrochlorique Tekkim 

12 Alcool isoamylique Applichem 

13 Isopropanol Merck 

14 Chargement colorant (6X) Thermo scientific 

15 Chlorure de magnesium Thermo scientific 

16 Agarose Prona and Sigma 

17 Phénol: chloroforme: isoamyle Amresco 

18 ARNase A Fermentas 

19 Acétate de sodium Merck 

20 Chlorure de sodium Merck 

21 Hydroxyde de sodium Merck 

22 Tampon Taq contenant du sulfate d'ammonium Thermo scientific 

23 Tampon Taq contenant du sulfate d'ammonium et 

chlorure de potassium 

Thermo scientific 

24 Tampon Taq contenant du chlorure de potassium Thermo scientific 

25 Taq ADN Polymerase Thermo scientific 

26 Tris (hydroxyméthyl aminométhane) Amresco 

27 Eau Pfizer 

28 ß-mercaptoethanol Merck 
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2.5.2.1 Isolement de l’ADN  

Les échantillons de semences sont semés dans des boîtes de pétri, puis transférés dans un système 

hydroponique pour obtenir les tissus frais des feuilles pour l'extraction de l'ADN. L'isolement de 

l'ADN a été effectué suivant la méthode CTAB de Doyle et Doyle, (1990) avec des modifications. 

Environ 0,1 à 0,2 g de tissus de feuilles fraîches sont écrasés dans un mortier en présence de l'azote 

liquide pour obtenir une poudre fine, recueillie dans un tube eppendorf dans lequel est ajouté 750 µl 

CTAB et 7,5 µl de β-mercaptoéthanol. Ensuite, 10 ul de RNase A est ajoutée au mélange qui est 

maintenu sur une plaque chauffante à 65⁰C pour une incubation de 30 minutes. 

Après incubation, 750 µl de : phénol, chloroforme et réactif de l'alcool isoamylique (25: 24: 1)  est 

ajouté  au mélange contenant l'échantillon de tissu puis centrifugé à 7000 tpm pendant 5 minutes à 

4⁰C, le surnageant est ensuite recueilli dans un nouveau eppendorf . Dans le culot du mélange, on 

inclut 300 µl CTAB β-mercaptoéthanol et on centrifuge de nouveau à 15 000 tours par minute pendant 

5 minutes à 25⁰C.  

Le surnageant obtenu est mélangé avec le premier. En ajoutant et en secouant doucement, 0,6 volume 

d'isopropanol refroidi au surnageant total recueilli, on observe des brins d'ADN. Là encore, le 

mélange est centrifugé à 15000 tours / minute pendant 5 minutes à 25⁰C de telle sorte que le culot est 

recueilli au fond et la partie restante de l'isopropanol est éliminée. L’ADN lavé à l'aide de 1000 ul 

d'éthanol à 70% est centrifugé à 15 000 tpm à 25⁰C pendant 5 minutes. On ajoute 100µl d'une eau 

libre DNase RNase à l’ADN séché pour le dissoudre et plus tard le stocker dans le congélateur à -

20⁰C. 

2.5.2.2 Quantification de l’ADN  

La quantité et la clarté de l'ADN extrait est mesurée à l'aide d'un spectrophotomètre Nanodrop en 

mesurant l'absorbance à 260, 280 et 230 nm. La pureté est vérifiée à 260/280 et 260/230 nm et des 

solutions d'ADN purs sont diluées pour compenser 50 ng/µl de concentration pour les réactions PCR. 

2.5.2.3 Qualité d’ADN  

Les 50 ng/µl d'ADN sont chargés sur 1% d'un gel d'agarose dans un tampon TBE 1X en 

présence de Bromure d'Ethidium (10ml).  

2.5.2.4 Optimisation des volumes et des conditions RAPD et ISSR PCR 

L'optimisation des réactions RAPD et ISSR sont exécutées en suivant les protocoles fixés de Williams 

et al., (1990) et Zietkiewicz et al., (1994). D'autres protocoles, y compris ceux de Bibi et al., (2009), 

Baghizadeh et  Khosravi,(2011) (pour RAPD) et Nagaoka et Ogihara, (1997) (pour ISSR) sont 

également préconisés pour optimiser les concentrations de divers composants chimiques de la  PCR. 

Les températures d'hybridation et le nombre de cycles pour chacune des amorces individuelles ont 

été optimisés. 
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2.5.2.5 Amplification d'ADN  

L’analyse RAPD est effectuée par l’utilisation de dix amorces aléatoires (Tab. 11). Pour chacune, un 

mélange réactionnel d'amplification de15 µl est préparé contenant 1,5 µl de Taq tampon 10 x avec du 

sulfate d'ammonium, 2,5 µl de 25mM MgCl2, 3 µl de 1 mM de dNTP, 3 unités d'ADN Taq polymerase 

(ThermoScientific), 1,5 µl de 5 µM amorce RAPD et 50 ng d'ADN (Tab.10). 

Tableau 10 : Quantités des différents constituants chimiques du mélange de réaction PCR 

 

S. No. 

 

Concentration et volume des constituants chimiques par 

réaction du mélange de réaction PCR 

Constructeur 

(Marque) 

Constituant chimique et 

la concentration 

Volume pour 

la réaction 

RAPD (µl) 

Volume pour 

la réaction 

ISSR (µl) 

1 Matrice d'ADN (50 ng / ul) 1 2            - 

2 TaqBuffer 

(NH4)2 SO4 or KCl (10X) 

1.5 2.5 Thermoscientific 

3 MgCl2 (25 mM) 2.5 3 Thermoscientific 

4 dNTP / RAPD (1mM) 

dNTP / ISSR (25 mM) 

3 0.4 Thermoscientific 

5 Amorce pour RAPD 

(5µM) ;Amorce pour ISSR 

(10 µM) 

1.5 0.5 MWG 

BIOTECH-AC/ 

METABION 

6 Taq Polymerase (5U/µl) 0.6 0.3 Thermoscientific 

7 Eau QS 4.9 16.3 Pfizer Ltd 

 Volume total 15 25 - 

 

Eppendorf Mastercycler est utilisé pour effectuer des réactions PCR avec dénaturation initiale à 94⁰C 

pendant 3 minutes, traînés par des cycles répétés de dénaturation à 94⁰C pendant 45 secondes, recuit 

d’amorces selon la température de fusion de l'amorce pendant 1 min et d'extension d'amorce à 72⁰C 

pendant 1 min. Au terme d’un nombre répété de cycles, une extension finale est réalisée à 72⁰C 

pendant 10 min (Tab 11.12). 
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Tableau 11:  Séquences et Températures de fusion des amorces RAPD utilisées dans l'étude. 

Amorce Séquence Température de 

fusion (Tm) 

CG% 

cRAPD1 5'-GAA ACG GGT G-3’ 32 60% 

cRAPD2 5'-GTG ACG TAG G-3' 32 60% 

RAPD B3 5'-GTG ACG TAG G-3' 34 60% 

RAPD B4 5'-CTC ACC GTC C-3’ 34 70% 

RAPD B5 5'-GAC GGA TCA G-3’ 32 60% 

RAPD B10 5'-CTA CTG CGC T-3’ 32 60% 

RAPD B13 5'-TTC AGG GTG G-3 32 60% 

RAPD L2 5'-GTT TCG CTC C-3' 32 60% 

RAPD L4 5'- AAG AGC CCG T-3' 32 60% 

RAPD L6 5'-CCC GTC AGC A-3' 34 70% 

 

Tableau 12:  Conditions d’optimisation de PCR pour différentes amorces RAPD 

Amorce 
 

 

 

                                             Conditions PCR  

Nombre 
de cycles 

Dénaturation     
initiale 

Dénaturation   Températures 
d’hybridation 

Extension Extension 
finale 

cRAPD1  

 

 

 

 

 

 

94oC pendant 
3min 

 

 

 

 

 

 

 

94oC pendant 
42sec 

34oC pendant 
1 min 

 

 

 

 

 

 

72oC 
pendant 1 
min 

 

 

 

 

 

 

72oC 
pendant 
10 min 

35 

cRAPD2 34oC pendant 
1 min 

35 

RAPD B3 36oC pendant 
1 min 

35 

RAPD B4 32oC pendant 
1 min 

35 

RAPD B5 32oC pendant 
1 min 

40 

RAPD B10 34oC pendant 
1 min 

35 

RAPD B13 34oC pendant 
1 min 

35 

RAPD L2 34oC pendant 
1 min 

35 

RAPD L4 34oC pendant 
1 min 

35 

RAPD L6 36oC pendant 
1 min 

35 
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2.5.2.6 Amplification en utilisant des amorces ISSR  

Pour détecter le polymorphisme, nous avons utilisé dix amorces ISSR (Tab.13). Pour chaque réaction, 

25 μl de mélange réactionnel a été préparé avec 2.5μl de 10X Taq tampon contenant du sulfate 

d'ammonium (à l'exception ISSR F3 où KCI a été utilisée), 3 μl de 25 mM de MgCl2, 0.4μl de 25 mM 

dNTP, 0.5μl de10 μM d’amorce, 1,5 unités de Taq polymerase et 100 ng d'ADN matrice.  

Tableau 13: Séquences et de fusion des températures des amorces ISSR utilisées dans l'étude 

Amorce Séquence Température de 

fusion 

CG% 

ISSR F2 5’-AGA GAG AGA GAG AGA GCG-3’ 56.0 55.55% 

ISSR F4 5’-AGA GAG AGA GAG AGA GTG-3’ 53.7 50% 

ISSR F9 5’-GAA GAA GAA GAA GAA-3’ 39.6 33.33% 

ISSR M1 5’-AGC AGC AGC AGC AGC AGC G -

3’ 

63.1 68.42% 

ISSR M2 5’-ACC ACC ACC ACC ACC ACC G-3’ 63.1 68.42% 

ISSR M3 5’-AGC AGC AGC AGC AGC AGC C-3’ 63.1 68.42% 

ISSR M8 5’-ACA CAC ACA CAC ACA CAC G-3’ 56.7 52.63% 

ISSR M9 5’-ACA CAC ACA CAC ACA CCG-3’ 56.0 55.55% 

ISSR M12 5’-GAC ACG ACA CGA CAC GAC AC-

3’ 

61.4 60% 

ISSR M17 5’-CAG CAC ACA CAC ACA CAC A-3’ 56.7 52.63% 

 

Les quantités de PCR optimisées des différents constituants pour des amorces ISSR sont mentionnées 

dans le tableau 10. Les conditions des réactions physiques et le nombre de cycles initiaux et finaux 

de PCR sont optimisés pour chaque amorce ISSR individuellement tel que mentionné dans le Tableau 

14. 
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Tableau 14: Conditions d’optimisation de PCR pour différentes amorces ISSR 

 

 

 

Amorce 

Conditions PCR 

 

 

 

Extension 

finale 

Dénaturation 
initiale 

Dénaturation, Recuit, 
Extension ; No. des 
cycles initiaux 

Dénaturation, Recuit, 
Extension ; No. Cycles 
finaux 

ISSR F3  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

95oC 

3 min 

95oC 1 min, 56 oC 

1 min,72 oC 2 min; 

15 cycles 

95oC 1 min, 54 oC 1 

min,72 oC 2 min; 

25 cycles 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

72oC 

10 min 

ISSR F4 95 oC 1 min, 54 oC 

1 min,72 oC 2 min; 

8 cycles 

95oC 1 min, 50oC 1 

min,72 oC 2 min; 

32 cycles 

ISSR F9 95 oC 1 min, 39.6 

oC 1 min,72 oC 2 

min; 8 cycles 

95oC 1 min, 35.6oC 

1 min,72 oC 2 min; 

32cycles 

ISSR M1 95 oC 1 min, 63.1 

oC 1 min,72 oC 2 

min; 15 cycles 

95oC 1 min, 61.1 

oC 1 min,72 oC 2 

min; 25 cycles 

ISSR M2 95 oC 1 min, 63.1 

oC 1 min,72 oC 2 

min; 15 cycles 

95oC 1 min, 61.1oC 

1 min,72 oC 2 min; 

25 cycles 

ISSR M3 95 oC 1 min, 63.0 

oC 1 min,72 oC 2 

min; 15 cycles 

95oC 1 min,60.1 oC 

1 min,72 oC 2 min; 

25 cycles 

ISSR M8 95 oC 1 min, 56.7 

oC 1 min,72 oC 2 

min;  15 cycles 

95oC 1 min, 52.7oC 

1 min,72 oC 2 min; 

25 cycles 

ISSR M9 95 oC 1 min, 56 oC 

1 min,72 oC 2 min; 

10 cycles 

95oC 1 min, 52 oC 1 

min,72 oC 2 min; 

35 cycles 

ISSR 

M12 

95 oC 1 min, 61.4 

oC 1 min,72 oC 2 

min; 10 cycles 

95oC 1 min, 59.4 

oC 1 min,72 oC 2 

min; 35 cycles 

ISSR 

M17 

95 oC 1 min, 56.7 

oC 1 min, 72 oC 2 

min; 10 cycles 

95oC 1 min, 54.7 

oC 1 min,72 oC 2 

min; 35 cycles 

 

2.5.2.7 Identification des bandes amplifiées reproductibles  

Toutes les réactions RAPD et ISSR sont répétées trois fois pour confirmer le nombre total des bandes 

reproductibles. Seules les bandes fiables dans toutes les amplifications répétées ont été marquées pour 

l'analyse finale. 
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2.5.2.8 Electrophorèse sur gel 

Après les réactions de PCR, 3 μl et 5 μl 6X de colorant de charge a été ajouté à 15 μl RAPD et 25 μl 

ISSR respectivement puis soumis à une électrophorèse sur gel d'agarose 1,5% avec 10 μg / ml de 

bromure d'éthidium à 80 V pendant 5-6 heures. 

2.6 Analyses statistiques des résultats  

2.6.1 Résultats phéno- morpho-physiologiques 

A partir des résultats obtenus, nous avons tenté d’établir d’éventuels liens entre les différents 

paramètres grâce aux analyses statistiques multi variées : 

- Analyse de la Variance (ANOVA) 

L’étude phénologique et morpho-physiologique est réalisée grâce à une analyse de la variance 

(ANOVA à un facteur) à l’aide du logiciel XLSTAT version10. 

- Analyse en composantes principales (ACP)  

Cette technique descriptive permet de faire la synthèse de l’information contenue dans un grand 

nombre de variables.  Son but est la réduction des dimensions de l’espace de représentation des 

données en projetant un nuage de points dans un ou plusieurs graphiques (plans), en essayant de 

limiter la perte d’informations au cours de cette réduction. Les composantes principales seront de 

nouvelles variables, indépendantes, combinaisons linéaires des variables initiales, possédant une 

variance maximale. Cette technique ne s’applique qu’à des variables quantitatives. 

Selon Palm (2000), la qualité de la représentation d'un point dans le plan peut être obtenue en 

additionnant les cosinus carrés relatifs aux deux axes qui donne un pourcentage de la représentation 

du point sur le sous-espace définit par ces axes. 

2.6.2 Analyse des données moléculaires 

-   La premiere étude moléculaire en Egypte dont les données ont été entrées dans une matrice 

binaire comme variables discrètes, 1 pour la présence et 0 pour absence de bande. 

Les amorces les plus informatives ont été sélectionnées en fonction de l'étendue du 

polymorphisme. La valeur du contenu de l'information polymorphique (PIC) d'un marqueur a 

été calculée selon la méthode d’Anderson et al., (1993). 

La technique d’Anderson s’intéresse a calculé la moyenne de nombres des allèles, les valeurs de 

PIC et les similitudes génétiques, en se basant sur la différence entre les 50 génotypes de blé.  

La comparaison par paires entre les génotypes est basée sur les proportions d'amplification des 

bandes (allèles) qui ont été utilisées par la mesure de la similarité génétique par des coefficients 

de Dice en utilisant le programme PAST (Hammer et al., 2001). 

La similarité génétique entre les génotypes a été calculée selon Nei et Li, (1979). 

Les dendrogrammes ont été construit par l’utilisation de la méthode des groupes pairs pour 

obtenir des relations génétiques entre les génotypes étudiés.  
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- La deuxième étude moléculaire enTunisie est analyseé directement par les matrices de 

similarité et les dendrogrammes avec le logiciel SPSS version 9. 
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3. Résultats et Discussion  

Au terme de notre étude, il résulte de différents résultats obtenus à travers les deux parties étudiées : 

la partie phéno- morpho-physiologique, et la partie moléculaire d’une collection de 215 génotypes de 

blé dur. Ainsi les résultats de la première étude faisant l’objet d'un article (Belattar et al., 2012) 

présentent une variabilité intéressante entre les génotypes appartenant aux variétés reichenbachi et 

leucomelan . 

Les résultats de la deuxième étude, concernent l'approche moléculaire et l'association génétique entre 

variations phénotypique et génotypique. Ces résultats complètent les données antérieures obtenues 

par les analyses phéno- morpho-physiologique et rendement. 

La classification des deux marqueurs RAPD et ISSR des génotypes étudiés a révélé des résultats qui 

ont permis de distinguer la variation génétique entre des génotypes des 2 variétés testées. Les résultats 

ont fait l’objet de deux articles (Belattar et al., 2016 ;Belattar et al.,2017). 

 

3.1. Paramètre phénologique : la date d'épiaison (DE) 

La précocité dans la culture du blé est une qualité d'ailleurs relative, une variété est hâtive ou tardive 

surtout par rapport à une autre. Elle est ordinairement représentée par la durée totale de végétation, 

c'est-à-dire par le nombre de jours qui séparent le semis de la maturité. Ce dernier état est assez 

difficile à déterminer avec précision, même dans le cas où tous les individus ont le même cycle 

végétatif. Il se manifeste par certains caractères organoleptiques, par une sorte de virage de la 

coloration des organes de la plante, dont il n'est pas toujours facile de déceler l'instant précis et qui 

peut être, du reste, affecté par certains accidents (vents secs et chauds, élévation brusque de 

température, etc.). 

Cette phase s’étale sur une période allant de 135 à 137 jours chez la variété leucomelan : pour les 

génotypes de G1 à G18, de G45 à G56, de G83 à G 89, de G103 à G107 et de G116 à G128. Ces 

génotypes enregistrent la plus courte durée de 135 jours, suivis par les génotypes de G108 à G115 et 

de G129 à G139 qui présentent une durée de 136 jours. Les génotypes restants, soient de G19 à G38, 

de G57 à G70 et de G90 à G102 montrent une durée égale à 137 jours (Fig .8A).  

Chez la variété reichenbachi, la durée est plus longue de 140 à 142 jours. Les génotypes de G1 à G14 

et de G44 à G57 ont une durée de 140 jours, suivis par les génotypes de G15 à G43 dont la durée est 

de 141 jours. Alors que pour les génotypes de G67 à G76, la durée est de142 jours (Fig. 8B).  
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Pour ce paramètre et à la lumière des résultats obtenus on observe que les génotypes étudiés 

recouvrent une large gamme de précocité, on distingue : 

– des génotypes précoces dont la durée semis – épiaison est égale à 135jours, c'est le cas des génotypes 

de la variété leucomelan de G1 à G18, de G45 à G56, de G83 à G 89 et de G103 à G128. 

 – des génotypes moyennement précoces d’une durée semis – épiaison de 136 à 141 jours, il s’agit 

des génotypes de la variété leucomelan : de G108 à G115, de G129 à G139, de G19 à G38, de G 57 

à G70 et de G90 à G102 et les génotypes de la variété reichenbachi qui sont de G1 à G14, de G44 à 

G57 et de G15 à RG43. 

  – les génotypes tardifs sont à 142 jours il s’agit des génotypes de la variété reichenbachi G67, G68, 

G69, G70, G71, G72, G73, G74, G75et G76. 

Figure 8 (A et B) : Durée d’épiaison des 139 génotypes de la variété leucomelan 

(A) et 76 génotypes de la variété reichenbachi (B) 

  . 

 

A 
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D’après l’étude réalisée par Boudour, (2006) sur 1019 génotypes de blé dur, les génotypes de la 

variété reichenbachi sont les plus précoces avec une durée semis – épiaison de 93 à 149 jours alors 

que les génotypes de la variété leucomelan sont tardifs avec une durée de 101 à 149 jours. 

L'épiaison détermine la durée des phases de développement qui jouent un rôle important dans 

l'élaboration des composantes du rendement et dans l'évitement des accidents climatiques 

défavorables. C’est une caractéristique très importante dans l'adaptation de la céréale à un milieu 

donné (Wardlaw, 1967). 

La date d’épiaison, souvent utilisée comme un indicateur de précocité, est considérée comme un 

important caractère qui influence les rendements des céréales, surtout en zones où la distribution de 

la pluviométrie et la variabilité des températures affectent la longueur du cycle de développement 

(Attia, 2007). 

Dans les conditions semi-arides méditerranéennes, la précocité à l’épiaison et celle à maturité sont 

souvent utilisées comme critère de sélection et citées comme mécanismes importants dans l’esquive 

ou l’échappement à des contraintes climatiques (Wardlaw et al., 1995). 

Une étude sur la stabilité des rendements du blé dur sous climat méditerranéen, réalisé par 

Haddad,(2009)  a montré que les variétés du blé dur différents significativement pour la date  

d’épiaison. 

En conditions méditerranéennes, le semis précoce augmente le rendement potentiel car le stock d’eau 

disponible est supérieur, la floraison anticipée et la répartition de la transpiration entre pré- et post-

anthèse est optimisée (Turner, 2004). Le risque provient alors du gel tardif qui peut affecter la 

montaison et la floraison. 

Pyrénées, (2008) a testé le comportement en agrobiologie de 8 variétés de blé dur pour leurs 

caractéristiques agronomiques (précocité à l’épiaison, hauteur de paille) .Les résultats ont montré que 

toutes les variétés sont précoces (178,179 et 180 jours), à l’exception la variété Miradoux (186 jours). 

Lounes et Guerfi, (2010) ont étudié 30 variétés de blé dur en se basant sur les différentes zones agro-

climatiques, ils ont trouvé que la durée semis épiaison (précocité) est entre 98 et 106 jours. 

Morsl, (2010) a étudié la longueur du cycle d’épiaison des variétés de blé dur. Les résultats ont montré 

que la durée varie de 115 à 119 jours sur le site d’El khroub et de 116 à 122 jours sur celui d’OUM-

.El Bouaghi, soit respectivement une différence de 4 jours et 6 jours. L’analyse de variance a montré 

que ce paramètre est hautement significatif entre les génotypes étudiés.  

Bousbaa, (2012) a montré que cette phase est observée sur une période allant de 138 à 142 jours chez 

40 variétés de blé dur. 

Le stade épiaison est une importante étape dans le cycle de vie de la plante. C’est à ce stade que 

l’architecture de la plante devient apparente, indiquant le potentiel de rendement (Abbassenne et al ., 

1997).  
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3.2. Paramètres morphologiques  

Les variables morphologiques utilisées concernent les caractères relatifs à l’architecture de la plante 

et ayant une incidence sur le rendement. Il s’agit des paramètres suivants : la largeur (LAF), la 

longueur de la feuille drapeau (LOF), la hauteur de la plante (HP), la longueur de l’épi (LE), la 

longueur du col de l'épi (LC) et la longueur de la barbe (LB). 

3.2.1 Hauteur de la plante (HT) 

Chez la variété leucomelan, la hauteur des plantes varie de 74cm chez le génotype G77 à 165,2 cm 

chez le génotype G44. Les génotypes G12, G44, G45, G8, G113 et G117 forment le groupe des 

plantes les plus hautes contrairement aux génotypes G68 et G75 qui sont les plus courtes (Fig.9A).  

La variété leucomelan enregistre les valeurs allant de 71.3 cm à 162.5 cm pour les valeurs minimales 

et de 76,7 cm à 167,9 cm pour les valeurs maximales, avec un écart type de 1,41 à 10,6 (Annexe1). 

On remarque que l’analyse de la variance à un facteur montre une différence très hautement 

significative (F=8,528***à α=0.001) pour les génotypes de la variété leucomelan (Tab.15). 

Tableau 15 : Le test  de Newman - Keuls  de la hauteur de la variété  leucomelan 

 

 

Quant à la variété reichenbachi, la hauteur de ses plantes se situe entre 63,5 cm pour le génotype G12 

et 152,5cm pour le génotype G29. Les génotypes G3, G4, G15, G16, G17, G29, G30, G32, G33, G36, 

G39, G47 et G69 enregistrent les hauteurs les plus élevées alors que le génotype G13 la plus petite. 

Les autres génotypes montrent des hauteurs intermédiaires et très variables (Fig. 9B). 

Les mesures (Annexe 2), révèlent des valeurs de 60.2 à 145.6 cm pour les moyennes minimales et de 

66,8 à 162,4 cm pour les moyennes maximales et un écart type de 2,4 à 14,8.  

Les génotypes de la variété reichenbachi présentent une différence très hautement significative 

(F=30,032 ***à α=0.0001) (Tab.16). 

Tableau 16 : Le test Newman - Keuls  de la hauteur de la variété  reichenbachi 

Source ddl SCM CM F de Fisher Pr > F 

Modèle 75 61067,053 814,227 30,032 < 0,0001 

Résidus 152 4121,020 27,112   

Total 227 65188,073    

 

 

 

 

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 138 101165,076 733,080 8,528 < 0,0001

Résidus 278 23896,147 85,957

Total 416 125061,223

  SCM 
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L’analyse globale de la variance à un facteur des deux variétés montre une différence  très hautement 

significative (F=11,762 *** à α=0.0001) et met en évidence cinq principaux groupes des génotypes 

(Annexe 7): 

– le premier groupe comprend les génotypes appartenant à la variété leucomelan qui possèdent les 

moyennes les plus élevées de la hauteur de la plante  G12 et G44. 

 – le deuxième groupe contient  3 génotypes G45, G128 et G119 de la variété leucomelan  et plusieurs 

génotypes de la variété reichenbachi G15, G29, G30, G32, G33, G36, G39, G47 et G 69 avec une 

moyenne élevée de la hauteur de la plante. 

Figure 9 (A et B)   : Hauteur de la plante des 139 génotypes de la variété 

leucomelan (A) et des 76 génotypes de la variété reichenbachi (B) 

 139 génotypes de la variété leucomelon. 

 

B 

A 
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  – le troisième groupe composé des génotypes avec des valeurs moyennement élevées, les génotypes 

G17, G114, G37, G43 et G2 de la variété leucomelan et les génotypes G17, G44, G30, G16, G4, 

G3de la variété reichenbachi. 

 – le quatrième groupe contient les génotypes ayant des hauteurs intermidiaires. 

  – le cinquième groupe forme les plantes les plus courtes G68, G76, G70, G77, G79,et G69 de la 

variété leucomelan et le génotype G12 de la variété reichenbachi . 

 

Tableau 17 : Le test de Newman - Keuls  de la hauteur des plantes des deux variétés leucomelan et 

reichenbachi 

Source ddl SCM Carré moyen F de Fisher Pr > F 

Modèle 214 164001,233 766,361 11,762 < 0,0001 

Résidus 430 28017,167 65,156   

Total 644 192018,399    

 

Nos résultats sont en accord avec ceux de Morsli, (2010) qui a trouvé un effet très hautement 

significatif de la hauteur de la plante entre les génotypes étudiés de blé dur, les valeurs sont entre 89 

et 123 cm. 

Vincent, (2013) a montré que les moyennes s’échelonnent sur 20 cm, de 119 à 138 cm pour la hauteur 

totale de six variétés de blé. 

Nachit et al., (1986) ont rapporté que la hauteur est un caractère désirable en zone semi-aride où la 

verse n’est pas un problème. De plus dans ces zones, la paille est très appréciable par le cheptel. 

Les tiges courtes, ont une capacité d’emmagasinage plus petite et leur susceptibilité au stress 

environnemental est plus grande (Pheloung, 1991). Cependant, de nombreuses études comme celles 

de Ali Dib et al., (1990) et Pheloung, (1991) ont montré que les variétés de blé à paille courte ont une 

bonne adaptation et une meilleure productivité en zones sèches, combinant ainsi une tolérance élevée 

à la sécheresse et un indice de récolte  élevé. 

3.2.2 Longueur du col de l'épi ( LCE) 

Chez la variété leucomelan la longueur du pédoncule la plus élevée de 67,5cm est pour le génotype 

G61 est la plus courte est observée chez les génotypes G3, G4, G5, G55 et G70 (Fig. 10A). 

Cette variété montre des valeurs de l'ordre de 12,5cm à 60,5 cm pour les valeurs minimales, et de 

14,5cm à 74,8cm pour les valeurs maximales, avec un écart type de 0,8 à 10,3 (Annexe 1). 

L’analyse de la variance à un facteur montre une différence très hautement significative entre les 

génotypes (F= 47,586 *** à α=0.0001) (Tab.18). 
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Tableau  18 : Le test de Newman - Keuls  de la longueur du col de la variété  leucomelan 

 

 

 

Quant à la variété reichenbachi, la longueur la plus élevée se rencontre chez les génotypes G19, G25, 

G40 et G70, et la plus réduite chez les génotypes G13, G19 et G58 (Fig .10B). 

La variété reichenbachi présente des valeurs de l'ordre de 22,4cm à 59,4cm pour les valeurs 

minimales et de 27cm à 65cm pour les valeurs maximales avec un écart-type de 0,7 à 11,7 (Annexe 

2). 

L’analyse de la variance à un facteur montre une différence tres hautement significative entre les 

génotypes (F= 17,928 *** à α=0.0001) (Tab.19). 

Tableau 19 : Le test de Newman - Keuls  de la longueur du col de la variété  reichenbachi 

 

En comparant les deux variétés, on constate que la moyenne de la hauteur du col d'épi la plus élevée 

de 69.7cm concerne les génotypes qui appartiennent à la variété leucomelan . 

 

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 138 46771,213 338,922 47,586 < 0,0001

Résidus 278 1980,000 7,122

Total 416 48751,213

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 75 14460,505 192,807 17,928 < 0,0001

Résidus 152 1634,683 10,754

Total 227 16095,188

A 

     SCM 

 

  SCM 
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On remarque que les 215 génotypes étudiés des deux variétés présentent une différence très 

hautement significative (F=34,366 ***à α=0.0001) (Tab.20). En effet le test de Newman - Keuls à 

5%, fait ressortir des groupes, dans lesquels G61et G58 de la variété leucomelan possédant les 

moyennes les plus élevées et G68, G5, G6, G54 et G3 dont les longueurs sont les plus courtes (Annexe 

9). 

Tableau 20 : Le test de Newman - Keuls  de la longueur du col des deux variétés leucomelan et 

reichenbachi 

 

 

La longueur du col, est un caractère proposé comme critère de sélection de génotypes tolérants au 

stress hydrique (Fisher., 1978). En effet, les meilleurs rendements, en cas de déficit hydrique, sont 

fournis par les génotypes à cols d'épi longs (Mekliche ,1983), ce qui est le cas de la variété 

leucomelan. 

Mohamed Benali et al.,(2014) ont étudié le comportement de six génotypes de blé dur dans deux 

essais différents : le premier est réalisé dans des conditions pluviales et le second avec un 

approvisionnement en eau à différents stades phénologiques. Les valeurs de la longueur du col 

obtenues dans le 1er essai sont de l’ordre de 18,58 à 26,70cm alors que dans le 2ème essai les valeurs 

varient de 22,10 à 35 cm.     

Selon Wardlaw, (1967) le col de l'épi, organe photo synthétisant, peut jouer un rôle dans l'élaboration 

du rendement car il reste actif après la sénescence de la dernière feuille. 

 

 

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 214 61822,484 288,890 34,366 < 0,0001

Résidus 430 3614,683 8,406

Total 644 65437,167

Figure 10 (A et B): Longueur du col des 139génotypes de la variété leucomelan (A) 

et 76 génotypes de la variété reichenbachi (B) 

139 génotypes de la variété leucomelon. 

B 

  SCM 
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3.2.3 Longueur de l'épi (LE) 

Chez la variété leucomelan la longueur de l'épi montre des valeurs allant de 4,2cm à 10,8 cm, les 

génotypes G9, G43, G58, G117, G119, G124, G128, G12 et G130 forment le groupe possédant une 

longueur d'épi plus importante que le groupe des génotypes G71, G73, G77,G78 et G85 (Fig. 11A). 

La variété leucomelan enregistre des valeurs de l'ordre de 3,7cm à 9,8 cm pour les valeurs minimales 

et de 4.6cm à 12,4 cm pour les valeurs maximales, avec un écart- type de 0.2 à 2,8 (Annexe 1). 

L’analyse de la variance à un facteur montre une différence très hautement significative (F= 7,092 

*** à α=0.0001) (Tab.21). 

Tableau 21 : Le test de Newman - Keuls  de la longueur d‘épi de la variété  leucomelan 

 

 

Pour la variété reichenbachi, la longueur des épis varie de 4,8cm chez le génotype G11 à 11,2cm chez 

le génotype G21. Les génotypes G32, G33, G35, G39, G43, G65, G66 et G67 ont la longueur la plus 

élevée .Tandis que, les génotypes G12, G13, G14, G15, G17 et G30 possèdent des épis courts (Fig. 

11B). 

Cette variété enregistre des valeurs de 4,1cm à 10,2cm pour les valeurs minimales et de 6cm à 13cm 

pour les valeurs maximales, avec un écart- type de 0.2à 3,1 (Annexe 2). 

L’analyse de la variance à un facteur montrent pour les génotypes de la variété reichenbachi une 

différence très hautement significative (F=7,624***à α=0.0001) (Tab.22). 

 

Tableau 22 : Le test de Newman - Keuls  de la longueur d‘épi pour la variété  reichenbachi 

 

 

 

 

 

 

 

 

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 138 825,452 5,982 7,092 < 0,0001

Résidus 278 234,467 0,843

Total 416 1059,919

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 75 534,102 7,121 7,624 < 0,0001

Résidus 152 141,980 0,934

Total 227 676,082

  SCM 

    SCM 
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L’analyse de la variance à un facteur  globale pour les deux variétés révèle une différence très 

hautement significative de (F= 7,762 *** à α=0.0001) (Tab.23) et  met en évidence plusieurs groupes 

(Annexe 8) dont les principaux sont:  

 – le premier groupe comprend le génotype G21 de la variété reichenbachi, exprimant la valeur la 

plus élevée. 

 –le de uxième groupe regroupe les valeurs élevées variant de 10,2 à10,10cm comprenant les 

génotypes G8, G39, G53, G109, G124, G132, G133, G135, G136 de la variété leucomelan et les 

génotypes G33, G34, G36, G37, G40, G46, G67, G32, G39, G45, G66, G65, G68 et G69 de la variété 

reichenbachi. 

   – le troisième est constitué des génotypes ayant des valeurs moyennement élevées variant de 6,8 à 

9,8 cm. 

Figure 11(A et B): longueur d'épi des 139 génotypes de la variété leucomelan (A) et 76 

génotypes de la variété reichenbachi (B) 

 

 

 

A 

B 
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   – le quatrième regroupe 17 génotypes avec G50, G55, G56, G63, G64, G65, G67, G69, G70 de la 

variété leucomelan et G11, G8, G9, G10, G12, G15, G27et G21 de la variété reichenbachi dont les 

valeurs sont courtes, de 4,2 à 5,8cm. 

    – le sixième groupe est formé d‘un génotype ayant la valeur la plus courte G77 de la variété 

leucomelan. 

Tableau 23: Le test de Newman - Keuls  de la longueur d‘épi des deux variétés leucomelan et   

reichenbachi 

 

 

Les caractéristiques de l’épi court à barbes peu développées contribuent également à une limitation 

des pertes en eau. L’épi assure une activité photosynthétique importante au cours du remplissage du 

grain et sa contribution à la photosynthèse de la plante serait comprise entre 13 et 76% ( Biscope et 

al., 1975 ; Febrero et al., 1990 ; Berkat,2005).En cas de déficit hydrique,la photosynthèse de l’épi 

participe relativement plus au remplissage que la feuille étendard ( Bammoun,1997). 

Par ailleurs en conditions de déficit hydrique, le rôle de l'épi devient plus important que celui des 

dernières feuilles (Johnson et al., 1983), du fait de la sénescence de ces dernières ; cela est 

particulièrement vrai chez le blé dur (Gâte et al., 1993). 

Après une étude sur le mode d'hérédité et l'effet de gêne pour la longueur d’épi des variétés de blé, 

Ljubičić et al., (2014)  ont conclue qu’il n’y a aucune interaction interallélique entre les gènes 

déterminant l'expression de la longueur de l’épi . 

3.2.4 Longueur des barbes (LB) 

La variété leucomelan montre des longueurs des barbes allant de 12,5cm pour le génotype G69 et 

G135 et de 22,5cm pour les génotypes G44, G81 et G124.Les génotypes G22, G8,   G89, G79, G27, 

G40, G57, G58, G78, G90, G96, G102, G108, G111, G112, G115, G104, G110, G115, G118, G124 

et G133 se caractérisent par les barbes les plus longues, contrairement aux génotypes G6, G3, G10, 

G9, G82, G135, G16, G37, G39 et G54 dont les barbes sont les plus courtes (Fig .12 A). 

Cette variété montre des valeurs de l'ordre de 11,2 cm à 20,6 cm pour les valeurs minimales et de 

l'ordre de 13,5cm à 26,1cm pour les valeurs maximales, avec 0.7 à 5,9 pour écart type (Annexe 1). 

Quant à la variété reichenbachi, les valeurs sont plus faibles par rapport à la précédente et sont de 

l'ordre de 11cm à 24cm. les barbes les plus longues sont observées chez les génotypes 

G5, G70, G71, G66, G22, G23, G27, G28, G31 et G33. Tandis que, les plus courtes sont présentes 

chez les génotypes G9, G11, G15, G17, G18, G41, G7, G12, G14, et G38 (Fig. 12B). 

Chez cette variété les valeurs sont de l'ordre de 11cm à 20,4cm pour les valeurs minimales et de 13cm 

à 24cm pour les valeurs maximales, avec un écart type de 0,4 à 3,6 (Annexe 2). 

Il est à signaler que la moyenne de la longueur des barbes la plus élevée est de 13.6cm chez les 

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 214 1454,196 6,795 7,762 < 0,0001

Résidus 430 376,447 0,875

Total 644 1830,643

    SCM 
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génotypes appartenant à la variété leucomelan comparativement à ceux de la variété reichenbachi qui 

sont de 12.5cm. 

 

 

 

 

 

En conclusion, ce paramètre répartit les génotypes en 3 groupes selon leur longueur de barbe :    

  – les génotypes G124, G44, G81 de la variété leucomelan et G21 de la variété reichenbachi 

présentent les mesurs des barbes les plus élevés de 22,5cm à 21,8cm, suivis par G111, G112, G115 

et G104 de la variété leucomelan et G23, G28, G29,  G35, G48, G49, G52, G66, G70 et  G71 de la 

variété reichenbachi qui montrent des valeurs moyennement élevées de 20,2cm à 21,7cm . 

  – le groupe intermédiaire englobe des  génotypes avec une moyenne variant de 15,30 cm à 19,60 

cm. 

Figure 12(A et B)  : Longueur de la barbe des 139 génotypes de la variété variété 

leucomelan (A) et 76 génotypes de la variété reichenbachi (B) 

 

A 

B 
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   –la plus courte barbe est enregistrée chez les génotypes G3, G10, G9, G82 et G135 de la variété 

leucomelan et G7, G15, G8, G12, G14, G15 et G38 de la variété reichenbachi dont la longueur de 

la barbe varie de 12 cm à 14,80 cm. 

Boudour,(2006) a montré que la moyenne de la longueur des barbes est plus élevée chez les génotypes 

appartenant à la variété richenbachi (14,41cm) que  ceux de la variété leucomelan ( 14,17cm). 

Selon Weyrchi, (1995) les barbes sont des feuilles rudimentaires ayant une fonction photosynthétique, 

alors que de nombreux travaux réalisés sur une large gamme de génotypes de blé dur semblent 

confirmer le rôle de la barbe dans le remplissage du grain en condition de déficit hydrique (Gignac, 

1965 ; Hadjchristodoulou 1985 ; Dib, 1990). 

Il semble également que chez le blé dur, comme l'ont soulignés Hadjchristodoulou, (1985); Dib, 

(1990), que la longueur des barbes est un paramètre morphologique lié à la tolérance au déficit 

hydrique. 

Parailleur, en conditions de déficit hydrique, le rôle de l’épi et des barbes devient plus important que 

celui des dernières feuilles (Johnson et Moss, 1976) du fait de la sénescence de ces dernières ; cela 

est particulièrement vrai chez le blé dur signalé par Gate et al., (1993).  

Selon Teich, (1982), les génotypes barbus sont recherchés surtout dans les zones où le climat est sec 

et chaud, alors que les génotypes sans barbes sont prédominants dans les régions tempérées et 

humides. 

D' après Monneveux, (1991) l'épi et les barbes jouent un rôle important dans la tolérance au stress 

hydrique terminal chez le blé, du fait de l'importance de l'épi dans la photosynthèse et la transpiration 

après l'anthèse. 

3.2.5 Longueur et Largeur de la feuille étendard (LOF/LAF) 

La variété leucomelan possède des feuilles étendards qui varient de 28 cm chez le génotype LG67 à 

38,7cm chez le génotype 31. Les génotypes G 3, G9, G10, G13, G21 et G34 forment les feuilles 

étendards les plus longues, contrairement aux génotypes G5, G19, G30, G60, G77et G80 qui montrent 

des feuilles étendards plus courtes (Fig. 13A). 

Chez la variété leucomelan on enregistre des valeurs de l’ordre de 15,9 à 36,2 cm pour les valeurs 

minimales et de 20,1 à 41,2 cm pour les valeurs maximales, avec écart type de l’ordre de 0,4 à 6,9 

(Annexe 1).  

Chez la variété reichenbachi, la longueur des feuilles étendards s’étale de 22 à 37cm. Pour les 

génotypes G6, G13, G16, G25, G26 et G64 les longueurs sont les plus élevées alors que pour les 

génotypes G3, G4, G27, G28 et G29 elles sont les plus courtes (Fig. 13B). 

La variété reichenbachi montre des valeurs de l’ordre de 19,6 à 35,4 cm pour les valeurs minimales 

et de 23,7 à 39,4 cm pour les valeurs maximales avec un écart type de 0.85 à 6.72 (Annexe 2).  

Les résultats obtenus de l'ensemble des génotypes étudiés montrent une grande variation entre les 

génotypes (fig 14. Annexe 1 et 2), on distingue : 

 – les génotypes qui forment les feuilles les plus longues G62, G13, G25 de la variété reichenbachi 

et les génotypes G18, G31 et G114 de la variété leucomelan. 
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 – les valeurs les plus courtes allant de 18cm chez le génotype G61 de la variété leucomelan  à 29 cm 

chez le génotype G55 de la variété reichenbachi. 

 

 

 

 

 

 

Pour la variété leucomelan la largeur de la feuille étendard varie de 0,8 à 2,8 cm. Les génotypes G35, 

G36, G49, G50, G84 et G85 ont les feuilles étendards les plus larges par contre les génotypes G79, 

G80 et G81, leurs feuilles étendard sont de largeur réduite (Fig. 14A). 

Chez la variété leucomelan, on enregistre des valeurs de l’ordre de 0,6 à 2,3 cm pour les valeurs 

minimales et de 1 à 3,5 cm pour les valeurs maximales, avec un écart type de 0,8 à 2,8 (Annexe1). 

La variété reichenbachi montre des valeurs de l’ordre de 1,3 à 2,6 cm pour les valeurs minimales et 

de 1.8 à 3,4 cm pour les valeurs maximales, avec 0,14 à 0.8 pour écart type (Annexe 2). 

Figure 13(A et B)  : Longueur de la feuille étendard des 139 génotypes de la variété  

leucomelan (A) et 76 génotypes de la variété reichenbachi (B) 

 

 

A 
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Chez la variété reichenbachi la largeur la plus élevée de 2,83 cm est mesurée chez le génotype G47et 

la plus faible de 0,8 cm chez le génotype G79.On observe que les génotypes G20, G21, G39, G40 et 

G75 forment des feuilles étendards de largeur allant de 1,6 à 2,8 cm et les génotypes G 49, G50 et 

G64 développent des feuilles réduites (Fig. 14B). 

 

 

 

 

 

En conclusion pour ce paramètre et à la lumière des résultats obtenus et présentés par les  figures 13 

et 14, les génotypes ayant une longueur et une largeur de la feuille étendard élevées sont 

G2(2,6cm/29,2cm), G3(2,4cm/34,6cm) ,G34(2,5cm/30,1cm), G50(2,5cm/29,5cm), 

G84(2,7cm/30cm), G98(2,8cm/37cm), G106(2,5cm/30cm) G115(2,8cm/33cm), de la variété 

leucomelan et G8(2,6cm/32), G14(2,7cm/33cm), G40(2,8cm/30cm) et G47(2,5cm/33cm) de la 

variété reichenbachi. 

Figure 14 (A et B): Largeur de la feuille étendard des 139 génotypes de la variété 

leucomelan (A) et 76 génotypes de la variété reichenbachi (B) 

 

 

A 
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Selon Casnin et al.,(2013), la surface de la feuille croît avec sa position sur la tige, la feuille étendard 

(ou feuille drapeau) étant souvent la plus grande est d’environ 30 cm2, et à maturité le plant de blé 

dispose d’environ 1,5 à 2 m2 de« voilure ».  

La surface foliaire est un caractère morphologique d’adaptation. (Blum, 1988; Attia , 2007). 

Boyer, (1970) et Hsiao, (1973)   ont montré que, lors d’un déficit hydrique, la plante réagit par une 

diminution de sa biomasse aérienne en particulier la surface de la dernière feuille. La réponse de la 

plante à la sécheresse prend beaucoup de forme, parmi lesquelles, la plus visible est la réduction de 

la surface foliaire, en conséquence à une diminution en nombre et en taille des feuilles (Rawson et 

al., 1977). Wolfe et al., (1992) ont remarqué aussi que la réduction de la surface foliaire suite à la 

réduction de l’élongation cellulaire est l’une des conséquences du déficit hydrique.  

Cependant Johnson et al., (1983) suggèrent que les plantes à surface foliaire plus grande sont 

tolérantes à la déshydratation en maintenant un potentiel hydrique élevé.    

La durée de vie de la feuille étendard estimée par l’évolution de sa surface verte apparaît comme 

révélateur du niveau de fonctionnement de l’appareil photosynthétique en présence de déficit 

hydrique (Austin ,1987 ; Chartzoulakisa et al., 2002 ; Monneuveux, 1991). 

3.2.6 Conclusion   

Les génotypes de la variété leucomelan montrent une longueur du col, une longueur du barbe d’épi, 

une longueur et largeur de la feuille étendard et une hauteur de la plante élevée .la pluparts des 

génotypes de la variété rechenbachi présentent une longueur de l’épi élevée. 

3.3 Paramètres physiologiques 

3.3.1 Chlorophylle totale (CHT) 

Le taux de chlorophylle est déterminé à l’aide d’un chlorophylle mètre. Avant toute mesure, l’appareil 

doit être réglé (nombre de signal par tour) et calibré (N=0). Dans ce protocole le taux de chlorophylle 

est évalué en %. 

La chlorophylle totale chez la variété leucomelan varie de 21,2 à 57%, le taux de chlorophylle est 

plus élevée chez les génotypes G103, G41, G50, G58, G96, G97 et G132 et le plus faible est observé 

chez les génotypes G134, G35, G84, et G6 (Fig. 15A). 

La variété leucomelan enregistre des valeurs de l’ordre de 18,3 à 52,6% pour les valeurs minimales 

et de 24,1 à 61,4% pour les valeurs maximales avec 1,5 à 19,6 pour écart type (Annexe 3). 

Chez la variété reichenbachi le taux de chlorophylle varie de 28,6 à 58,1%, il est plus élevé est révélé 

chez le génotype G25. Les génotypes G22, G39, G73, G4 et G56 avec le génotype G25 forment le 

groupe dont le taux de chlorophylle est important, alors que celui des génotypes G48, G50 et G58 est 

faible (Fig. 15B). Le taux le plus faible est enregistré chez le génotype G20 de 28,6%. 

Chez cette variété, on enregistre des valeurs de 23,5 à 54,3% pour des valeurs minimales, pour les 

valeurs maximales elles sont de 31,8 à 61,9% avec 1,13 à 9,6 pour écart type (Annexe 4). 

A la lumière des résultats obtenus, les génotypes G103 de la variété leucomelan et G25 de la variété 

reichenbachi se distinguent par le plus fort taux de chlorophylle alors que les génotypes 
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G6,G35,G77,G84 de la variété leucomelan et G20, G50 et G58 de la variété reichenbachi forment  le 

groupe des génotypes, dont le taux de chlorophylle est le plus faible. 

 

 

 

 

  

La teneur en chlorophylle est l'un des indices de l'activité photosynthétique (Larcher, 1995). Elle est 

d'une importance particulière à l'agriculture de précision comme un indicateur de l'activité 

photosynthétique. 

La plus grande teneur en chlorophylle des plantes se produit au début de la phase de floraison, et est 

censé de prendre part au processus d’organogenèses (Simova et al., 2001). Il y a habituellement de 4 

à 5 mg de chlorophylle par unité de surface foliaire. Il convient également de souligner que la couleur 

des feuilles de certains cultivars et variétés ne sont pas toujours en corrélation directe avec la 

concentration en chlorophylle. 

Figure 15 (A et B)  : Chlorophylle totale des 139 génotypes de la variété 

leucomelan (A) et 76 génotypes de la variété reichenbachi (B) 

 

B 
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Le contenu de la teneur en chlorophylle et les niveaux d'autres constituantes biochimiques peuvent 

être utilisés comme indicateurs de stress des cultures dans des conditions de carence nutritionnelles, 

ces carences menant à la chlorose peuvent être allégées par l'application d'engrais, ce qui améliore le 

rendement et la qualité des cultures (Cordeiro et al., 1995; Chova et al., 2000). 

D’après l’étude réalisée par Bojović et Stojanović, (2005) sur la teneur de la chlorophylle de 5 

cultivars de blé, les auteurs ont conclu que la détermination de la teneur en chlorophylle comme une 

méthode indirecte d'estimation de la productivité de la végétation et elle représente un bon moyen 

d'acquérir une compréhension de la région photosynthétique des plantes. 

Pour évaluer rapidement la fonction photosynthétique dans un grand nombre de plantes cultivées, 

l'analyse non destructive de la chlorophylle rapide polyphasique une fluorescence (CHLF) transitoire 

a été développé par (Strasser et al., 2000 ; Ştirbeţ et Govindjee, 2011). 

3.3.2 Teneur relative en eau (TRE ) 

La teneur en eau relevée chez la variété leucomelan varie de 0.01 à 0.8 g, les génotypes G110, G4, 

G51, G52, G134, G139 et G114 montrent une teneur  élevée, par rapport aux génotypes G31, G23, 

G42, G73, G82 et G129 dont la teneur et faible (Fig. 16A). 

La variété leucomelan enregistre des valeurs de l’ordre de 0,08 à 0.72g pour les valeurs minimales, 

de 0.2 à 0.8g pour les valeurs maximales, avec 0.04 à 0.2 pour l’écart type (Annexe 3). 

Les mesures de la teneur en eau chez les différents génotypes de la variété reichenbachi sont 

variables, le taux le plus faible est de 0,07g observé chez le génotype G27 et le plus fort de 1,04 chez 

le génotype G58. Les génotypes G19, G36, G48, G58 et G59 forment le groupe dont la teneur en eau 

est plus importante, tandis que les génotypes G26, G27, G37 et G68, ont une teneur en eau la moins 

élevée (Fig.16B).  

Cette variété montre des valeurs de 0.04 à 0.98g pour les valeurs minimales, et de 0.1 à 1.1g pour les 

valeurs maximales, avec 0.02 à 0.28 pour écart type (Annexe 4). 
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L’ensemble des résultats obtenus pour les deux variétés montrent qu’il existe une différence entre les 

génotypes testés ; 

les génotypes G70, G67, G58, G56, G52, G51, G47 de la variété reichenbachi  et les génotypes G111 

et G110  de la variété leucomelan se distinguent par une moyenne élevée. Par contre les génotypes 

G11, G17, G20, G27, G28 ,G30, G39 ,G68 de variété reichenbachi et les génotypes G42, G2, G15, 

G17,G19,G23,G30,G32,G31,G74,G75,G78,G82,G84 ,G85,G98 et G101 de la variété leucomelan 

constituent le groupe qui se caractérise par une moyenne faible. 

 

La teneur en eau joue un rôle important dans le processus de photosynthèse de la plante et de 

l'accumulation de la biomasse du blé, De nombreuses méthodes ont été développées pour récupérer 

la teneur en eau de la feuille à partir des données de télédétection. Toutefois, la validité de ces 

méthodes n'a pas été vérifiée, ce qui limite leurs applications (Zhao et al.,2016). 

Figure 16 : Teneur relative en eau des 139 génotypes de la variété leucomelan (A) et 

76 génotypes de la variété reichenbachi (B) 

 

B 
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Clarck et Mac-Graig, (1982) et Shonfeld et al., (1988) considèrent la teneur relative en eau comme 

étant le meilleur indicateur du statut hydrique, parce que la TRE en plus de sa relation avec le volume 

cellulaire, reflète plus précisément la balance entre l’eau disponible dans la feuille et le taux de 

transpiration, le potentiel osmotique et de turgescence Nouri, (2002). 

Selon l’étude de Sanchz Diaz et Kramer, (1971) sur le blé, les plantes résistantes au stress hydrique 

présentent une faible perte d’eau par unité de surface foliaire et une augmentation de leur potentiel 

hydrique foliaire, en comparaison avec les cultivars sensibles. Nemmar, (1983) et Brinis,(1995) sont 

parvenus à la même conclusion, les variétés de blé qui ont la teneur relative en eau importante sont 

plus tolérantes à la sécheresse. 

Belaifa et Lessard, (2015) ont trouvé que la teneur en eau pour deux variétés de blé dur cultivée en 

Algérie Hedba3/AWLP/Bit et Vitron sont de 11 et 11,5% respectivement. 

Pour pouvoir être entreposé sans risque pendant de longues périodes, le blé doit avoir atteint une 

teneur en eau de 13 à 14 % ( Maaro, 2009) 

Une étude réalisée par (Annie et al .,1929) a confirmé que lorsque les plantes de blé sont cultivées 

dans certaines conditions de croissance constante, il a été rapporté "que la teneur en eau de leur tiges 

et de leurs feuilles augmente jusqu'à un maximum au moment de la floraison et diminue soudainement 

un ou deux jours après les étamines sont extrudé. 

3.3.3 Conclusion  

Nos résultats montrent que la plupart des génotypes de la variété reichenbachi ayant un taux de 

chlorophylle et une teneur en eau élevée avec des moyens globale de 43,99 et 0,43 successivement. 

3.4 Composantes du rendement 

3.4.1 Nombre d'épis par plante ( NE /P) 

Les résultats montrent une faible variation du nombre d’épis chez les 139 génotypes de la variété 

leucomelan. En effet, les valeurs moyennes sont de 3 à 6 épis par plante.  

Les génotypes de la variété leucomelan G3, G4, G13, G14, G15, G50, G51, G52, G97, G98 et G99  

ont un nombre de six épis , les génotypes G25, G26, G74 et  G120 possèdent un nombre de cinq épis, 

en revanche les génotypes G22, G25, G26, G42, G45, G46, G58, G60, G61, G72, G75, G89, G92, 

G108, G109 ne comprenant que trois épis (Fig. 17A).  

Cette variété enregistre des valeurs de 2 à 5 épis pour les valeurs minimales, de 3 à 7pour les valeurs 

maximales, avec 0 à 2.34 pour écart type (Annexe 5). 

Chez la variété reichenbachi, les valeurs moyennes sont également de 3 à 6 épis par plante. Le nombre 

d’épis le plus élevé s’observe chez les génotypes G19, G20, G21, G36, G37 et G74 et le plus faible 

chez les génotypes G3, G5, G6 et G39 (Fig. 17B).  

Les valeurs minimales sont de 3 à 5 épis et de 3 à 7 épis pour les valeurs maximales avec un écart 

type de 0 à 2.82 (Annexe 6). 
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En conclusion, les génotypes G3, G4, G11, G17, G20, G29, G37, G40, G53,  G56,G70, G84 ,G100, 

G103, G116, G127, G138, de la variété leucomelan et les génotypes G1, G8, G10, G11, G12, G13, 

G21, G34, G37, G46, G49, G63 et G74 de la variété reichenbachi, présent  les valeurs  les plus élevés. 

 

 

 

                      

 

 

Le nombre d’épis est surtout lié au nombre de talles par plante (Shanahan et al., 1985). Erroux, (1974) 

indique que la pénurie d’eau et d’éléments nutritifs entraine un avortement des épillets de la base et 

du sommet de l’épi.  

Figure 17 (A et B)  : Nombre d’épis / plantes des 139 génotypes de la variété 

leucomelan (A) et 76 génotypes de la variété reichenbachi(B) 

 

B 
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Selon Fonesca et Patterson, (1968) in Ilkeir et al.,(2010), la stérilité des épillets terminaux dépend du 

peuplement pieds et du coefficient de tallage, elle est fortement influencée par la densité du semis, le 

pourcentage de la levée et les caractéristiques variétales. 

Rashidi et al., (2013) en étudiant 64 génotypes de blé dur,  ont montré que  les génotypes  ayant des 

longs épis et un nombre d’épi par plante élevé, sont prometteurs pour produire des rendements plus 

élevés. Ce trait est l'une des composantes du rendement les plus importantes qui ont un effet positif 

sur le rendement en grain. 

Selon Gate et al., (1993) le nombre d’épi subira une forte diminution si le déficit hydrique intervient 

durant la phase de montée de l’épi . En effet, il est plus courant d’observer, en cas de déficit hydrique, 

des réductions d’environ 10% à 25%du nombre d’épi qui peuvent être compensées par des 

composantes ultérieures (Hochman, 1982 et Deumier, 1987). Cette compensation dépend du parcours 

d’élaboration du rendement et des processus physiologiques liés aux génotypes : durée de vie des 

feuilles, taux de mobilisation des assimilas (Innes et Blackwell ,1981 ; Gate et al., 1990). 

3.4.2 Nombre d'épillets par épi ( NEP /E) 

Le nombre d'épillets par épi varie de 17,7 à 22 épillets/épi chez la variété leucomelan, les génotypes 

G15, G16, G107, G108, G120 et G12 montrent un nombre d’épillets par épi le plus élevé, en 

comparant avec les génotypes G6, G9, G105 et G135 dont le nombre est le plus faible (Fig. 18A).  

Cette variété enregistre des valeurs de 16 à 20 épillets pour les valeurs minimales, de 20 à 23pour les 

valeurs maximales avec 1,41 à 5,65 pour écart type (Annexe 5).  

Quant à la variété reichenbachi ,le nombre d'épillets par épi se situe entre 18 chez le génotype G74 

et 22 épillets/épi est observé chez le génotype G8. Les génotypes G14, G22, G40, G42, G47, G75 et 

G76 se caractérisent par une densité d’épillets plus importante. Les plus faibles nombre d’épillets/épi 

est enregistré chez les génotypes G9, G12, G37, G44, G51 et G62 (Fig. 18B).  

Cette variété enregistre des valeurs de 17 à 20 épillets pour les valeurs minimales, de 19 à 25pour les 

valeurs maximales avec 0,47 à 4,24 pour écart type (Annexe 6).  

La moyenne du nombre d'épillets par épi enregistrée est de 19.8 épillets/épi chez la variété 

leucomelan, alors qu’il est de 15 épillets/épi chez la variété reichenbachi. 
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L'ensemble des génotypes étudiés montrent que les valeurs les plus élevées sont entre 20 et 22, à 

l’opposé des génotypes ayant des valeurs entre 17,7 et 19,7. Ces résultats sont en accord avec ceux 

rapportés par Zečević et al.,(2009) ; Acevedo et al.,(2002) ; Ashfaq et  al.,(2003) in  Khan et al., 

(2010). 

Le nombre de grains par épi  dépend du nombre d’épillets par épi et du nombre de grains par épillet. 

Ces deux composantes s’élaborent progressivement entre fin tallage et floraison. Cependant, au sein 

de l’épi, tous les grains ne sont pas égaux : les épillets du milieu de l’épi, et les fleurs latérales au sein 

Figure 18(A et B)  : Nombre d'épillets /épi des 139 génotypes de la variété 

leucomelan (A) et 76 génotypes de la variété reichenbachi (B) 

 

B 

A 



                                                                                      

                                                                             Chapitre III : Résultats et discussion 

 

66 
 

d’un épillet (dans le cas du blé) sont prioritaires, et sont donc en théorie toujours présents sauf 

accident, à l’opposé des épillets du haut ou du bas de l’épi, où des fleurs du centre de l’épillet qui 

peuvent fréquemment disparaitre au  cours du stade montaison ( Arvalis,2016). 

Le rendement en grain est sous grande influence des propriétés des épis, et l'interdépendance et la 

corrélation entre la longueur de l’épi et le nombre d'épillets par épi (Martincic et al., 1996). 

Le nombre d'épillets par épi joue un rôle très important dans l'augmentation possible du rendement 

en grain de nouveaux génotypes. Tous les fleurettes épillets ne sont pas fertiles et le nombre de 

fleurons fertiles dépend considérablement du génotype et des facteurs écologiques (Sabo et al., 2002). 

Les épillets apicales et basales sont souvent stériles, et dans chaque épillet le troisième fleuron (en 

comptant à partir de la base) est souvent stérile et le quatrième fleuron généralement stérile. En dehors 

de cette différence, les épillets et les fleurettes sont indiscernables à l'échéance (Stewart, 1950). 

Les génotypes ont la plus grande part dans l'expression du nombre d'épillets stériles par épi (57,45%) 

ont ce qui signifie que la stérilité des épis dépend la plupart du temps des facteurs génétiques, (Zečević 

et al ., 2009).  

3.4.3 Nombre des grains par épi (NG/ E) 

Le nombre de grains par épi est moyen dans l'ensemble chez tous les génotypes de la variété 

leucomelan, leur nombre varie de 28 à 74 grains par épi. Les génotypes G11, G57, G105, G106 et 

G122 constituent le groupe le plus performant, par contre, les génotypes G98, G99, G100, G111, 

G125 , G126 et G135 forment le groupe le moins performant et le reste des génotypes possèdent des 

valeurs intermédiaires (Fig. 19A. Annexe 5). 

L’analyse de la variance à un facteur  pour les génotypes de la variété leucomelan révèle une 

différence très hautement significative (F=5,535***à α=0.0001) (Tab.24). 

Tableau 24 : Le test de Newman - Keuls  du nombre de grains par épi de la variété leucomelan 

 

Pour la variété reichenbachi le nombre de grains est de 28 à 71.Les génotypes G13, G14, G37, G38 

et G44 développent plus de grains/épi, contrairement aux génotypes17,18,49 et 50 dont le nombre de 

grains /épi est le moins élevé  (Fig. 19B. Annexe 6). 

L’analyse de la variance à un facteur  pour les génotypes de la variété reichenbachi montre une 

différence très hautement significative (F=14,241***à α=0.0001) (Tab.25). 

 

 

 

 

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 138 15075,462 109,242 5,535 < 0,0001

Résidus 278 5486,896 19,737

Total 416 20562,359

   SCM 
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Tableau 25: Le test de Newman - Keuls du nombre de grains par épi de la variété reichenbachi.  

 

 

La moyenne du nombre de grains par épi est de 46,5 grains/épi chez la variété leucomelan, et de 49.5 

grains/épi chez la variété reichenbachi. 

 

 

 

 

 

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 75 18388,419 245,179 14,241 < 0,0001

Résidus 152 2616,974 17,217

Total 227 21005,393

Figure 19(A et B) : Nombre de grains/épi des 139 génotypes de la variété leucomelan 

(A) et 76 génotypes de la variété reichenbachi (B) 

 

B 

A 

   SCM  
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L’analyse de la variance à un facteur  globale des deux variétés rapporte une différence très hautement 

significative de (F= 8,542 *** à α=0.0001) (Tab.26) et met en évidence plusieurs groupes (Annexe 

10). Les principaux sont: 

– les génotypes G12, G36, G53, G44 de la variété leucomelan et le génotype G120 de la variété 

reichenbachi qui se distinguent par une moyenne élevée, formant le groupe le plus performant.  

– lesgénotypes G31, G48, G40, G16, G57, G70, G68, G 71, G41, G63, G58,G1, G26, G20, 

G50, G33, G49, G32, G62, G18, G17 de la variété reichenbachi et les génotypes G105, G110, 

G83 ,G88, G66, G84, G67, G89, G104, G100, G111, G135, G126, G125, G99 , G98 G124, , 

G134, G101, G103, G86, G87, G46, G91, G23, G38, G13, G54, G65, G58, G82, G12, G45, 

G37, G22 et G113 de la variété leucomelan constituent le groupe qui se caractérise par une 

moyenne faible (Annexe 5,6 ). 

Tableau 26 : Le test de Newman - Keuls du nombre de grains par épi des deux variétés leucomelan 

et reichenbachi 

 

 

Le nombre de grains par épi est une caractéristique variétale très influencée par le nombre d’épi/m² 

(Couvreur, 1981), il agit directement sur le nombre de grains /m². 

Les résultats recueillies pour ce paramètre rejoignent ceux de Couvreur, (1981) ; Nachit (1986) ; 

Hamada, (2002) ; Knezevic1 et al .,(2012) qui ont montré que le nombre de grains par épi joue un 

rôle très important dans la variabilité de rendement et dépend de la fertilité des épillets. 

L’amélioration de rendement passe nécessairement par le raisonnement de nombre de grains par épi 

qui explique 75% des variations du rendement. 

Le nombre de grains par épi est une composante directe de rendement, qui dépend de la longueur et 

la densité d’épis. Le nombre de grains est un trait très variable, résultant du nombre d'épillets et du 

nombre de fleurs par épillet, d'une part, et du succès de fertilisation et mise en grains dans les fleurs, 

d'autre part (Madic et al., 2009 ; Nazco et al., 2012). 

 Knezevic et al.,(2012) ,ont montré que le génotype et l'environnement ont une influence sur la 

variation du nombre de grains par épi et ont trouvé une valeur moyenne  variant de 54,56 grains de 

cultivar Yougoslave, à 77,83 grains dans le cultivar Tanjugovka. 

Au cours de la montaison, le manque d'eau affecte le rendement suite à la diminution de la fertilité, 

ce qui réduit le nombre de talles fertiles (talles épis) et le nombre de grains par épi (Eck, 1986 ; 

Boulassel, 1998). Le rendement augmente avec l'augmentation du nombre de grains . 

Par ailleurs plusieurs auteurs entre autres Ben Abdallah, (1993) et Zair, (1994) rapportent que le 

déficit hydrique du printemps a un effet qui se manifeste surtout sur le nombre de grains par épi. 

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 214 34450,940 160,986 8,542 < 0,0001

Résidus 430 8103,871 18,846

Total 644 42554,810

  SCM 
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Selon Buckman, (1990) la densité de la culture est fonction du nombre de grains et de la survie des 

plantes. 

3.4.4 Poids des grains par épi 

La variété leucomelan montre des valeurs de poids de grains par épi allant de 1.05 à 4.19 g. Ce poids 

est élevé chez les génotypes G15,G16,G39,G70,G71,G95,G96 et G119 et réduit pour les génotypes 

G11,G12,G41,G75,G104 et G105 (Fig.20A) . 

Cette variété enregistre des valeurs de 1.05 à 3.45g pour les valeurs minimales et de 1.73 à 4.19g pour 

les valeurs maximales avec un écart type de 1.39 à 3.82 (Annexe 5). 

L’analyse de la variance montre une différence très hautement significative pour le poids des grains 

par épi chez la variété leucomelan (F= 2,388*** à α=0.0001) (Tab.27). 

Tableau 27 : Le test de Newman - Keuls du pois des grains par épi de la variété leucomelan  

 

 

Chez la variété reichenbachi, le poids des grains est de l’ordre de 1.11 à 3.5g .Il est plus élevé chez 

les génotypes G11, G13, G23, G25,G52 et G75 de (2,3 à 2,97g ) et plus faible chez les génotypes G1, 

G5, G26, G41 et  G56 de (1,25 à1,98g)  (Fig. 20B). 

La variété reichenbachi montre des valeurs de l’ordre de 1.11 à 2.74g pour les valeurs minimales et 

de 1.4 à 3.5g pour les valeurs maximales avec un écart type de 1.25 à 2.97 (Annexe 6). 

L’analyse de la variance révèle une différence très hautement significative de F=2,778*** à α 

=0.0001 entre ces différents génotypes (Tab.28). 

 

Tableau 28 : Le test de Newman - Keuls du pois des grains par épi pour la variété reichanbachi 

 

 

 

 

 

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 138 42,654 0,309 2,388 < 0,0001

Résidus 278 35,980 0,129

Total 416 78,634

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 75 20,292 0,271 2,778 < 0,0001

Résidus 152 14,805 0,097

Total 227 35,097

   SCM 

  SCM 
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Par ailleurs l’analyse de la variance globale des deux variétés montre une différence très hautement 

significative pour ce paramètre (F=2,491*** à α=0.0001) entre les génotypes considérés (Tab.29). 

Tableau 29 : Le test de Newman - Keuls du poids des grains par épi des deux variétés  leucomelan et 

reichanbachi 

 

Source ddl Somme des carrésCarré moyen F de Fisher Pr > F

Modèle 214 62,967 0,294 2,491 < 0,0001

Résidus 430 50,785 0,118

Total 644 113,752

Figure 20(A et B) : Poids des grains/épi des 139 génotypes de la variété 

leucomelan (A) et des76 génotypes de la variété reichenbachi (B) 

 

A 

B 

 SCM  
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Deux composantes déterminent le rendement en grains chez les céréales : le nombre de grains par 

unité de surface et le poids du grain. L’élaboration de ces deux composantes se déroule en des 

périodes et phases dont l’étude se révèle d’importance capitale. Chez le blé, la phase de croissance 

du grain conditionne en large partie le rendement en grain final à travers son action sur le poids du 

grain (Erchidi et al., 2000). 

3.5.4 Conclusion 

Il est à signaler que les génotypes de la variété rechenbachi présentent un nombre d’épillets par épi 

et un nombre de grains par épi plus élevés comparent avec les génotypes de la variété leucomelan. 

3.5 Etude de la variabilité 

Pour comparer la variabilité des deux variétés, une analyse en composantes principales(ACP) est 

effectuée sur une matrice de données d’une population de 215 génotypes appartenant aux variétés 

leucomelan et reichenbachi en fonction des 11 variables (LEP, LB, LC, HP, CHT, LAF, LOF, NE, 

EP, NG, PG) considérées dans cette étude. 

 

L’analyse en composantes principales a permis de mettre en évidence que les 4 axes fournissent une 

information de 18.5%, 12.25%, 10.96% et 10.04% respectivement soit un total de 52 ,11% (Tab.28). 

 

Tableau 30 : Contribution à la variation totale des principaux axes 

 
 

3.5.1 La matrice des corrélations des variables 

 

L’analyse de corrélations entre les paramètres mesurés montre l’existence de liaisons positives et 

négatives entres ces paramètres, celles-ci varient d’une faible à une forte liaison (Tab.31). 

Il apparait que la longueur d’épi (LEP) est positivement et moyennement corrélée avec la hauteur de 

la plante(HP) r=0.47. 

La longueur du col (LC) est positivement corrélée avec la hauteur de la plante(HP) r=0.55. 

  Tableau 31: Matrice des corrélations entre les variables. 
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3.5.2 Etude des variables 

 

D'après la figure (21 ) soit le plan (1-2) apporte une information de  30,75%. L'axe 1 est formé du 

côté positif principalement par les variables : la longueur d’épi(LEP), la hauteur de la plante(HP) et 

la longueur du col (LC). Cette analyse montre que ces variables morphologiques semblent 

déterminantes dans l'élaboration végétale. Cet axe peut donc être qualifié comme axe morphologique. 

 

Les variables qui participent à la constitution de l'axe 2 sont : le nombre de grains/epi  

(NG/E) et le poids de grains/épi (PG/E) du côté positif. Cet axe est un axe de rendement. 

 

Sur le plan (1-3), l'axe 3 avec 10.96% d'information est formé du côté positif par la largeur de la 

feuille étendard (LAF) et du côté négatif par la longueur de la feuille étendard(LOF) (Fig. 21 B). 

Le plan (1-4), la figure 21 C, montre que l’axe 4 est déterminé du côté positif par le nombre d’épillets 

par épi (NE) et la chlorophylle totale (CHT). 

On remarque que dans ce plan les deux axes 1 et 4 ne sont pas représentés du côté négatif. 

 

 

 
 

 

 
Figure 21(A, B, C): Cercles de corrélations des variables dans les plans (1-2 A),le plan (1-3 B) et le  

plan (1-4 C) 

 

B A 

C 
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3.5.3 Etude des individus 

 

La dispersion des individus est étudiée dans les trois plans 1-2, 1-3 et 1-4.L'analyse en composantes 

principales a permis de répartir les différents génotypes des deux variétés en groupes très distincts. 

 

Dans le plan 1-2 la représentation graphique des génotypes montre une large dispersion des nuages 

des points appartenant aux deux variétés étudiées. Toutifois beaucoup sont concentrés dans la partie 

médiane du plan. 

Les génotypes G8, G12, G23, G26, G30, G43, G44, G45,  G49, G53, G113,G119 et G121de la variété 

leucomeulan et les génotypes G4, G5, G19, G20, G33, G34, G39, G42, G43, G44, G45, G49, G50, 

G51, 19, 32, 67 et  70 de la variété reichenbachi forment un nuage du côté positif de l’axe 1 (Fig.22). 

Ces génotypes se caractérisent par une hauteur de la plante, une longueur du col, une longueur d’épi 

et longueur du barbe élevé. 

 
Figure 22 : Représentation graphique des 215 génotypes des deux variétés leucomelan et 

reichenbachi dans le plan 1-2 de  

l’ACP. 
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Dans ce plan, il apparait également la formation d’un nuage du côté positif de l’axe comprenant les 

génotypes G12,  G17,  G19 , G23,  G40,  G114,  G116,  G129,  G130,  G131,  G145 de la variété 

leucomelan et les génotypes G13, G37, G38, G40 et G46 de la variété reichenbachi lesquels 

présentent un nombre de grains (NG) et un poids de grains/épi (PG ) élevés contrairement aux 

génotypes G08, G112, G113, G135, G148  de la variété leucomelan et les génotypes G7, G36 de la 

variété reichenbachi qui  constituent un groupe se situant du côté négatif. 

 

le plan 1-3 montre une dispersion plus large des génotypes et  fait ressortir sur l’axe 3, deux nuages 

qui s’opposent par la largeur de la feuille étendard (LAF) et la longueur de la feuille étendard 

(LOF).On observe du coté positif de cet axe, le nuage des points comprenant les génotypes G38, G50, 

G52, G53, G60,  G79, G80, G82, G83, G90, G91, G92, G93, G107et  G125 de la variété leucomelan 

et les génotypes  G9, G18, G19et G41 de la variété reichenbachi qui se distinguent par une taille 

importante de la feuille étendard ,à l’inverse qui se trouvent du coté négatif de l’axe les génotypes 

G9,  G35, G37, G45, G87, G88, G89, G110,G113 et G147 de la variété leucomelan et les génotypes 

G5, G35, G38 et G82 de la variété reichenbachi signifiant des plantes à feuille étendard plus petite 

(Fig.23). 

 
Figure 23: Représentation graphique des génotypes des 2variétés leucomelan et reichenbachi dans 

le plan 1-3 
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Sur le plan 1-4  la dispersion des génotypes laisse apparaitre du coté positif de l’axe 4 un nuage 

constitué par les génotypes G25, G30, G42, G61, G62, G72, G86, G97, G104, G111, G118, G124 et 

G132 appartenant à la variété leucomelan et les génotypes G2,G14, G21, G31, G32, G39, G56, G63, 

G64, G67, G73 et G76 de la variété reichenbachi. Ces génotypes se caractérisent par un nombre 

d’épillets par épi (Nbr Ep /Ep) élevé et un taux de chlorophylle (CHT) important. En revanche du 

coté négatif le nuage est formé des génotypes G22, G22, G34, G39, G57, G90, G123, G128 et G134 

de la variété leucomelan et des génotypes G18,G30 et G57 de la variété reichenbachi dont le nombre 

d’épillets par épi et la chlorophylle sont réduits (Fig 24). 

 
Figure 24 : Représentation graphique des génotypes des 2 variétés dans le plan 

1-4 

Dans certains travaux, il apparaît que la hauteur de la plante et le rendement sont corrélés de façon 

positive. Cependant, d’autres études réalisés par Bouzerzour et Hafsi, (1993) ; Meziani et al., (1993) 

; Hamada (2002) ont montré que les variétés à paille courte produisent mieux que celles à paille haute 

en zones semi-arides. 

 

L’étude du col a toutefois un déterminisme génétique plus complexe que celui de la hauteur de la 

plante (El- Hakimi, 1995) .Le rôle de ce caractère s’expliquerait par les quantités d’assimilas stockés 
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dans cette partie de la plante susceptibles d’être transportés vers le grain en conditions de déficit 

hydrique terminal (Gate et al,.1993). 

 

Les composantes du rendement entrent en concurrence entre elles, mais l’intensité de cette 

concurrence va dépendre des conditions de croissance (rayonnement, eau, azote) et de la variété, 

(Deswarte,2016) .L’analyse des composantes du rendement des céréales est aujourd’hui un outil pour 

porter un diagnostic sur le système de cultures en vue de leur amélioration (Maynard et al., 1994 ; 

Maachi, 2005). 

 

Triboi et Ollier, (1990) ont montré un faible rendement en grains chez les populations à épis longs, 

qu’ils expliquent par la stérilité de leurs épillets. Alors que pour les populations à épis courts, les 

rendements sont élevés liés à la fertilité de leurs épillets. l’étude réalisée par Kahali, (1995), a montré 

que le rendement est lié positivement à la longueur de l’épi. 

 

Le nombre de grains /épi et le poids de grains/épi sont les composantes principales du rendement, 

elles sont influencés par les caractéristiques variétales (Belaid, 1987).  

 

Le rendement en grains par plante peut être amélioré en sélectionnant les génotypes ayant plus des 

épillets par épis, le nombre de grains par épis et le poids du grain par épis (Chowdhry et al.,2000 ; 

Ashfaq et al.,2003). 

 

Meynard, (1 987) rapporte que lorsque le remplissage du grain se fait dans des conditions de 

croissance favorables, le poids de l’épi au stade épiaison est un bon indicateur du rendement. 

Baldy, (1973)   a montré que dans les conditions du milieu non limitantes les génotypes à feuilles 

étendards relativement grandes ont toujours un rendement en grains supérieur. Par contre, Gate, 

(1995) montre que dans les situations d’alimentation hydrique limitée ce paramètre peut être utilisé 

comme un indice de sélection pour obtenir un rendement élevé, parce que les génotypes à petite 

surface foliaire tolèrent mieux le déficit hydrique par rapport aux variétés à grande surface foliaire. 

 

3.5.4 Conclusion  

 

L'analyse en composantes principales a permis de mettre en évidence la formation de 8 groupes qui 

se différencient par les aspects phéno- morpho-physiologiques et les composantes des rendements : 

– le premier groupe est formé par certains génotypes appartenant à la variété leucomeulan et à 

la variété reichenbachi , regroupant les plantes les plus développées par rapport au longueur 

du col, hauteur de la plante longueur d’épi et longueur de la barbe (paramètres 

morphologiques).  

– le deuxième groupe constitué par un certain nombre de génotypes dont les plantes sont moins 

développées. 

– le troisième groupe comprenant quelques génotypes de la variété leucomelan et 5 de la variété 

reichenbachi qui se caractérisent par un rendement plus élevé. 

– le quatrième groupe composé de 5 génotypes de la variété leucomelan 

et seulement de 2 génotypes de la variété reichenbachi comprend les plantes les moins 

performantes de point de vue rendement. 
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–  le cinquième groupe comprend 11 génotypes de la variété leucomelan et 4 

génotypes de la variété reichenbachi se caractérisant par une largeur de la feuille 

étendard importante.  

– le sixième groupe est formé de 10 génotypes de la variété leucomelan et 4 génotypes de la 

variété reichenbachi dont les plantes se distinguent par une longueur de la feuille étendard 

élevée.  

– le septième groupe est constitué de 10 génotypes de la variété leucomelan et 4 génotypes 

de la variété reichenbachi qui possèdent un nombre d’épillets par épi élevé et un 

fort taux de chlorophylle.   

– le huitième groupe comprenant 10 génotypes de la variété leucomelan et 3 

génotypes de la variété reichenbachi s’oppose au précédent par de faibles  

taux de la chlorophylle et du nombre d’épillets par épi. 

 

3.6. Analyse des marqueurs moléculaires 

 

Deux types des marqueurs RAPD et ISSR sont utilisés pour essayer de déterminer le polymorphisme   

Intra et inter- variétale d’une accession de génotypes sélectionnés à partir des résultats obtenus des 

paramètres phéno-morpho-physiologiques et rendement. 

 

3.6.1 Analyse du marqueur RAPD 

Les marqueurs RAPD sont des marqueurs dominants qui sont largement utilisés dans la cartographie 

génétique et l'identification des loci liés à différents traits, en raison de leur simplicité (moins 

coûteuse), de leur rapidité et de la fiabilité des résultats. Pour cette raison on a utilisé 2 fois cette 

technique, la première fois avec 50 génotypes et 10 amorces .La deuxième fois on a sélectionné parmi 

les 50 génotypes ,20 les plus proches génétiquement en utilisant différentes amorces et différents 

protocoles et techniques d’analyse. 

 

3.6.1.1 Analyse des marqueurs  RAPD pour cinquante génotypes  

 

La qualité des échantillons d'ADN génomique dilué et purifié a été vérifiée par électrophorèse sur des 

gels d'agarose à 1% (fig.25). 
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               Figure 25: Electrophorègramme de 50 génotypes de blé dur des deux variétés 

                                          leucomelan (L) et rechenbachi (R) 

 

Les 10 amorces que nous avons utilisées ont répondu positivement en nombres de bandes/amorce et 

de nombreuses bandes se sont avérées polymorphes. Chaque bande correspond à l’amplification de 

la séquence d’ADN amplifiée (Fig.26 ). 

 

Les fragments d'ADN amplifiés se situent entre  0 et  6 bandes. Les différentes amorces produisent 

un nombre d’amplificats allant de 2 pour l’amorce RAPD b3 à 7 pour l’amorce RAPD b10, la taille 

des fragments amplifiés s’échelonnent entre 100 à 1600pb. Il apparaît que sur les 38 fragments 

obtenus, 33 sont polymorphes (Tab.32 ). 

 

Amorce RAPD L6 

 

L’amorce RAPD L6 a montré 4 bandes au total avec un poids moléculaire de 500 pb, 300pb, 220pb 

et 100 pb respectivement , 2 bandes polymorphes dont les poids moléculaire sont de 500 pb et 220pb 

et 2 bandes monomorphes avec un poids moléculaire de 300pb et 100bp  avec un polymorphisme de 

50% pour l’ensemble des génotypes. 

Les génotypes G95, G28, G92, G120, G15, G26 et G119 de la variété leucomelan et G59, G63 de la 

variété reichenbachi sont caractérisées par 4 mêmes bandes dont les poids moléculaires sont de 100 

pb, 220pb, 300pb et 500 pb respectivement. 

Les génotypes G61, G138, G93, G17, G99, G74, G111, G136, G137 et G57 de la variété leucomelan  

et G35,G38,G41,G67,G53,G52,G75 et G72 de la variété reichenbachi montrent 3 bandes dont 2 sont 

monomorphes et 1 bande polymorphe avec un poids moléculaire de 220pb. (Tab. 32 et Fig. 26 A). 
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Figure 26(A ): Diagramme éléctrophorétique RAPD des 50 génotypes des deux variétés  

leucomelan et reichenbachi générés par l’amorce RAPDL6 

 

Amorce RAPD L4 

L’amorce RAPD L4 a révélé 3 bandes au total avec les poids moléculaires de 600 pb, 350pb et 150 

pb respectivement, 1 bande monomorphe avec un poids moléculaire de 600pb et 2 bandes. Le taux 

de polymorphisme est de 66%. 

Les génotypes G28 de la variété leucomelan et G26,G15 et G75 de la variété reichenbachi présentent 

1 seule bande de  poids moléculaire égal à 600pb (Tab. 32 et Fig. 26 B). 

 

 
 

Figure 26(B) : Diagramme éléctrophorétique RAPD des 50 génotypes des deux variétés  

leucomelan et reichenbachi générés par l’amorce RAPDL4 

 

 

                                             RAPD par l’amorce RAPD L6 

                                            RAPD par l’amorce RAPD L4 

 

( A) 

(B) 
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Amorce RAPD L2 

L’amorce RAPD L2 a permis d’enregistrer 4 bandes au total avec des poids moléculaires de 680 pb, 

400pb, 380pb et 125 pb respectivement. Les produits de l’amplification issus de cette amorce 

montrent un polymorphisme de 100%. Les génotypes G57 et G119 de la variété leucomelan 

présentent le nombre de bandes le plus élevé de 4 bandes, alors qu’aucune bande n’est enregistrée 

chez les génotypes G26, G36, G31, G19 et G72 de la variété reichenbachi (Tab. 32 et Fig. 26 C). 

Figure 26(C) : Diagramme éléctrophorétique RAPD des 50 génotypes des deux variétés 

leucomelan et reichenbachi générés par l’amorce RAPDL2 

Amorce RAPD b10 

L’amorce RAPD b10 a révélé au total 7 bandes polymorphes de poids moléculaire de 1600 pb, 

1500pb , 800pb, 660pb, 455pb, 359pb et 255 pb respectivement. Les génotypes G26, G18 et G52 de 

la variété reichenbachi présentent 6 bandes communes dont le poids moléculaire est de 255 pb,359pb, 

455pb, 660pb, 1500pb et 1600 pb respectivement. Chez le génotype G19 de cette variété aucune 

bande n’a été détectée (Tab. 32 et Fig. 26 D). 

 

                                             RAPD par l’amorce RAPD L2 

 

                                                  RAPD par l’amorce RAPD b10 

 

(C) 

(D) 

Figure 26(D ): Diagramme éléctrophorétique RAPD des 50 génotypes des deux 

variétés reichenbachi et leucomelan générés par l’amorce RAPDb10 
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Amorce RAPD b13 

Les produits de l’amplification issus de cette amorce montrent un polymorphisme de 100%, 

l’ensemble des génotypes des deux variétés enregistrent au total 3 bandes polymorphes avec les poids 

moléculaires de 550 pb, 390pb et 245 pb. 

L’ensemble des génotypes de la variété reichenbachi résultent les trois bandes. Les génotypes G61, 

G138, G139, G99, G72, G120, G15, G57 de la variété leucomelan et les génotypes G31, G32, G63, 

G53, G52 de la variété reichenbachi presentent les mêmes 2 bandes avec les poids moléculaires de 

390pb et 550pb.  (Tab. 32 et Fig. 26 E). 

 
Figure 26(E) : Diagramme éléctrophorétique RAPD des 50 génotypes des deux variétés  

leucomelan et reichenbachi générés par l’amorce RAPD b13 

Amorce CRAPD1 

L’amorce CRAPD1 a montré que 3 bandes avec des poids moléculaires de 1550 pb, 1100pb et 560 

pb respectivement. Les 50 génotypes sont hautement polymorphes avec un taux de 100%. 

Les génotypes  G28,G61,G74,G20,G88,G132 de la variété leucomelan et G31,G4 et G52 de la variété 

reichenbachi ne donnent qu’une seule bande avec un poids moléculaire de 1550 pb (Tab. 32 et Fig. 

26 F). 

 
Figure 26(F) : Diagramme éléctrophorétique RAPD des 50 génotypes des deux variétés 

leucomelan et reichenbachi générés par l’amorce CRAPD1 

                                             RAPD par l’amorce RAPD b13 

 

(E) 

(F) 
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Amorce CRAPD2 

L’amorce CRAPD2 montre 3 bandes avec des poids moléculaires de 1200 pb , 645pb et 220 pb et 

un polymorphisme de 100%. Elle se révele comme étant un marqueur spécifique pour le génotype 

G 132 de la variété leucomelan [ 220 pb (+)]  (Tab. 32 et Fig. 26 G). 

 

 

Figure 26(G) : Diagramme éléctrophorétique RAPD des 50 génotypes des deux variétés  

leucomelan et reichenbachi générés par l’amorce CRAPD2 

Amorce RAPD b3 

L’amorce RAPD b3 montre 2 bandes polymorphes avec des poids moléculaires de 254 pb et 110 pb. 

Cette amorce s’est révelée un marqueur spécifique pour le génotype G15 de la variété leucomelan [ 

110pb (+) ]. Les génotypes G45et G15 de la variété leucomelan et G18,G14,G63,G41 et G75de la 

variété reichenbachi ont enregistré une seule bande (Tab. 32 et Fig. 26 H). 

Figure 26 (H) : Diagramme éléctrophorétique RAPD des 50 génotypes des deux variétés 

leucomelan et reichenbachi générés par l’amorce RAPDb3 

 

 

                                             RAPD par l’amorce CRAPD 2 

 

                                             RAPD par l’amorce RAPD b3 

 

(G) 

H 
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Amorce RAPD b4 

L’amorce RAPD b4 a détecté 4 bandes avec les poids moléculaires de 900 pb, 669pb, 280pb et 165 

pb respectivement et un polymorphisme de 100%.Ces 4 bandes sont enregistrées chez les génotypes 

G93, G193 de la variété leucomelan et G19 et G14 de la variété reichenbachi (Tab. 32 et Fig. 26 I). 

 
Figure 26 (I) : Diagramme éléctrophorétique RAPD des 50 génotypes des deux variétés 

leucomelan et reichenbachi générés par l’amorce RAPDb4 

Amorce RAPD b5 

L’amorce RAPD b5 montre 5 bandes polymorphes de poids moléculaires respectivement de 1000 

pb, 850pb, 700pb, 529pb et 235 pb avec un taux de polymorphisme de 100%. 

Les 6 génotypes G28, G61, G138, G139, G111 et G136 de la variété leucomelan, enregistrent les 5 

mêmes bandes.Les génotypes G45, G132, G113de la variété leucomelan ne présentent aucune 

bande (Tab. 32 et Fig. 26 J). 

 
Figure 26 (I) : Diagramme éléctrophorétique RAPD des 50 génotypes des deux variétés 

leucomelan      et reichenbachi générés par l’amorce RAPDb5.  

                                             RAPD par l’amorce RAPD b5 

 

I 

J 
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Comparaison des taux de polymorphisme des 10 amorces 

 

Le pourcentage de polymorphisme des dix amorces est de 92.10%, alors que celui des amorces RAPD 

L2,RAPD B10,RAPD B13,RAPD D1,RAPD D2,RAPD b3,RAPD b4 et RAPD b5  est plus élevé 

égal à 100%, suivi de l’amorce RAPD L4 avec 66%, puis l’amorce RAPD L6 avec 50% (Tab.33).  

 

Tableau 33: Taux de polymophisme des 10 amorces RAPD  des 50 génotypes des 2 variétés 

leucomelan et reichenbachi .  

 

Amorce RAPD  Bande 

total 

Bande 

monomorphiques 

Bande 

polymorphique 

%de 

polymorphisme 

unique non 

unique 

RAPD L6 4 2 0 2 50% 

RAPD L4 3 1 0 2 66% 

RAPD L2 4 0 0 4 100% 

RAPD B10 7 0 0 7 100% 

RAPD B13 3 0 0 3 100% 

CRAPD 1 3 0 0 3 100% 

CRAPD 2 3 0 1 2 100% 

RAPD b3 2 0 1 1 100% 

RAPD b4 4 0 0 4 100% 

RAPD b5 5 0 0 5 100% 

 

 

Ces résultats ont été comparés à d'autres travaux réalisés sur le blé rapportés dans la littérature.  

Thomas et al., (2006) ont observé 246 fragments polymorphes avec 41 marqueurs RAPD pour la 

caractérisation du blé commercial indien. Ojaghi et Akhundova, (2010) ont déterminé 273 bandes 

polymorphiques parmi 102 accessions de blé diploïdes, alors que Akar et Ozgène,(2007) ont détecté 

89,96% de bandes polymorphes dans des variétés locales de blé dur turc, ce qui est se  rapproche des 

résultats de notre étude. 

 

Alors que Joshi et Nguyen, (1993) ont obtenu seulement 18 amorces avec 65% de polymorphisme 

chez 15 variétés de blé tendre. De même, Mukhtar et al., (2002) ont observé 64,38% de 

polymorphisme parmi 20 génotypes sélectionnés avec 50 amorces aléatoires. De même que Ahmed 

et al., (2010) qui ont évalué 32 lignées avancées de blé avec un taux de polymorphisme de 61,4% 

générées par 15 amorces. 

 

Fadoul et al., (2013) ont évalué la diversité génétique des cultivars de blé hexaploïde localement 

cultivés au Soudan en utilisant 21 amorces et ont trouvé 65,5% de polymorphisme .  

Une étude réalisée par Cifci et Yagdi, (2012) sur 16 variétés de blé tendre turc en utilisant des amorces 

RAPD, ont obtenu une similarité génétique variant de 0,316 à 0,860.  
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Sadigova et al., (2014) ont utilisé 22 amorces RAPD de poids moléculaire variant de 160 à 2800 pb. 

de 33 génotypes de blé. Les 22 amorces ont montré 374 bandes dont 315 sont polymorphes. Pour 

chaque amorce, le nombre de bandes variait de 8 à 30, avec une moyenne de 17. 

 

La classification hiérarchique des marqueurs moléculaires RAPD répartit les différents génotypes en 

deux clusters distincts de similarité équivalente de 100%.  

 le premier cluster comporte un seul génotype G67 de la variété reichenbachi qui diffère 

totalement des autres génotypes des deux variétés leucomelan et rechenbachi (similarité 0 %). 

 le deuxième cluster se divise en deux groupes : 

    – le premier groupe contient les génotypes G57 et G119 de la variété leucomelan avec une forte 

     similarité de 72,7%. 

    – le deuxième groupe se subdivise en 7 sous-groupes : 

      –le premier sous-groupe englobe quatre génotypes G14, G45, G120 et G92 de la variété      

leucomelan, dont les deux premier génotypes sont identiques avec une71 ,2% de similarité et les 

génotypes G120 et G92 présentent une similarité de76,9%.Alors que le génotype 45 est corrélé à une 

forte similarité équivalente à 92,3% avec le génotype G120. 

     –le deuxième sous-groupe regroupe les 10 génotypes G26, G93, G137, G20, G88, G93, G138, 

G28 et G61 de la variété leucomelan  et G38,G36 de la variété reichenbachi avec une similarité qui 

vari de73,3% à 100% . 

      –le troisième sous-groupe comprend 18 génotypes G139, G111, G74, G95, G26, G72, G63, G132, 

de la variété leucomelan et G32, G8, G38, G35, G34, G53, G41, G52 de la variété reichenbachi avec 

une similarité de 70% à 100%. 

      –le quatrième sous-groupe réunit les 2 génotypes G113 de la variété leucomelan et G59 de la 

variété reichenbachi avec une forte similarité de 81%.  

      –le cinquième sous-groupe est constitué de 8 génotypes de la variété reichenbachi G68, G36, 

G11, G4, 26, G15, G18 et G72 qui présentent un taux de similarité se situant entre 84,7% et 94,7%.   

   –le sixième sous-groupe englobe 3 génotypes G 76, G14 et G 19 de la variété reichenbachi 

   dont les deux derniers semblent très proches avec un taux de similarité d’environ 85%. 

    –le septième sous-groupe regroupe les 4 génotypes G17, G136, G99 de la variété leucomelan  et 

G75 de la variété reichenbachi avec une similarité de 73% à  87,5% . 

 

En conclusion, Une variation intra et inter variétale est observée, ainsi le nombre le plus elevé de 25 

bandes dont 22 sont polymorphes se rencontre chez le G68 de la variété reichenbachi et le plus reduit 

de 14 bandes chez les génotypes G45, G113 G 119 de la variété leucomelan et G 19 de la variété 

reichenbachi.Quant aux autres génotypes, ils présentent un nombre de bandes intermédiaire. 

Les deux amorces CRAPD2 et RAPDb3 révèlent 2 marqueurs spécifiques pour les génotype G 132 

de la variété leucomelan [220 pb (+)] et G15 de la variété leucomelan [ 110 pb(+) ] .  
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Figure 27. Dendrogramme des marqueurs RAPD basé sur la distance Euclidienne des cinquante  

génotypes de blé dur. 
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3.6.1.2 Marqueur RAPD des vingt génotypes selectionnés   

Parmi les 50 génotypes des 2 variétés experimentées par les 2 de marqueurs RAPD et ISSR et en 

fonction des resultats obtenus de la première analyse, 20 génotypes ont été retenus pour une seconde 

analyse moléculaire avec les RAPD seulement celle ci est menée au laboratoire d’amelioration des 

plantes du Centre Biotechnologie de Sfax- Tunisie,afin de mieux caracteriser ces génotypes. 

L'ADN génomique extrait des génotypes est utilisé pour amplification  RAPD-PCR (Fig.28). 

 

Figure28: Electrophorégramme des 20 génotypes de blé dur des variétés 

leucomelan ( L), rechenbachi (R) 

 

Les fragments d'ADN amplifiés possédent entre  0 et  8 bandes, leur poids moléculaire varie entre  

247 pb et 4749 pb. Les 2 amorces produisent le même nombre d’amplificats de 10. L’ensemble des 

bandes  varie d‘une seule bande chez les deux genotypes  G120 et G139 de la variété leucomelan  à 

11 bandes chez le génotype G19 de la variété reichenbachi (Tab.35 et 36.Fig 29 ). 

 

Tableau  35: Tableau récapitulatif du nombre des bandes pour chaque génotype avec deux amorces  

DuPw004 et DuPw023 
 

Amorce L 

93 

L 

119 
L 

57 

L 

95 

L 

74 

R 

35 

R 

19 

R 

72 

R 

63 

R 

14 

L 

111 
L 

138 
R 

34 
R 

75 

R 

4 

R 

26 

R 

8 

L 

45 

L 

139 
L 

120 

Dupw004 3 2 3 8 3 2 4 2 3 2 3 1 1 1 1 1 2 2 1 1 

DuPw023 3 2 1 2 1 1 7 1 2 1 1 1 1 1 2 1 2 1 0 0 

Total 6 4 4 10 4 3 11 3 5 3 4 2 2 2 3 2 4 3 1 1 

 

 

Amorce DuPw004 

 

L’amorce DuPw004 présente 10 bandes au total avec des poids moléculaires de 4749 pb, 2459pb, 

2140pb, 1158pb, 1058pb, 805pb, 514pb, 339pb, 264pb et 247pb respectivement. Cette amorce a 

révelé 9 bandes polymorphes dont 7 non uniques avec un poids moléculaire de 4749 pb,1158pb, 

805pb, 514pb, 339pb, 264pb  et deux marqueurs spécifiques pour le génotype G95 de la variété 

leucomelan [2459pb (+) et 2140 pb (+) ], ce dernier présente le nombre de bande le plus élevé de 8. 

Cette amorce montre une  seule bande monomorphe avec un poids moléculaire de 247pb avec un 

polymorphisme de 90% (Tab.35 et Fig.29 A). 

 

 

 

 

   L93   L119   L57    L95      L74     R35      R19     R72      R63     R14   L111   L138    R34      R75      R4       R26    R8    L45     L139  L120 
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Figure.29 A: Diagramme éléctrophorétique RAPD des 20 génotypes de blé dur des deux variétés  

leucomelan et reichenbachi générés par l‘amorces DuPw004   

 

 

Amorce DuPw023 

 

L’amorce DuPw023 a révélé 10 bandes au total avec des poids moléculaire de 4749 pb, 3793pb, 

2558pb, 2459pb, 2140pb, 1700pb, 1093pb, 805pb, 514pb et 247pb avec un polymorphisme de 100%. 

Cette amorce a détecté quatre marqueurs spécifiques pour le genotype G19 de la variété reichenbachi 

[2558pb (+) , 2459 pb(+),  2140 pb (+) , 1700 pb(+)] et un marqueur spécifique pour le genotype G14 de 

la variété reichenbachi [ 514pb(+) ] (Fig.29B ,Tab. 35). 

 

 
 

Figure.29B  :Diagramme éléctrophorétique RAPD des 20 génotypes de blé dur des deux variétés 

leucomelan et reichenbachi générés par l‘amorces DuPw023 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1151 

4749 

2558 

2459 

2140 
1700 
1159 
1058 
805 

514 

247 

 

 

 

 
 

4749 

2558 

2459 

2140 

1700 

1093 

805 

514 

247 

 

 

 M   H1  L93  L119  L57  L95 L74  R35 R19  R72 R63   R14   
 M  H2  L111  L138  R34  R75  R4   R26  R8  L45  L139  L120  

 

     M   H1  L93  L119  L57  L95 L74  R35 R19  R72 R63   R14   
          M  H2  L111  L138  R34  R75  R4   R26  R8  L45  L139  L120  

 

DuPw004 

 

DuPw0023 
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Tableau 36 : Analyse RAPD-PCR des 20 génotypes de blé dur générés par les deux amorces DuPw004 et 

DuPw023 

 

Amorce N=° 
Ban

de 

PM 

(pb) 
Génotypes  

L93 L119 L57  L95 L74   R35  R19  R72 R63  R14 L111  L138  R34  R75 R4  R26  R8  L45 L139 L120 -- 

 

 

 

 

 
DuPw004 

 

 

 

 

1 4749 0 1 1 1 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 1 0 0 P 

2 2459 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 U+ 

3 2140 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 U+ 

4 1158 1 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 P 

5 1058 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 P 

6 805 1 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 P 

7 514 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 P 

8 339 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 P 

9 264 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 P 

 10 247 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 M 

Total 3 2 3 8 3 2 4 2 2 2 3 1 1 1 1 1 2 2 1 1  

 
DuPw023 

1 4749 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 P 

2 3793 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 0 P 

3 2558 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 U+ 

4 2459 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 U+ 

5 2140 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 U+ 

6 1700 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 U+ 

7 1093 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 P 

8 805 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 P 

9 514 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 U+ 

10 247 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 P 

Total 3 2 1 2 1 1 7 1 2 1 1 1 1 1 2 1 2 1 0 0  

P : bande polymorphique, U+ : bande polymorphique unique, M : bande mono morphique. 

 

 

 

Tableau  37:  Pourcentage du polymorphisme généré par  deux  amorces dans une accession de 

vingt génotypes de blé dur. 

 

 

 

Amorces 

 

Bande 

monomorphe 

Bande polymorphe  

Bandes 

totals 

 

% de 

polymorphisme Bande 

unique 

Bande non 

unique 

DuPw004 1 2 7 10 90% 

DuPw023 0 5 5 10 100% 
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Nos résultats concordent avec ceux de Chaib et al., (2015), qui ont évalué la variabilité génétique de 

10 cultivars de blé dur à l’aide de marqueurs RAPD, en utilisant 6 amorces. Ces dernières ont 

amplifiées 65 bandes PCR dont 43 bandes sont polymorphes avec un pourcentage de 66,15%. Les 

fragments d'ADN amplifiés se situe entre 0 et  8 de poids moléculaire variant de 222 pb à 2550 pb.  

 

Awad et al., (2010) ont étudié la variation génétique et les relations entre 10 génotypes de blé (quatre 

d'Égypte et six de Syrie) dont la tolérance au plomb est différente en utilisant des marqueurs RAPD 

associés à la tolérance au plomb. Les coefficients de similarité basés sur 40 fragments amplifiés 

étaient compris entre 35% et 100%. 

 

Mantzavinou et al., (2005) ont utilisé la méthode d’amplification aléatoire de l'ADN polymorphe 

(RAPD), pour évaluer la diversité génétique de 19 variétés locales grecques, 9 cultivars de blé dur 

[Triticum turgidum L. var. durum Desf.], deux  autres cultivars commerciaux de blé tendre (Triticum 

aestivum L.) et un génotype de (Triticum monococcum L.) .Ils ont rapporté que la similarité génétique 

entre tous les génotypes a été évaluée en utilisant les coefficients de Jaccard ou Nei et Li,(1979). Les 

valeurs des premières (19 et 9 variétés) variaient de 0,153 à 0,973 tandis que celles de trois dernières 

étaient légèrement plus élevées de 0,265 à 0,986. 

 

La classification hiérarchique des marqueurs moléculaires RAPD répartit les différents génotypes de 

la variété leucomelan en deux  clusters distincts de similarité de l’ordre de  75% (Tab.39, Fig.31). 

 le premier cluster est divisé en deux groupes: 

 – le premier groupe  englobe les deux génotypes G139 et G120 avec une similarité maximale 

de 100%.  

       – le deuxième groupe présente les trois  génotypes G111, G45 et 138 avec une similarité de       

60% à 82,9%. 

  le second cluster englobe également deux  groupes: 

     –  le premier comporte les quatre génotypes G57, G74, G119 et G93 avec une  similarité  de 

60% à 86% . 

     –  le deuxième groupe comportant le génotype G95 qui constitue à lui seul un groupe qui diffère 

génétiquement des autres génotypes .  
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Tableau 39 : Matrice de la similarité génétique de  la variété  leucomelan basée sur la variation  

PCR-RAPD 

  

 
 

 

 
 

Figure 31:. Dendrogramme des marqueurs RAPD basé sur la distance Euclidienne des  génotypes de la 

variété Leucomelan. 

 

 

La classification de la variété rechenbachi  repartit les différents génotypes en deux principaux 

clusters:  

 

 le premier cluster contient un seul génotype G19 de la variété reichenbachi qui est 

génétiquement different du rest des génotypes. 

 Le deuxième cluster se divise en deux groupes : 

    – Le premier englobe les génotypes G75, G26, G34 et G8 dont les trois  génotypes presentent  une 

similarité de 66,67% à 100%. 

         – Le deuxième comprend deux sous-groupes: 

          – Le premier sous-groupe est formé des génotypes  G35, G72 ,G14 et G63 avec les genotypes 

G35 et G72 présentent une similarité maximale de 100%. 

          – Le deuxième-sous groupe contient un seul génotype G4 (Tab.38, Fig.30).  

 

Sivolap et al., (1997) ont trouvé un pourcentage de polymorphisme de 78% après une analyse RAPD 

de 23 variétés de blé dur d’hiver sur un total de 91bandes. Le dendrogramme issu de cette analyse 

révèle des niveaux de similarité distincts entre les différentes variétés. 

 

L93 L119 L57 L95 L74 L111 L138 L45 L139 L120

L93 1

L119 0,52 1

L57 0,236 0,6 1

L95 0,55 0,486 0,44 1

L74 0,28 0,7 0,867 0,314 1

L111 4,00E-02 0,4 0,333 0,143 0,4 1

L138 1,00E-01 0,2 0,143 0 0,2 0,6 1

L45 6,67E-02 0,486 0,4 0,169 0,486 0,829 0,76 1

L139 0,143 0,28 0,2 1,82E-02 0,28 0,28 0,6 0,4 1

L120 0,143 0,28 0,2 1,82E-02 0,28 0,28 0,6 0,4 1 1

Cl1 

CL2 
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En conclusion, les 2 amorces utilisées  ont amplifiées 20 bandes dont 19 bandes sont polymorphes 

avec un pourcentage de 95%. L’amorce DuPw004 donne deux bandes spécifiques et 7 bandes non 

uniques avec un polymorphisme égal à 90%. L’amorce DuPw0023 donne 5 bandes uniques et 5 

bandes non uniques avec un polymorphisme optimale 100%. 

Tableau  38 : Matrice de similarité génétique de la variété rechenbachi  basée sur  PCR-RAPD 

 

 
 

 
 

Figure 30. Dendrogramme des marqueurs RAPD basé sur la distance Euclidienne des  génotypes 

de la variété reichenbachi. 

 

Le Dendrogramme des 20 génotypes des deux variétés leucomelan et reichenbachi a mis en evidence 

trois clusters ayant une similarité qui se situé entre 76% et 86% (Tab.40, Fig. 32) . 

 

 le premier cluster est divisé en deux groupes: 

    – le premier représente les deux génotypes G139 et G120 de la variété leucomelan avec trés 

forte similarité de 100%.  

    – le deuxième regroupe les sept génotypes G75, G26,G34 et G8 de la variété reichenbachi et 

G138, G111, et G45 de la variété leucomelan avec une similarité de 50% à 100%. 

  le deuxiéme cluster comprend le génotype G4 de la variété reichenbachi qui n’a aucune 

correlation avec les autres génotypes. 

 le troisème cluster est divisé en 2 groupes: 

R35 R19 R72 R63 R14 R34 R75 R4 R26 R8

R35 1

R19 0,429 1

R72 1 0,429 1

R63 0,571 0,4 0,571 1

R14 0,667 0,286 0,667 0,286 1

R34 0,4 0,154 0,4 0,333 0,4 1

R75 0,4 0,154 0,4 0,333 0,4 1 1

R4 0,286 0,267 0,286 0,25 0,286 0,333 0,333 1

R26 0,4 0,154 0,4 0,333 0,4 1 1 0,333 1

R8 0,571 0,267 0,571 0,5 0,286 0,667 0,667 0,25 0,667 1

R75 

 

R26 

 

R34 

R8 

R35 

 

R72 

R14 

 

R63 

R4 

 

R19 

Cl1 

Cl2 
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    – le premier englobe 9 genotypes G57, G74, G119, G93 et G95 de la variété leucomelan et G35, 

G72, G14 et 63 de la variété reichenbachi avec une similarité de 66,7% et  100% . 

    – le deuxième groupes  comprend le génotype G19 de la variété reichenbachi qui a une faible 

correlation avec l’ensemble des génotypes . 

 

Tableau 40 : Matrice de la similarité génétique des  deux variétés reichenbachi et leucomelan  basées sur la 

variation PCR-RAPD 

 

 
 

 

 
 

Figure 32 : Dendrogramme du marqueur  RAPD basé sur la distance Euclidienne des 20 

génotypes étudiés (leucomelan et reichenbachi ). 

L93 L119 L57 L95 L74 R35 R19 R72 R63 R14 L111 L138 R34 R75 R4 R26 R8 L125 L139 L120

L93 1

L119 0,472 1

L57 0,316 0,837 1

L95 0,471 0,535 0,447 1

L74 0,316 0,837 1 0,447 1

R35 0,5 0,661 0,791 0,354 0,791 1

R19 0,236 0 0,149 -0,333 0,149 0,354 1

R72 0,632 0,478 0,6 0,447 0,6 0,791 0,149 1

R63 0,316 0,478 0,6 0,149 0,6 0,791 0,447 0,6 1

R14 0,125 0,236 0,316 0 0,316 0,438 0 0,316 0,316 1

L111 -0,316 0,12 0,2 -0,149 0,2 -0,158 -0,447 -0,2 -0,2 -0,158 1

L138 0,125 0,236 0,316 0 0,316 0,438 0 0,316 0,316 0,438 0,316 1

R34 0,125 0,236 0,316 0 0,316 0,438 0 0,316 0,316 0,438 0,316 1 1

R75 0,125 0,236 0,316 0 0,316 0,438 0 0,316 0,316 0,438 0,316 1 1 1

R4 0,316 0,12 -0,2 -0,149 -0,2 -0,158 -0,149 -0,2 -0,2 -0,158 0,2 -0,158 -0,158 -0,158 1

R26 0,125 0,236 0,316 0 0,316 0,438 0 0,316 0,316 0,438 0,316 1 1 1 -0,158 1

R8 0,189 0,679 0,837 0,267 0,837 0,661 0 0,478 0,478 0,236 0,478 0,661 0,661 0,661 -0,239 0,661 1

L125 0 0,478 0,6 0,149 0,6 0,316 -0,149 0,2 0,2 0,316 0,6 0,791 0,791 0,791 -0,2 0,791 0,837 1

L139 0,343 0,454 0,542 0,243 0,542 0,686 0,243 0,542 0,542 0,686 -0,108 0,686 0,686 0,686 -0,108 0,686 0,454 0,542 1

L120 0,343 0,454 0,542 0,243 0,542 0,686 0,243 0,542 0,542 0,686 -0,108 0,686 0,686 0,686 -0,108 0,686 0,454 0,542 1 1

 

L139 
L120 
R75 
R26 
L138 
R8 
L45 
L111 
 
R4 
L57 
L74 
L119 
R35 
R72 
R14 
L93 
L95 
R63 
R19 

Cl1 

Cl2 

Cl3 
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L’étude moléculaire des 20 génotypes des deux variétés leucomelan et reichenbachi pour les deux 

amorces prises ensemble un pourcentage de polymorphisme variable, certains génotypes montrent 

une similarité de 100% alors que d’autres leur similarité est trés faible.  

 

Nos résultats coïncident avec les études de Cifci et Yagdi, (2012) travaillant sur 16 variétés Turques 

de blé à l’aide des amorces RAPD, ont obtenue une similarité génétique était entre 32 %et 86%. Par 

ailleurs Pandey et al., (2015) ont trouvé une similarité génétique de 72% -96% entre des variétés de 

blé Hexaploïdes. 

 

Naghavi et al., (2004) ont estimé la diversité génétique entre des variétés de blé tendre et ont trouvé 

un total de 188 bandes pour 17 amorces RAPD, et 101 fragments pour 35 amorces SSR. Le niveau 

de polymorphisme était de 88% avec RAPD et de 100% avec SSR respectivement. Les marqueurs 

RAPD utilisés constituent un outil précieux  d’efficacité pour l’identification  et l’évaluation de la 

diversité génétique et montrent qui’il existe une corrélation entre le polymorphisme et les conditions 

éco-géographiques (Sharma et al., 2000; Figuliulo, 2000). 

 

En conclusion, les résultats obtenus suggèrent que la diversité génétique dans le blé peut être 

déterminée par l’utilisation des marqueurs moléculaires . Une variation génétique modérée est 

observée entre les deux variétés rechenbachi et leucomelan. 

En comparant les résultats obtenus des deux analyses RAPD menées en Egypte et en Tunisie pour les 

différentes amorces et des différentes techniques d’analyse d’ADN, on trouve que ces deux analyses 

présentent un polymorphisme très important de 95% et de 92,10% entre les génotypes considérés  et 

révèlent que beaucoup de génotypes proches génétiquement sont des génotypes qui appartient à la 

même variété. 

 

3.6.2  Marqueur ISSR des cinquante génotypes  

 

Le nombre de bandes se situe entre 0 et 4 bandes au total, 32 bandes sont produites chez les cinquante 

génotypes, par les 10 amorces ISSR utilisées. 22 bandes se sont avérées polymorphes avec un taux 

de 60,8% . 

Le nombre des fragments d'ADN obtenu varie de 1 pour l‘amorce M12  à 5 fragments pour l‘ amorce 

F2, avec un poids moléculaire variant de 230 pb à environ 1500 pb  (Fig 33. Tab.41). 

 

Amorce ISSR M1 

L’amorce ISSR M1 présente 4 bandes au total avec des poids moléculaires de 1000 pb,780pb,500pb 

et 250pb respectivement dont 3 bandes sont polymorphes de poids moléculaire de780pb,500pb et 

250pb et une bande monomorphe avec un poids moléculaire égale à 1000pb. Cette amorce montre 

un polymorphisme de 75%. 

Les génotypes G139, G113 et G120 de la variété leucomelan ont montré qu’une seule bande avec 

un poids moléculaire de 1000pb (Tab.41 et Fig. 33 A). 
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Figure 33(A) : Diagramme éléctrophorétique ISSR des 50 génotypes des deux variétés 

reichenbachi (R) et leucomelan (L)) générés par l’amorces ISSR M1 

Amorce ISSR M2 

L’amorce ISSR M2 révèle 4 bandes au total dont les poids moléculaires sont respectivement de 1500 

pb,750pb, 600pb et 255pb, 2 bandes sont polymorphes de poids moléculaire de 255 pb et 600  pb et 

2 monomorphes de poids moléculaire de 750 pb et 1500 pb et un taux de polymorphisme égal à 50%.  

Les 20 génotypes de la variété reichenbachi ont enregistré un total de 2 bandes avec un poids 

moléculaire de 1500 pb et 750pb respectivement (Tab.41 et Fig. 33 B). 

 

Figure 33(B) : Diagramme éléctrophorétique ISSR des 50 génotypes des deux variétés leucomelan 

(L) et reichenbachi (R) générés par l’amorces ISSR M2 

 

                                            ISSR par l’amorce ISSR M1 
(A) 

(B) 
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Amorce ISSR M3 

L’amorce ISSRM3 montre seulement 2 bandes de poids moléculaire de 750pb et 550 pb ,1 bande 

monomorphe avec un poids moléculaire de 750pb et l monomorphe de poids moléculaire de 550pb 

avec un taux de polymorphisme de 50% pour l’ensemble des génotypes. 

Les 20 génotypes de la variété reichenbachi enregistrent une seule bande totale de poids moléculaire 

de 750pb ( Fig.33C.Tab 41) 

 

 
Figure 33(C) : Diagramme éléctrophorétique ISSR des 50 génotypes des deux variétés leucomelan 

(L) et reichenbachi (R) générés par l’amorces ISSR M3 

Amorce ISSR M8 

L’amorce ISSR M8 a détecté au total 2 bandes de poids moléculaire de 770pb dont une monomorphe 

de poids moléculaire de 260pb et une polymorphe avec un polymorphisme de 50%. 

Les 20 génotypes de la variété leucomelan ne présentent qu’une seule bande de poids moléculaire 

égal à 770pb, alors que les génotypes de la variété reichenbachi enregistrent les 2 bandes détectées 

par l’amorce M8 (Fig 33D.Tab 41). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                  ISSR par l’amorce ISSR M3 (C) 
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Figure 33(D) : Diagramme éléctrophorétique ISSR des 50 génotypes des deux variétés leucomelan 

(L) et  reichenbachi (R) générés par l’amorces ISSRM8 

 

Amorce ISSR M9 

L’amorce ISSR M9 révèle 3 bandes polymorphes avec des poids moléculaires respectivement de 

700pb, 450pb et 270pb  avec un polymorphisme de 100%.   

Les génotypes G14, G45, G72, G15, G57, G119 de la variété leucomelan et G68, G26, G36, G31, 

G4, G19, G8, G34, G38, G57 de la variété reichenbachi enregistrent les 3 bandes, alors que les 

génotypes G138, G99, G74, G26 de la variété leucomelan et G18 de la variété reichenbachi 

présentent uniquement 1 bande ( Fig 33E.Tab 41). 

 

 

(D) 

Figure 33(E): Diagramme éléctrophorétique ISSR des 50 génotypes des deux 

variétés leucomelan (L) reichenbachi (R) générés par l’amorces ISSR M9 

 

(E) 
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Amorce ISSR M12 

L’amorce ISSR M12 a révélé une seule bande monomorphe de poids moléculaire de 580pb chez tous 

les génotypes (Fig 33F.Tab 41). 

 

 

Amorce ISSR M17 

L’amorce ISSR M17 montre 3 bandes de poids moléculaires de 745pb, 630pb et 230pb dont 1 

polymorphe avec un poids moléculaire de 745pb et 2 monomorphes de  poids moléculaires de 630pb 

et 230pb avec un taux de polymorphisme de 33%. les 4 génotypes de la variété leucomelan G95 ,G61, 

G137, G120 enregistre les 3 bandes détectées par l’amorce M17 et les 50 génotypes des 2 variétés 

leucomelan et reichenbachi présentent 2 bandes communes de poids moléculaire de 630pb et 

230pb,.(Fig 33J.Tab 41). 

 
Figure 33(G) : Diagramme éléctrophorétique ISSR des 50 génotypes des deux variétés reichenbachi (R) et 

leucomelan (L)) générés par l’amorces ISSR M17 

(F) 

(G) 

Figure 33(F) : Diagramme éléctrophorétique ISSR des 50 génotypes des deux variétés 

leucomelan (L) et reichenbachi (R) générés par l’amorces ISSRM12 
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Amorce ISSR F2 

L’amorce ISSR F2 contient 55,55% de Guanine et Cytosine (GC) et réagit avec l’ensemble des 

génotypes, elle montre 5 bandes avec un poids moléculaire de 1100 pb, 764pb, 555pb, 300pb et 280pb 

et un polymorphisme de 100%.  

Les génotypes G61 et G138 de la variété leucomelan sont caractérisés par 2 bandes communes, alors 

que le génotype G95 de la même variété   ne montre aucune bande (Fig 33H. Tab.41). 

 

 

 
Figure 33(H) : Diagramme éléctrophorétique ISSR des 50 génotypes des deux variétés leucomelan (L) et  

reichenbachi (R) et générés par l’amorces ISSR F2 

 

Amorce ISSR F4 

L’amorce ISSRF4 a révélé 4 bandes au total avec des poids moléculaires de 5000 pb, 785pb, 552pb, 

et 245pb respectivement,dont 2 sont monomorphes de poids moléculaire de 552pb et 245pb et 2 

polymorphes de poids moléculaire de 5000pb et 785pb  avec un polymorphisme de 50% pour 

l’ensemble des génotypes. 

Les génotypes G138, G93 de la variété leucomelan et G26, G36 et G63 de la variété reichenbachi 

présentent 3 bandes soit le nombre le plus élevé et se caractérisent par 3 bandes communes (Tab.41 

et Fig.33I). 

                                            ISSR par l’amorce ISSR F2 

 

(H) 
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Figure 33(I) : Diagramme éléctrophorétique ISSR des 50 génotypes des deux variétés leucomelan (L) et 

reichenbachi (R) générés par l’amorces ISSR F4 

Amorce ISSR F9 

L’amorce ISSR F9 révèle 4 bandes polymorphes avec des poids moléculaires respectivement de  

10000pb, 5000pb, 785pb et 599pb et un polymorphisme de 100%. 

Les génotypes G68, G36, G31, G4, G15, G19 et G14de la variété reichenbachi présentent le nombre 

de bandes le plus élevé de 4 bandes, alors qu’aucune bande n’est enregistrée chez la plupart des 

génotypes de la variété leucomelan  tels que G95, G93, G139, G111, G136, G20,G14, G72, G132, 

G120, G57, G119 (Tab. 41 et Fig. 33J). 

 

                                            ISSR par l’amorce ISSR F4 

 

                                             ISSR par l’amorce ISSR F9 

(I) 

(J) 

Figure 33(J) : Diagramme éléctrophorétique ISSR des 50 génotypes des deux variétés 

leucomelan (L) et reichenbachi (R) générés par l’amorces ISSR F9 
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Comparaison des taux de polymorphisme de 10 amorces ISSR 

 

Le pourcentage de polymorphisme des dix amorces ISSR est de 60,8%. Le pourcentage 

polymorphique des amorces ISSR M9 et ISSR F2 est le plus élevé égal à 100%,suivi par l’amorce 

ISSR M1(75%) ,puis les amorces ISSR M2,ISSR M3,ISSR M8 et ISSR F4(50%) et enfin l’amorce 

ISSR M17  avec un faible taux égal à 33%. Il est à noter que l’amoce M12 n’a montré aucun 

polymorphisme (Tab.42). 

 

Tableau 42: Pourcentage du polymorphisme générés  par dix  amorces ISSR dans une accession de 

cinquante génotypes de blé dur 

 

 

Amorce ISSR  

Bande 

total 

Bande 

monomorphique 

Bande 

polymorphique 

% de 

polymorphisme 

unique non 

unique 

ISSR M1 4 1 0 3 75% 

ISSR M2 4 2 0 2 50% 

ISSR M3 2 1 0 1 50% 

ISSR M8 2 1 0 1 50% 

ISSR M9 3 0 0 3 100% 

ISSR M12 1 1 0 0 0% 

ISSR M17 3 2 0 1 33% 

ISSR F2 5 0 0 5 100% 

ISSR F4 4 2 0 2 50% 

ISSR F9 4 0 0 4 100% 

 

 

 

Il est généralement reconnu que la diversité génétique de la plante est abondante lorsque le 

pourcentage de polymorphisme des bandes atteignent environ 50% au niveau de la population (Ma et 

al., 2000; Liu et Jia, 2003; Sun et al., 2004). 

 

Nos résultats coïncident avec ceux de Shirnasabian et al., (2015) sur dix-huit variétés du blé dur en 

utilisant la technique ISSR ainsi huit amorces utilisées ont amplifié un total de 93 bandes, parmi 

lesquelles 77 bandes polymrphes (environ 83%). Au total les 77 fragments polymorphes ont montré 

une moyenne de 9,6 bandes polymorphes par amorce. La valeur du contenu d'information sur le  

polymorphisme variait entre 27% et 36% pour les amorces ISSR, 

 

Karaca et Izbirak (2008), dans l'analyse de la diversité génétique pour des cultivars de blé dur turcs 

en utilisant des marqueurs ISSR,ont trouvé un polymorphime moyen de 57,9%.  
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Carvalho et al., (2008) ont analysé 51cultivars du blé dur portugais appartenant à 26 variétés en 

utilisant des marqueurs ISSR. Ils ont révélé que les loci variaient de 150 à 3000 pb et le pourcentage 

moyen de polymorphisme était de 42,1%.  

 

Du et al., (2002) ont observé un polymorphisme de 87% en utilisant 11 amorces ISSR pour 

l'évaluation de la diversité de 47 hybrides des blés. 

 

Carvalho et al., ( 2009) ont analysé quarante-huit cultivars de blé tendre d'une ancienne collection 

portugaise à l'aide de marqueurs ISSR en utilisant 18 amorces ISSR qui ont donné un nombre total 

de 245 loci , dont 233 polymorphes. 

 

Malik et al., (2008) ont étudié la diversité génétique des variétés de blé tendre (Triticum aestivum L.) 

de point de vu  rendement, qualité et stress abiotique en Inde et ont constaté un polymorphisme de  

68,42% en utilisant 20 marqueurs ISSR. Najaphy et al., (2012) ont utilisé 10 amorces ISSR qui ont 

généré 80,2% de polymorphisme de 30 accessions de blé. 

 

Shikhseyidova et al., (2015) ont utilisé quinze amorces ISSR qui ont produit un total de 221 bandes 

de 41 et une accessions  de blé dur, dont 163 bandes étaient polymorphes.  

 

Zamanianfard et al., (2015) ont présenté la diversité moléculaire de vingt-cinq génotypes de blé. Les 

amorces génèrent 108 fragments, parmi lesquels 83 bandes (environ 77%) sont polymorphes. Des 

résultats semblables ont été rapportés par d'autres auteurs tels que Ebrahimi et al., 2010, Pirseyedi et 

al., 2010, Soriano et al., 2011. 

 

Nagaoka et Ogihara, (1997) ont indiqué que les relations génétiques des accessions de blé estimées 

par le polymorphisme des marqueurs ISSR étaient identiques à celles que les marqueurs RFLP et 

RAPD. 

 

Razmjoo et al., (2015) ont évalué la diversité génétique de 25 génotypes de blé dur à l'aide de 

marqueurs ISSR, un total de 70 loci ont été révélé par 10 amorces avec un  polymorphisme moyen 

de 41% . 

 

Salem et al., (2008) ont utilisé quinze marqueurs microsatellites pour caractériser et évaluer la 

diversité génétique de sept génotypes de blé d'Egypte et de deux variétés exotiques d'Europe. Le 

coefficient de similarité pour les sept variétés de blé tendre basées sur leurs marqueurs microsatellites 

variait de 0,325 à 0,688. 

 

Pasqualone et al., (2000) ont testé l'efficacité des marqueurs ISSR pour distinguer un ensemble de 30 

cultivars de blé dur d’Italie et ont  constaté que l'efficacité était très élevée et deux amorces suffisaient 

à distinguer tous les cultivars de blé dur examinés. 

 

Le Dendrogramme des marqueurs moléculaires ISSR a révélé deux principaux clusters distincts de 

similarité légèrement inférieure à 68% (Fig. 34.Tab 43).   
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        ● le premier cluster réunit deux génotypes G139 et G113 de la variété leucomelan avec une             

similarité de 92,3%. 

        ● le deuxième cluster est divisé en deux groupes : 

           – le prmier groupe se subdivise en deux sous groupes: 

- le premier sous -groupe englobe les génotypes  G72, G14, G20, G95, G136, G74 et G99 

de la    variété leucomelan avec une similarité de 81,3% et 93,3%. 

               - le deuxième sous groupe comprend les génotypes G119, G57, G15, G120, G17, G92, G88,    

G28, G26, G45, G137, 132, G111, G93 de la variété leucomelan avec une similarité entre 68,4% et 

100%. 

    – le deuxième groupe se subdivise en deux sous groupes: 

    - le premier sous – groupe comprend les génotypes G138 et G61 de la variété leucomelan 

avec une similarité de 82,4%. 

             - le deuxième sous groupe se compose de tous les génotypes de la variété reichenbachi (G18, 

G36, G26, G68, G59, G11, G63, G38, G34, G8, G19, G4,G31, G72, G75, G52, G53, G67, G41, G57, 

G32, G14, G15, G35,G76) avec une similarité se situant entre 94,4% et 100%. 
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Figure 34 : Dendrogramme des marqueurs ISSR basé sur la distance Euclidienne des 

cinquante génotypes de blé dur. 
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Chowdhury et al., (2008) ont utilisé des marqueurs ISSR pour estimer la diversité génétique d’un 

ensemble de 27 génotypes qui comprenait des variétés indiennes de blé panifiable sur le plan 

rendement,  qualité et  stress abiotique et les traces spécifiques de traits ayant des pedigrees connus. 

Ils ont constaté que l'analyse par dendrogramme a placé ces génotypes en six groupes et est en accord 

avec leur origine connue. 

 

Abou-Deif et al., (2013) ont analysé la diversité génétique et les relations entre les génotypes de blé 

incluant les variétés hexaploïdes, tétraploïdes et diploïdes.. Le dendrogramme indique que les 

marqueurs ISSR ont réussi à distinguer la plupart des 20 variétés par rapport à leur origine génétique 

et origine géographique, que les variétés tétraploïdes ont été réunies dans un groupe ainsi que les 

variétés diploïdes. 

 

Carvalho et al., (2009) ont utilisé les ISSR pour l'analyse de la diversité génétique d'une collection 

de  blé portugais est ont constaté que les cultivars étaient regroupés en fonction de leurs variétés 

botaniques . 

 

Sofalian et al., (2008) ont utilisé des marqueurs ISSR pour déterminer la diversité génétique de 39 

accessions de blé panifiable, dont 33 variétés de blé et 6 cultivars de blé du nord-ouest de l'Iran. Les 

analyses de clusters suggèrent que les marqueurs ISSR sont des outils efficaces pour estimer la 

diversité génétique intra-spécifique dans le blé et que ces marqueurs moléculaires pourraient 

différencier les variétés locales obtenues à partir de différents endroits. 

 

En Conclusion, Une variation intra et inter variétale est obsevée. Les deux génotypes G137 de la 

variété leucomelan et G36 de la variété reichenbachi révèlent le nombre le plus élevé de bandes soit 

24. Alors que le génotype G113 de la variété leucomelan révèle le nombre de bandes le plus faible 

de 13.  

Les 10 amorces ISSR ne montrent aucun marqueur spécifique pour les 50 génotypes étudiés. 

En comparent le pourcentage de polymorphisme des 22 amorces des 2 marqueurs RAPD (93%) et 

ISSR (60,8%), on observe que le taux de variation est plus élevé en utilisant les marqueurs RAPD.    

 

3.6.3 La classification hiérarchique des deux marqueurs RAPD et ISSR 

 

Le Dendrogramme des deux marqueurs RAPD et ISSR pour les 50 génotypes étudiés a permis 

de distinguer deux principaux clusters ( Fig.35 .Tab.44) : 

 le premier cluster se divise en deux grands groupes : 

 – le premier grand groupe se subdivise en deux groupes : 

          – le premier groupe comprend les génotypes G99, G136 et G11 de la variété leucomelan avec 

une similarité de 100% 

          – le deuxième groupe se subdivise à son tour en deux sous -groupes : 

- le premier sous - groupe se divise en deux sous -sous groupes : 

         -le premier sous -sous groupe comprend un seul génotype G18 de la variété 

reichenbachi. 
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      - le deuxième sous- sous groupe englobe le nombre le plus élevé de génotypes de la 

variété reichenbachi  (G75, G72, G75, G59, G52, G53, G41, G63, G38, G35, G34, G57, G8, 

G32, G4, G31, G26, G36, G68, G19, G14, G76) qui sont très proches avec une similarité de 

79,4 à 90,6%. 

          – le deuxième sous- groupe se divise en deux sous -sous groupes : 

     - le premier sous -sous groupe contient la plupart des génotypes de la variété leucomelan 

(G138,G61,G120,G74,G95,G15,G72,G111,G139,G92,G88,G28,G45,G137,G132,G26 et 

G93)  avec une similarité de 74,2 à 83,9%. 

      -le deuxième sous- sous groupe comprend également que 3 génotypes de la variété 

leucomelan (G113,G20 et G14) avec une similarité de 78% à 84%. 

 – Le deuxième grand groupe contient que 2 génotypes de la variété leucomelan ( G119 et 

G57). 

 Le deuxième cluster présente le génotype G67 dela variété reichenbachi qui differe de tous 

les autres génotypes des deux variétés leucomelan et reichenbachi . 

 

Les résultats obtenus montrent que la plupart des génotypes appartenant à la même variété botanique 

étaient regroupés dans le même groupe principal, mais un polymorphisme ISSR - RAPD intra-variété 

a également été observé.ce qui est en accords avec les travaux de (Carvalho et al. 2008 ; Carvalho et 

al. 2009). 

 

Plusieurs auteurs ont préconisé les marqueurs RAPD et ISSR (Bhutta et al., 2006, Cao et al., 1998, 

et Freitas et al., 2000; Hao et al., 2006, Khan et al., 2010, Khavarinejad et Karimov, 2012, Malik et 

al., 2008, Maric et al., 2004, Mukhtar et al., 2002, Najaphy et al., 2011, Rehman et al., 2013, Serova 

et al., 2002, Shikhseyidova et al., 2015). 

 

El-Assal et Gaber, (2012) ont étudié la capacité discriminante des marqueurs RAPD et ISSR et leur 

efficacité dans l'établissement de la relation génétique et la diversité entre onze cultivars de blé et les 

races locales collectées en Egypte et en Arabie Saoudite. Le dendrogramme a classifié les génotypes 

évalués dans trois grappes principales correspondant aux régions de culture. 
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Figure 35:Dendrogramme des marqueurs RAPD-ISSR basé sur la distance Euclidienne des  cinquantes 

génotypes de blé dur. 
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3.6.4 Conclusion 

 

La présente étude démontre l'utilité des marqueurs RAPD et ISSR pour l'estimation des relations 

génétiques entre des génotypes appartenant à deux variétés de blé dur ( leucomelan et reichanbachi).  

Les résultats ont montré que le choix des techniques de marqueurs aléatoires est toujours approprié 

et en raison des résultats fiables obtenus, d'un faible coût d'analyse et d'acquisition rapide des données.  

Les marqueurs RAPD ont rapporté 95% et 92,10% pour la moyenne du polymorphisme 

comparrtivment aux marqueurs ISSR dont le taux est de 68,7%. 

 

La classification des 50 génotypes à l’aide des deux marqueurs RAPD et ISSR a révélé des résultats 

intéressants. Nous avons constaté que la plupart des génotypes étaient regroupés en fonction de leurs 

variétés botaniques. 

 

Le polymorphisme détecté parmi les accessions de blé dur étudiées peuvent être utilisés dans les 

programmes d’amélioration est de sélection afin de maximiser l'utilisation des ressources génétiques. 

Les résultats obtenus dans cette étude enrichissent et complètent les données antérieures effectuées 

par les analyses pheno-morpho-physio et rendement.  

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Conclusion 

  générale 
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Conclusion générale et perspectives 

 

Le travail que nous avons réalisé est basé sur une comparaison entre 215génotypes issue d’une 

collection de 2 variétés de blé dur : reichenbachi et leucomelan sur lesquelles ont été mesurés des 

paramètres : phénologiques, morpho-physiologiques et rendement et pour compléter cette étude 

biométrique et dans le but de mieux caractériser es génotypes, des marqueurs moléculaires ont été 

utilisés.  

Les résultats obtenus ont été traités par des analyses statistiques multivariées qui ont permis de mettre 

en évidence une certaine variabilité intra et inter variétale à l’intérieur de cette accession de 215 

génotypes.  

Concernant les paramètres phénologiques, morpho-physiologiques et rendement, il est apparu que les 

génotypes étudiés montrent que la durée d’épiaison varie faiblement. La variété leucomelan montre 

des génotypes dont la précocité se situe entre 135 à 137 jours, alors que ceux de la variété 

reichenbachi 140 à 142 jours.  

Les génotypes de la variété leucomelan se distinguent par une longueur du col, une longueur de la 

barbe d’épi, un poids de grains par épi et une hauteur de la plante élevés, alors que la plupart des 

génotypes de la variété rechenbachi ont une longueur de l’épi, un nombre d’épillets par épi et un 

nombre de grains par épi élevés et présentent une forte teneur en eau. 

Le taux de chlorophylle le plus élevé est observé chez les deux génotypes G103 de la variété 

leucomelan et G25 de la variété reichenbachi. 

A la lumière des résultats obtenus, il ressort que les génotypes qui ont une longueur et une largeur de 

la feuille étendard élevées sont ceux appartenant à la variété leucomelan avec qulques génotypes de 

la variété reichenbachi (RG8, RG14, RG40et RG47). 

L'analyse en composantes principales portant sur les variables morpho-physiologiques et rendement   

a permis de distinguer quatre principaux groupes : les génotypes les plus développés, ayant un haut 

rendement, une taille importante de la feuille étendard et les génotypes qui possèdent un taux de 

chlorophylle important.  

L’analyse moléculaire par les marqueurs ISSR et RAPD a été d’une utilité reconnue permettant de 

déterminer les relations génétiques qui peuvent exister entre les génotypes des deux variétés.  

L’analyse de 50 génotypes sélectionnés de l’ensemble de l’accession de 215 génotypes, par les 

marqueurs RAPD a mis en évidence une variation intra et inter variétale, ainsi le nombre le plus elevé 

de 25 bandes dont 22 sont polymorphes se rencontre chez le G68 de la variété reichenbachi et le plus 

reduit de 14 bandes chez les génotypes G45, G113 G 119 de la variété leucomelan et G 19 de la 

variété reichenbachi.Quant aux autres génotypes, ils présentent un nombre de bandes intermédiaire. 

Les deux amorces CRAPD2 et RAPDb3 révèlent 2 marqueurs spécifiques pour les génotypes G 132 

[220 pb (+)] et G15 [ 110 pb(+) ]  de la variété leucomelan.  
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Le Dendrogramme répartit les différents génotypes en deux grands clusters distincts de similarité 

situé entre 71,2 et 100%.   

Parmi ces 50 génotypes, 20 sont retenus et analysés en utilisant 2 autres amorces ; DuPw004 et 

DuPw0023 qui ont amplifié 20 bandes dont 19 bandes polymorphes avec un pourcentage de 95%. 

L’amorce DuPw004 donne deux bandes spécifiques et 7 bandes non uniques avec un polymorphisme 

égal à 90%. L’amorce donne 5 bandes uniques et 5 bandes non uniques avec un polymorphisme 

optimal de 100%. 

En comparant les résultats obtenus à partir des deux analyses RAPD menées en Egypte et en Tunisie 

pour les différentes amorces et les différentes techniques d’analyse d’ADN employées, on trouve que 

ces deux analyses présentent un polymorphisme très important respectivement  de 95% et de 92,10% 

entre les génotypes considérés  et révèlent que beaucoup de génotypes proches génétiquement sont 

des génotypes qui appartiennent à la même variété. 

L’analyse de 50 génotypes par les marqueurs ISSR a permis les différencier, ainsi deux génotypes 

G137 de la variété leucomelan et G36 de la variété reichenbachi montrent le nombre le plus élevé de 

bandes soit 24. Les 10 amorces ISSR ne montrent aucun marqueur spécifique pour les 50 génotypes 

étudiés. 

Les marqueurs RAPD ont rapporté 95% et 92,10% pour la moyenne du polymorphisme 

comparativement aux marqueurs ISSR dont le taux est de 60,8%. 

Le polymorphisme détecté parmi les accessions de blé dur étudiées peuvent être utilisés dans les 

programmes d’amélioration et de sélection afin de maximiser l'utilisation des ressources génétiques. 

les résultats obtenus suggèrent que la diversité génétique dans le blé peut être déterminée par 

l’utilisation des marqueurs moléculaires, car ces derniers ont revelé  une variation génétique modérée  

entre les génotypes des deux variétés rechenbachi et leucomelan. Ces résultats enrichissent et 

complètent les données antérieures effectuées par les analyses phénologiques, morpho-

physiologiques et rendement, et montrent que le choix des techniques de marqueurs aléatoires est 

toujours approprié en raison des résultats fiables obtenus, d'un faible coût d'analyse et d'acquisition 

rapide des données. 

La combinaison des variables phénologiques, morpho- physiologiques et agronomiques déterminées 

et l’analyse moléculaire fournissent des informations nécessaires et complètes pour la gestion des 

ressources génétiques.  

L’identification des génotypes permet pour le sélectionneur de faire un meilleur choix des parents à 

l'origine du croisement de départ et ainsi de mieux exploiter la diversité génétique dans un programme 

d’amélioration et de sélection. 

L’originalité de ces travaux, permettant l’évaluation de la diversité phénotypique et génétique de deux 

variétés de blé dur, constitue une valeur scientifique considérable et prometteuse. En effet, l’ouverture 

de nouvelles perspectives, dans le but de rentabiliser davantage nos investigations reste judicieuse et 

il est souhaitable de : 

– identifier des accessions ayants un rapport avec le rendement et la qualité en s'appuient sur les 

données du polymorphisme moléculaires. 
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 – utiliser d’autres marqueurs moléculaires pour une meilleure évaluation du polymorphisme 

génétique inter variétale. 

  – utiliser des marqueurs moléculaires spécifiques qui pourraient être liés à l’adaptation, au 

rendement et à la qualité des grains de blé. 

 – étudier l’expression génétique pour connaitre les gènes intéressants qui sont sous le contrôle de 

plusieurs types de facteurs de transcription pour établir une stratégie de sélection des variétés 

reproductives et résistantes aux multiples conditions climatiques. 

– confronter les résultats d’analyse de ressources génétiques à ceux de certains pays méditerranéens 

afin de construire un arbre phylogénétique global. 

– étudier les descendants des croisements entre les variétés les plus distantes pour mieux comprendre 

le déterminisme génétique.    
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Annexe 1 : Valeurs moyennes prises par les caractères morphologiques des 139 génotypes de 

la variété leucomelan 

 

largeure de la feuille ettandard langueure   de la feuille ettendard

MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET

135,9 142,1 139 4,38 1,8 2,4 2,1 0,42 22 28 25 4,24 1

140,5 143,5 142 2,12 2,2 3 2,6 0,57 27 31,4 29,2 3,11 2

15,4 220,6 118 145,10 2,1 2,7 2,4 0,42 31 38,2 34,6 5,09 3

130,2 134,8 132,5 3,25 1,8 2,2 2 0,28 27 31,4 29,2 3,11 4

114,6 120,4 117,5 4,10 2,1 2,3 2,2 0,14 20,2 25 22,6 3,39 5

125,4 129,6 127,5 2,97 1,8 2,4 2,1 0,42 28,5 32,5 30,5 2,83 6

118,2 122,4 120,3 2,97 1,7 2,3 2 0,42 27,5 30,9 29,2 2,40 7

129,2 134,4 131,8 3,68 1,4 2 1,7 0,42 31,2 34,8 33 2,55 8

105,9 115,7 110,8 6,93 1,9 2,7 2,3 0,57 30,2 35,8 33 3,96 9

104,6 110,4 107,5 4,10 1,8 2,4 2,1 0,42 27,5 32,1 29,8 3,25 10

119 124 121,5 3,54 1,7 2,3 2 0,42 28 32 30 2,83 11

154 162,4 158,2 5,94 1,8 2,6 2,2 0,57 32,2 37 34,6 3,39 12

124,3 128,1 126,2 2,69 1,7 2,3 2 0,42 21,2 24,8 23 2,55 13

123,2 131,4 127,3 5,80 1,8 2,4 2,1 0,42 22,2 26,8 24,5 3,25 14

117,2 123,4 120,3 4,38 1,8 2,4 2,1 0,42 22,3 28,1 25,2 4,10 15

124,3 132,1 128,2 5,52 1,7 2,3 2 0,42 20,5 24,9 22,7 3,11 16

142,3 148,1 145,2 4,10 1,8 2,2 2 0,28 25 30 27,5 3,54 17

114,2 119,4 116,8 3,68 1,8 2 1,9 0,14 34 38 36 2,83 18

129,2 134 131,6 3,39 1,4 1,8 1,6 0,28 31 35 33 2,83 19

118,3 123,3 120,8 3,54 1,5 1,9 1,7 0,28 22,2 28,8 25,5 4,67 20

127,4 132 129,7 3,25 1,8 2,4 2,1 0,42 32,2 37,8 35 3,96 21

114,4 120 117,2 3,96 1,7 2,5 2,1 0,57 25,2 29,8 27,5 3,25 22

125,9 131,5 128,7 3,96 1,8 2,4 2,1 0,42 27,2 31,2 29,2 2,83 23

127,5 130,1 128,8 1,84 1,6 2,6 2,1 0,71 29,2 33,8 31,5 3,25 24

114,3 119,1 116,7 3,39 1,7 2,1 1,9 0,28 28,2 31,8 30 2,55 25

128,5 134,1 131,3 3,96 1,5 1,9 1,7 0,28 31,2 35,4 33,3 2,97 26

108,2 113 110,6 3,39 2,1 2,7 2,4 0,42 18,3 22,9 20,6 3,25 27

127 132,4 129,7 3,82 1,5 1,9 1,7 0,28 30,5 37,9 34,2 5,23 28

122,5 125,1 123,8 1,84 1,4 2 1,7 0,42 21,2 24,8 23 2,55 29

134,2 138,2 136,2 2,83 1,5 2,1 1,8 0,42 31,2 38,8 35 5,37 30

108,6 112,8 110,7 2,97 1,4 2 1,7 0,42 36,2 41,2 38,7 3,54 31

116,4 119,6 118 2,26 1,8 2,4 2,1 0,42 29,6 34,4 32 3,39 32

118,5 122,9 120,7 3,11 1,4 1,8 1,6 0,28 31,6 39,6 35,6 5,66 33

123 126 124,5 2,12 2,1 2,9 2,5 0,57 25,9 30,1 28 2,97 34

132,3 138,9 135,6 4,67 2,1 3,3 2,7 0,85 25,6 28,4 27 1,98 35

130,5 134,9 132,7 3,11 2,1 2,5 2,3 0,28 27,3 31,7 29,5 3,11 36

141,2 145,8 143,5 3,25 2,1 2,9 2,5 0,57 25,6 29,4 27,5 2,69 37

120,2 124,8 122,5 3,25 1,9 2,7 2,3 0,57 27,9 31,1 29,5 2,26 38

135,4 139 137,2 2,55 2,1 2,9 2,5 0,57 24,9 30,1 27,5 3,68 39

111,9 114,5 113,2 1,84 1,7 2,3 2 0,42 24,6 27,4 26 1,98 40

127,5 129,5 128,5 1,41 1,4 2 1,7 0,42 31 36 33,5 3,54 41

118,3 124,1 121,2 4,10 1,6 2,2 1,9 0,42 30,5 35,5 33 3,54 42

140 145 142,5 3,54 1,8 2,4 2,1 0,42 30 34,8 32,4 3,39 43

162,5 167,9 165,2 3,82 1,8 2,4 2,1 0,42 27 32 29,5 3,54 44

140 153 146,5 9,19 2,1 2,7 2,4 0,42 21,5 26,5 24 3,54 45

121,2 128,8 125 5,37 2,2 3,4 2,8 0,85 24,5 27,5 26 2,12 46

101 107 104 4,24 2,3 3,36 2,83 0,75 23,2 26,8 25 2,55 47

118,5 122,5 120,5 2,83 2 3 2,5 0,71 22,2 25,8 24 2,55 48

128,3 132,7 130,5 3,11 1,5 2,1 1,8 0,42 29,2 33,8 31,5 3,25 49

133,2 139,2 136,2 4,24 2 3 2,5 0,71 27,2 31,8 29,5 3,25 50

122,4 130 126,2 5,37 1,8 2,4 2,1 0,42 27,4 30,6 29 2,26 51

120 123,6 121,8 2,55 1,7 2,3 2 0,42 23,2 27,2 25,2 2,83 52

115,2 120,8 118 3,96 1,7 2,3 2 0,42 27,2 31,8 29,5 3,25 53

124,3 128,7 126,5 3,11 1,8 2,4 2,1 0,42 29,3 32,7 31 2,40 54

118,2 124,8 121,5 4,67 2,2 3,4 2,8 0,85 20,1 23,9 22 2,69 55

112,2 120,2 116,2 5,66 1,9 2,5 2,2 0,42 30 36 33 4,24 56

104,3 112,7 108,5 5,94 1,8 2,4 2,1 0,42 21,5 24,5 23 2,12 57

108,2 112,8 110,5 3,25 1,9 2,5 2,2 0,42 24,2 27,8 26 2,55 58

85,2 94,8 90 6,79 1,8 2,6 2,2 0,57 28,6 32,8 30,7 2,97 59

114,3 118,7 116,5 3,11 1,8 2,4 2,1 0,42 24,2 27,8 26 2,55 60

135,3 139,1 137,2 2,69 1,7 2,3 2 0,42 29,2 34,8 32 3,96 61

111,3 121,7 116,5 7,35 1,8 2,2 2 0,28 24,2 27,8 26 2,55 62

95,5 98,5 97 2,12 2,2 3 2,6 0,57 19,2 25,8 22,5 4,67 63

121,2 124,8 123 2,55 1,5 2,1 1,8 0,42 24,2 30,2 27,2 4,24 64

110,2 115,4 112,8 3,68 1,8 2,6 2,2 0,57 19,6 24,4 22 3,39 65

128,3 131,7 130 2,40 1,8 2,6 2,2 0,57 18,5 23,5 21 3,54 66

111 115 113 2,83 2,2 3 2,6 0,57 26,3 29,7 28 2,40 67

75,5 81,5 78,5 4,24 1,9 2,7 2,3 0,57 15,9 20,1 18 2,97 68

hauteure de la plante
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81,2 87,8 84,5 4,67 1,5 2,1 1,8 0,42 20,5 23,5 22 2,12 69

85,2 91,8 88,5 4,67 1,5 2,1 1,8 0,42 21,5 26,5 24 3,54 70

118,3 126,7 122,5 5,94 2,2 3,2 2,7 0,71 20,2 21,8 21 1,13 71

97,2 105,8 101,5 6,08 1,9 2,5 2,2 0,42 19,5 24,5 22 3,54 72

95 110 102,5 10,61 1,9 2,7 2,3 0,57 20,4 25,6 23 3,68 73

97 105 101 5,66 1,9 2,5 2,2 0,42 20 26 23 4,24 74

101,2 109,8 105,5 6,08 2,1 2,9 2,5 0,57 20,5 25,5 23 3,54 75

85,4 90,6 88 3,68 1,8 2,4 2,1 0,42 20,6 25,4 23 3,39 76

71,3 76,7 74 3,82 1,9 2,5 2,2 0,42 19,5 26,5 23 4,95 77

79,2 86,4 82,8 5,09 2,1 2,7 2,4 0,42 23,5 30,5 27 4,95 78

72,4 79,2 75,8 4,81 0,6 1 0,8 0,28 24,3 29,7 27 3,82 79

91,4 96,6 94 3,68 0,6 1,2 0,9 0,42 22,5 31,5 27 6,36 80

102,3 108,7 105,5 4,53 0,8 1,4 1,1 0,42 29,5 34,5 32 3,54 81

102,5 107,9 105,2 3,82 1,4 2 1,7 0,42 21,5 28,5 25 4,95 82

125,5 129,5 127,5 2,83 1,9 2,7 2,3 0,57 22,1 25,9 24 2,69 83

119,5 123,5 121,5 2,83 2,3 3,1 2,7 0,57 27,6 32,4 30 3,39 84

108,9 117,1 113 5,80 2,1 2,9 2,5 0,57 24,3 27,7 26 2,40 85

101,3 109,7 105,5 5,94 2,1 2,7 2,4 0,42 22,5 27,5 25 3,54 86

118,5 125,1 121,8 4,67 1,5 2,1 1,8 0,42 26,5 29,5 28 2,12 87

94,2 98,2 96,2 2,83 2,1 2,9 2,5 0,57 25,7 26,3 26 0,42 88

112,5 119,9 116,2 5,23 1,8 2,4 2,1 0,42 22,4 27,6 25 3,68 89

111,5 125,5 118,5 9,90 1,9 2,3 2,1 0,28 25,2 30,8 28 3,96 90

125,6 134 129,8 5,94 1,8 2,4 2,1 0,42 27,2 30,8 29 2,55 91

108,5 114,5 111,5 4,24 1,7 2,3 2 0,42 21,2 26,8 24 3,96 92

115,9 125,1 120,5 6,51 1,6 2,4 2 0,57 28,2 31,8 30 2,55 93

127,3 133,7 130,5 4,53 1,9 2,5 2,2 0,42 29,5 34,9 32,2 3,82 94

116,2 121,8 119 3,96 1,8 2,6 2,2 0,57 25,6 30,4 28 3,39 95

120,4 125,6 123 3,68 1,7 2,3 2 0,42 26,4 29,6 28 2,26 96

121,2 127,8 124,5 4,67 1,6 2,2 1,9 0,42 20,2 23,8 22 2,55 97

116,2 121,2 118,7 3,54 2,3 3,3 2,8 0,71 35 39 37 2,83 98

125,5 129,5 127,5 2,83 2,2 3,4 2,8 0,85 24,2 27,8 26 2,55 99

118,2 125,8 122 5,37 1,8 2,2 2 0,28 22,3 27,7 25 3,82 100

108,5 112,5 110,5 2,83 1,7 2,3 2 0,42 22,1 27,9 25 4,10 101

106,2 113,8 110 5,37 1,4 2 1,7 0,42 28,2 33,8 31 3,96 102

90,4 98,6 94,5 5,80 1,8 2,4 2,1 0,42 30,5 35,5 33 3,54 103

104,3 109,7 107 3,82 1,8 2,2 2 0,28 29,5 36,5 33 4,95 104

101,3 106,7 104 3,82 1,6 2,4 2 0,57 27,6 32 29,8 3,11 105

109,3 116,7 113 5,23 2,1 2,9 2,5 0,57 28,9 31,1 30 1,56 106

128 135 131,5 4,95 1,9 2,3 2,1 0,28 31,4 37,8 34,6 4,53 107

126,3 130,7 128,5 3,11 1,8 2,4 2,1 0,42 20,6 25,4 23 3,39 108

136,5 141,5 139 3,54 1,7 2,5 2,1 0,57 22,3 27,7 25 3,82 109

106 108 107 1,41 1,7 2,3 2 0,42 30,1 34,3 32,2 2,97 110

119 125 122 4,24 1,8 2,2 2 0,28 21,3 27,7 24,5 4,53 111

115,2 120,8 118 3,96 1,8 2,6 2,2 0,57 22,5 27,9 25,2 3,82 112

118,3 124,7 121,5 4,53 1,7 2,3 2 0,42 22,6 32,4 27,5 6,93 113

139,3 149,7 144,5 7,35 1,5 2,3 1,9 0,57 33,6 38,4 36 3,39 114

106 112 109 4,24 2,1 3,5 2,8 0,99 30,5 35,5 33 3,54 115

118,2 124,8 121,5 4,67 2,3 3,3 2,8 0,71 23,5 27,5 25,5 2,83 116

111 115 113 2,83 1,8 2,2 2 0,28 32,4 37,6 35 3,68 117

105,4 111,6 108,5 4,38 1,6 2,4 2 0,57 24,5 30,5 27,5 4,24 118

142,3 149,7 146 5,23 1,4 2 1,7 0,42 26,3 32,1 29,2 4,10 119

98,3 105,7 102 5,23 1,7 2,5 2,1 0,57 20,4 25,6 23 3,68 120

118,2 125,8 122 5,37 1,7 2,3 2 0,42 21,5 24,5 23 2,12 121

106,3 111,7 109 3,82 1,6 2,4 2 0,57 20,3 25,7 23 3,82 122

112,3 119,7 116 5,23 1,7 2,3 2 0,42 22,6 31,4 27 6,22 123

130,2 138,8 134,5 6,08 1,5 2,3 1,9 0,57 25,6 28,4 27 1,98 124

128 134 131 4,24 1,1 2,1 1,6 0,71 24,9 29,1 27 2,97 125

119 124 121,5 3,54 1,2 2,2 1,7 0,71 29,8 34,2 32 3,11 126

105,2 111,8 108,5 4,67 1,8 2,4 2,1 0,42 24,1 25,9 25 1,27 127

142,3 149,7 146 5,23 1,8 2,4 2,1 0,42 22,6 25,4 24 1,98 128

100,2 106,6 103,4 4,53 1,7 2,5 2,1 0,57 28,6 31,4 30 1,98 129

135,6 144,4 140 6,22 2,1 2,7 2,4 0,42 24,3 27,7 26 2,40 130

100 106 103 4,24 1,8 2,6 2,2 0,57 26,4 29,6 28 2,26 131

122,2 128,6 125,4 4,53 1,2 2,2 1,7 0,71 27,3 30,7 29 2,40 132

130,2 137,8 134 5,37 1,2 2,4 1,8 0,85 21,6 26,4 24 3,39 133

112,3 122,7 117,5 7,35 1,2 2,2 1,7 0,71 26,5 33,5 30 4,95 134

122,1 129,9 126 5,52 1,8 2,4 2,1 0,42 29,6 34,8 32,2 3,68 135

130,2 137,2 133,7 4,95 1,2 2 1,6 0,57 26,5 29,5 28 2,12 136

109,5 114,5 112 3,54 2,1 2,9 2,5 0,57 25,5 30,5 28 3,54 137

98,2 103,8 101 3,96 2,1 2,5 2,3 0,28 35,3 38,7 37 2,40 138

101,2 108,2 104,7 4,95 2,1 2,9 2,5 0,57 24,2 27,8 26 2,55 139

119,11 2,10 27,94



                                                                                                                           Annexes 
 

 
 
 
 

 

 

 

longueure de la barbe                         longueure du col

MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET

1 5,6 7,4 6,5 1,27 14 17 15,5 2,12 29 32 30,5 2,12

2 4,8 6,2 5,5 0,99 15,2 18,8 17 2,55 19,5 22,5 21 2,12

3 4,9 6,7 5,8 1,27 11,2 14,8 13 2,55 12,5 14,5 13,5 1,41

4 5,7 7,9 6,8 1,56 14,8 18,2 16,5 2,40 18,6 19,8 19,2 0,85

5 7,4 9,2 8,3 1,27 20 22 21 1,41 17,6 19,4 18,5 1,27

6 7,8 9 8,4 0,85 16,2 18,4 17,3 1,56 15,9 19,3 17,6 2,40

7 6,2 7,4 6,8 0,85 14,8 22,2 18,5 5,23 52,4 58 55,2 3,96

8 8,2 12,2 10,2 2,83 18,7 22,3 20,5 2,55 22,2 27 24,6 3,39

9 5,2 7,6 6,4 1,70 12,6 15,4 14 1,98 38,5 43,1 40,8 3,25

10 5,3 9,3 7,3 2,83 12,2 15,2 13,7 2,12 32,4 39 35,7 4,67

11 5,9 7,7 6,8 1,27 16,4 20,6 18,5 2,97 44,2 48,8 46,5 3,25

12 5,8 8,6 7,2 1,98 14,2 16 15,1 1,27 55,6 64 59,8 5,94

13 6 7,6 6,8 1,13 14,3 16,3 15,3 1,41 40,5 46,7 43,6 4,38

14 7,8 9,8 8,8 1,41 17,6 21,6 19,6 2,83 39,5 42,9 41,2 2,40

15 7,2 8,4 7,8 0,85 18,2 21 19,6 1,98 51,9 58,5 55,2 4,67

16 5,4 8,2 6,8 1,98 15,4 19,8 17,6 3,11 45,5 50,9 48,2 3,82

17 7,5 9,3 8,4 1,27 14,6 23 18,8 5,94 49,5 53,7 51,6 2,97

18 6,8 7,4 7,1 0,42 16,2 20,2 18,2 2,83 48,2 53,2 50,7 3,54

19 6,8 8,4 7,6 1,13 14,3 19,3 16,8 3,54 58,2 62,6 60,4 3,11

20 6,9 7,9 7,4 0,71 17,2 19,8 18,5 1,84 35,5 41,9 38,7 4,53

21 5,8 8 6,9 1,56 16,4 20 18,2 2,55 45,2 51,4 48,3 4,38

22 5,4 7,4 6,4 1,41 17,5 23,7 20,6 4,38 38,4 42 40,2 2,55

23 6,2 9,4 7,8 2,26 18,2 21 19,6 1,98 50,5 57,9 54,2 5,23

24 7,2 9,2 8,2 1,41 15,4 20,4 17,9 3,54 45,6 51,8 48,7 4,38

25 5,4 8 6,7 1,84 19,2 20,4 19,8 0,85 38,5 41,9 40,2 2,40

26 6,4 9,2 7,8 1,98 17,4 19,8 18,6 1,70 44,5 50,5 47,5 4,24

27 7,2 9,2 8,2 1,41 17,6 21,6 19,6 2,83 39,5 43,9 41,7 3,11

28 7,5 9,3 8,4 1,27 17,5 20,1 18,8 1,84 44,2 52,4 48,3 5,80

29 5,4 7,8 6,6 1,70 14,2 16,2 15,2 1,41 44 53,4 48,7 6,65

30 6,8 7,6 7,2 0,57 15,5 19,1 17,3 2,55 55 64,6 59,8 6,79

31 5,8 7,8 6,8 1,41 16,2 21,2 18,7 3,54 52 56,4 54,2 3,11

32 5,7 6,5 6,1 0,57 14,3 17,1 15,7 1,98 35 42,4 38,7 5,23

33 5,4 8,2 6,8 1,98 18,2 23,2 20,7 3,54 45 50,2 47,6 3,68

34 5,4 7 6,2 1,13 14,3 18,5 16,4 2,97 39 44 41,5 3,54

35 6,4 8 7,2 1,13 15,2 17,2 16,2 1,41 42,2 49 45,6 4,81

36 6,2 9,4 7,8 2,26 18,2 21,4 19,8 2,26 40,5 50,1 45,3 6,79

37 6,4 9,2 7,8 1,98 18,2 21 19,6 1,98 48,3 57,3 52,8 6,36

38 5,4 7,4 6,4 1,41 17,2 21,2 19,2 2,83 44,2 48,8 46,5 3,25

39 9,2 12,4 10,8 2,26 17,4 21 19,2 2,55 50,5 57,1 53,8 4,67

40 6,7 7,7 7,2 0,71 18,5 22,3 20,4 2,69 40 44,2 42,1 2,97

41 5,4 8,2 6,8 1,98 17,3 19,1 18,2 1,27 44 52 48 5,66

42 5,2 8,4 6,8 2,26 15,2 19,2 17,2 2,83 40,2 44,2 42,2 2,83

43 7,2 9,6 8,4 1,70 16,7 21,5 19,1 3,39 60,5 65,9 63,2 3,82

44 7,6 8,6 8,1 0,71 20,6 24,4 22,5 2,69 58,6 61,4 60 1,98

45 7,5 9,7 8,6 1,56 16,3 21,1 18,7 3,39 50 56,4 53,2 4,53

46 6,4 9,2 7,8 1,98 15,6 19,4 17,5 2,69 42 44 43 1,41

47 5,4 7 6,2 1,13 18 20 19 1,41 38 44 41 4,24

48 5,2 7,2 6,2 1,41 16 19 17,5 2,12 48 54 51 4,24

49 6,8 7,6 7,2 0,57 17,5 18,5 18 0,71 55 59 57 2,83

50 4,7 6,3 5,5 1,13 13,5 16,5 15 2,12 50 57 53,5 4,95

51 6,8 8,4 7,6 1,13 13 16 14,5 2,12 42,5 50,5 46,5 5,66

52 5,7 6,7 6,2 0,71 15,4 18,6 17 2,26 42,9 51,1 47 5,80

53 9,7 10,7 10,2 0,71 14,2 16,8 15,5 1,84 55 61 58 4,24

54 5,4 8,4 6,9 2,12 18,4 19,8 19,1 0,99 15,2 18,4 16,8 2,26

55 4,8 6 5,4 0,85 16,2 18 17,1 1,27 42,5 48,5 45,5 4,24

56 4,9 6,3 5,6 0,99 16,2 18,2 17,2 1,41 38,2 43,4 40,8 3,68

57 6,6 9 7,8 1,70 18 23 20,5 3,54 44,5 52,5 48,5 5,66

58 6,9 8,7 7,8 1,27 19,2 21,8 20,5 1,84 60,4 66,4 63,4 4,24

59 6,9 8,1 7,5 0,85 17,2 20,8 19 2,55 28,4 36,6 32,5 5,80

60 6,8 8,4 7,6 1,13 16,4 17,6 17 0,85 42,4 51 46,7 6,08

61 5,8 7,6 6,7 1,27 18,3 20,7 19,5 1,70 60,2 74,8 67,5 10,32

62 5,7 7,3 6,5 1,13 15 17 16 1,41 44,6 54,4 49,5 6,93

63 4,8 5,6 5,2 0,57 15,5 17,5 16,5 1,41 42,3 46,7 44,5 3,11

64 4,6 6,4 5,5 1,27 16 19 17,5 2,12 58 65,6 61,8 5,37

65 3,9 5,5 4,7 1,13 16,4 18,6 17,5 1,56 40 47,6 43,8 5,37

66 7,8 8,6 8,2 0,57 18 21 19,5 2,12 40,5 44,5 42,5 2,83

67 3,8 5,4 4,6 1,13 16,9 18,1 17,5 0,85 40,2 45,8 43 3,96

68 4,9 6,7 5,8 1,27 18,4 20,6 19,5 1,56 17,2 19,8 18,5 1,84

69 3,8 4,8 4,3 0,71 11,2 13,8 12,5 1,84 29,4 33 31,2 2,55

70 3,7 5,7 4,7 1,41 14,9 17,1 16 1,56 30,4 34,6 32,5 2,97

71 6,8 8,2 7,5 0,99 15,2 17,8 16,5 1,84 52,3 57,7 55 3,82

72 5,9 7,1 6,5 0,85 17 18 17,5 0,71 35,4 40,2 37,8 3,39

longueure d'épi
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73 7,4 8,8 8,1 0,99 19,2 21,8 20,5 1,84 28,2 33,4 30,8 3,68

74 6,2 7,4 6,8 0,85 16 17 16,5 0,71 35,2 38,8 37 2,55

75 5,4 7 6,2 1,13 18,2 19,8 19 1,13 35,5 40,5 38 3,54

76 5,8 7,6 6,7 1,27 17,4 18,6 18 0,85 40 44 42 2,83

77 3,8 4,6 4,2 0,57 14,2 17,4 15,8 2,26 25 30 27,5 3,54

78 4,6 6,8 5,7 1,56 19,2 21,8 20,5 1,84 27,5 34,1 30,8 4,67

79 4,6 7 5,8 1,70 19 21,4 20,2 1,70 20,5 24,7 22,6 2,97

80 4,7 6,5 5,6 1,27 15,2 17,2 16,2 1,41 27,5 31,9 29,7 3,11

81 6,4 9,2 7,8 1,98 20,4 24,6 22,5 2,97 27,4 30,6 29 2,26

82 5,8 6,6 6,2 0,57 12,9 14,1 13,5 0,85 37 42 39,5 3,54

83 6,8 8,8 7,8 1,41 16 19 17,5 2,12 49,5 54,1 51,8 3,25

84 5,8 7,6 6,7 1,27 15,7 17,3 16,5 1,13 35,5 37,5 36,5 1,41

85 4,7 6,82 5,76 1,50 15,4 17 16,2 1,13 57 61 59 2,83

86 5,4 6,6 6 0,85 18 19 18,5 0,71 41,5 44,5 43 2,12

87 5,2 6,4 5,8 0,85 17,5 19,5 18,5 1,41 46 50,4 48,2 3,11

88 6,3 8,1 7,2 1,27 15,4 17,6 16,5 1,56 32,5 36,9 34,7 3,11

89 5,4 7,4 6,4 1,41 17 20,8 18,9 2,69 45 50 47,5 3,54

90 5,2 6,4 5,8 0,85 19,2 21,8 20,5 1,84 32,4 37 34,7 3,25

91 5,4 6,2 5,8 0,57 17,4 19,6 18,5 1,56 45,3 49,9 47,6 3,25

92 6,8 8 7,4 0,85 18,2 19,8 19 1,13 43,2 47,8 45,5 3,25

93 5,2 6,4 5,8 0,85 16,2 18,8 17,5 1,84 41,5 44,5 43 2,12

94 5,4 6,2 5,8 0,57 16,9 20,1 18,5 2,26 44,9 52,1 48,5 5,09

95 5,8 6,4 6,1 0,42 18,2 19,8 19 1,13 40,5 44,5 42,5 2,83

96 6,8 8,4 7,6 1,13 19,5 22,1 20,8 1,84 41,5 45,3 43,4 2,69

97 5,2 6 5,6 0,57 15,4 17,6 16,5 1,56 43,5 47,5 45,5 2,83

98 6,8 7,6 7,2 0,57 17,9 21,1 19,5 2,26 44,5 45,9 45,2 0,99

99 5,8 7,2 6,5 0,99 15,4 18,2 16,8 1,98 48,2 52,2 50,2 2,83

100 5,7 7,7 6,7 1,41 16,5 19,1 17,8 1,84 42,3 46,1 44,2 2,69

101 6,2 7,4 6,8 0,85 16 19 17,5 2,12 35,5 40,1 37,8 3,25

102 5,4 7 6,2 1,13 19,5 23,5 21,5 2,83 37,2 40,2 38,7 2,12

103 5,2 6,2 5,7 0,71 15,5 17,5 16,5 1,41 27,2 32,4 29,8 3,68

104 4,8 6,4 5,6 1,13 15,8 17,2 16,5 0,99 42 46 44 2,83

105 5,4 6,2 5,8 0,57 14,5 17,5 16 2,12 44,3 51,7 48 5,23

106 6,2 7,2 6,7 0,71 16,9 21,1 19 2,97 34,7 41,3 38 4,67

107 7,8 9,2 8,5 0,99 16,2 18,8 17,5 1,84 45,3 51,7 48,5 4,53

108 7,9 8,3 8,1 0,28 19,5 22,9 21,2 2,40 37,2 41,8 39,5 3,25

109 9,4 11,6 10,5 1,56 17,5 20,5 19 2,12 53,5 58,1 55,8 3,25

110 7,5 9,5 8,5 1,41 20,5 22,9 21,7 1,70 30,2 33,8 32 2,55

111 8,5 11,1 9,8 1,84 17,4 20,6 19 2,26 37,2 42,8 40 3,96

112 6,8 8,8 7,8 1,41 16,8 20,2 18,5 2,40 38,4 44 41,2 3,96

113 6,2 7,4 6,8 0,85 17,5 19,5 18,5 1,41 44,9 50,1 47,5 3,68

114 7,5 9,9 8,7 1,70 13,8 17,2 15,5 2,40 54,9 63,1 59 5,80

115 8,6 9,8 9,2 0,85 20,4 22,6 21,5 1,56 44,3 47,7 46 2,40

116 6,4 7,2 6,8 0,57 16,2 19,8 18 2,55 44,2 50,8 47,5 4,67

117 5,4 7,8 6,6 1,70 16 18,4 17,2 1,70 35,5 39,5 37,5 2,83

118 5,8 7,6 6,7 1,27 16,5 20,5 18,5 2,83 18,5 20,5 19,5 1,41

119 8,4 10,6 9,5 1,56 19,4 22,6 21 2,26 57,4 60 58,7 1,84

120 8,6 9,8 9,2 0,85 14,2 16,8 15,5 1,84 42 46 44 2,83

121 8,7 10,9 9,8 1,56 16,5 19,5 18 2,12 52,5 55,1 53,8 1,84

122 8,2 9 8,6 0,57 16 19 17,5 2,12 41,5 44,5 43 2,12

123 5,9 7,5 6,7 1,13 14 18 16 2,83 40,5 44,5 42,5 2,83

124 9,4 11 10,2 1,13 18,9 26,1 22,5 5,09 47,6 51,4 49,5 2,69

125 6,8 8,2 7,5 0,99 14,2 17,8 16 2,55 55,5 59,5 57,5 2,83

126 6,5 8,5 7,5 1,41 18 21 19,5 2,12 46,7 50,7 48,7 2,83

127 6,4 7 6,7 0,42 17,5 19,5 18,5 1,41 17,9 21,1 19,5 2,26

128 9,2 10 9,6 0,57 19 23 21 2,83 57,5 59,1 58,3 1,13

129 8,7 9,7 9,2 0,71 14 17 15,5 2,12 42,5 45,5 44 2,12

130 8,9 10,5 9,7 1,13 18 20,4 19,2 1,70 46,5 49,5 48 2,12

131 7,8 9,2 8,5 0,99 13,8 16,2 15 1,70 38,9 41,1 40 1,56

132 9,4 11,4 10,4 1,41 11,2 14,4 12,8 2,26 45,8 47,8 46,8 1,41

133 9,6 10,8 10,2 0,85 15 19 17 2,83 45,5 46,9 46,2 0,99

134 6,7 8,9 7,8 1,56 19,8 22,2 21 1,70 39,5 40,9 40,2 0,99

135 9,8 11,8 10,8 1,41 11,5 13,5 12,5 1,41 45,2 47,8 46,5 1,84

136 9,2 11,2 10,2 1,41 16,4 18,4 17,4 1,41 45,3 47,1 46,2 1,27

137 6,8 8,2 7,5 0,99 14,8 17,2 16 1,70 45 49,6 47,3 3,25

138 5,8 6,6 6,2 0,57 14,5 16,5 15,5 1,41 43,5 46,5 45 2,12

139 6,7 7,9 7,3 0,85 18 19,2 18,6 0,85 42 45,6 43,8 2,55

7,23 17,92 43,61
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Annexe 2 : Valeurs moyennes prises par les caractères morphologiques des 76 génotypes de la variété 

reichenbachi 

 

Hauteure de la plante Largeure de la feuille etendard Longueure de la feuille éttendard

MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET

112,00 120,00 116,00 5,66 2,10 2,90 2,50 0,57 23,20 26,80 25,00 2,55

101,50 106,50 104,00 3,54 1,80 2,20 2,00 0,28 28,90 33,10 31,00 2,97

135,40 144,20 139,80 6,22 1,40 2,00 1,70 0,42 30,50 35,50 33,00 3,54

139,50 145,70 142,60 4,38 1,60 2,20 1,90 0,42 30,00 36,00 33,00 4,24

101,50 107,30 104,40 4,10 1,80 2,40 2,10 0,42 27,50 32,50 30,00 3,54

125,50 136,50 131,00 7,78 2,10 2,70 2,40 0,42 31,20 38,00 34,60 4,81

121,00 129,00 125,00 5,66 2,20 3,40 2,80 0,85 20,80 25,20 23,00 3,11

111,00 120,00 115,50 6,36 2,30 2,90 2,60 0,42 30,80 33,60 32,20 1,98

112,00 121,00 116,50 6,36 2,20 2,80 2,50 0,42 21,40 27,60 24,50 4,38

110,50 123,50 117,00 9,19 1,50 2,10 1,80 0,42 22,30 28,10 25,20 4,10

95,50 104,10 99,80 6,08 2,20 2,80 2,50 0,42 19,60 25,80 22,70 4,38

60,20 66,80 63,50 4,67 1,90 2,30 2,10 0,28 24,50 30,50 27,50 4,24

99,60 110,00 104,80 7,35 1,80 2,20 2,00 0,28 32,60 39,40 36,00 4,81

109,00 122,00 115,50 9,19 2,40 3,00 2,70 0,42 30,20 35,80 33,00 3,96

139,00 155,40 147,20 11,60 2,10 2,90 2,50 0,57 21,30 29,70 25,50 5,94

138,50 147,10 142,80 6,08 2,10 2,70 2,40 0,42 32,60 37,40 35,00 3,39

138,60 149,00 143,80 7,35 1,30 2,30 1,80 0,71 22,40 32,60 27,50 7,21

118,50 124,30 121,40 4,10 2,10 2,90 2,50 0,57 27,50 30,90 29,20 2,40

1001,00 -789,40 105,80 1266,00 1,80 2,20 2,00 0,28 27,50 32,10 29,80 3,25

129,00 144,40 136,70 10,89 1,60 2,20 1,90 0,42 30,50 33,90 32,20 2,40

112,00 125,00 118,50 9,19 2,50 3,10 2,80 0,42 22,50 26,50 24,50 2,83

119,00 123,80 121,40 3,39 2,30 3,30 2,80 0,71 23,80 26,60 25,20 1,98

128,00 133,60 130,80 3,96 1,60 2,40 2,00 0,57 20,00 25,40 22,70 3,82

129,00 136,20 132,60 5,09 1,50 2,50 2,00 0,71 25,00 30,00 27,50 3,54

115,50 118,90 117,20 2,40 1,40 2,00 1,70 0,42 33,50 38,50 36,00 3,54

110,80 130,40 120,60 13,86 1,80 2,40 2,10 0,42 30,00 36,00 33,00 4,24

117,60 124,00 120,80 4,53 1,60 2,40 2,00 0,57 22,50 28,50 25,50 4,24

116,50 122,50 119,50 4,24 1,60 2,40 2,00 0,57 32,50 37,50 35,00 3,54

145,60 159,40 152,50 9,76 1,90 3,10 2,50 0,85 25,60 29,40 27,50 2,69

140,60 145,40 143,00 3,39 1,80 2,40 2,10 0,42 26,70 31,70 29,20 3,54

118,50 125,10 121,80 4,67 1,70 2,50 2,10 0,57 20,50 25,50 23,00 3,54

142,30 153,30 147,80 7,78 1,90 2,30 2,10 0,28 21,50 24,50 23,00 2,12

132,60 162,40 147,50 21,07 1,80 2,20 2,00 0,28 20,90 25,10 23,00 2,97

132,50 148,70 140,60 11,46 1,90 2,10 2,00 0,14 25,40 28,60 27,00 2,26

132,80 147,80 140,30 10,61 1,90 2,50 2,20 0,42 24,60 29,40 27,00 3,39

139,60 156,00 147,80 11,60 1,80 2,60 2,20 0,57 23,90 30,10 27,00 4,38

88,60 104,40 96,50 11,17 1,80 2,20 2,00 0,28 29,80 34,20 32,00 3,11

119,60 124,00 121,80 3,11 1,60 2,20 1,90 0,42 23,50 26,50 25,00 2,12

139,00 152,60 145,80 9,62 2,60 3,00 2,80 0,28 21,30 26,70 24,00 3,82

125,00 129,00 127,00 2,83 2,50 3,10 2,80 0,42 28,50 31,50 30,00 2,12

128,00 136,20 132,10 5,80 1,80 2,20 2,00 0,28 24,50 27,50 26,00 2,12

127,50 134,10 130,80 4,67 1,70 2,30 2,00 0,42 23,50 26,50 25,00 2,12

135,00 143,00 139,00 5,66 1,50 1,90 1,70 0,28 26,30 29,70 28,00 2,40

139,50 147,70 143,60 5,80 1,60 2,40 2,00 0,57 22,30 27,70 25,00 3,82

129,60 138,60 134,10 6,36 1,90 2,10 2,00 0,14 26,50 29,50 28,00 2,12

109,50 125,10 117,30 11,03 1,80 2,20 2,00 0,28 27,80 30,20 29,00 1,70

140,00 157,20 148,60 12,16 1,60 2,20 1,90 0,42 22,30 25,70 24,00 2,40

118,00 122,40 120,20 3,11 1,40 1,80 1,60 0,28 28,90 31,10 30,00 1,56

119,50 129,10 124,30 6,79 1,50 1,90 1,70 0,28 30,60 33,80 32,20 2,26

110,00 121,60 115,80 8,20 1,80 2,40 2,10 0,42 24,30 25,70 25,00 0,99

105,00 121,60 113,30 11,74 1,90 2,30 2,10 0,28 24,90 31,10 28,00 4,38

85,00 95,80 90,40 7,64 1,70 2,50 2,10 0,57 25,20 26,80 26,00 1,13

100,00 110,40 105,20 7,35 1,90 2,30 2,10 0,28 24,30 25,70 25,00 0,99

102,00 108,00 105,00 4,24 1,60 2,20 1,90 0,42 26,60 29,40 28,00 1,98

114,00 125,20 119,60 7,92 1,50 1,90 1,70 0,28 27,50 30,50 29,00 2,12

112,50 122,30 117,40 6,93 2,00 2,80 2,40 0,57 22,30 25,70 24,00 2,40

120,60 126,20 123,40 3,96 1,50 1,90 1,70 0,28 26,50 33,50 30,00 4,95

120,00 130,40 125,20 7,35 1,90 2,50 2,20 0,42 30,20 34,20 32,20 2,83

122,50 126,90 124,70 3,11 1,40 2,00 1,70 0,42 25,60 30,40 28,00 3,39

119,00 127,80 123,40 6,22 1,50 2,10 1,80 0,42 26,30 29,70 28,00 2,40

115,00 119,20 117,10 2,97 1,40 2,00 1,70 0,42 20,30 23,70 22,00 2,40

114,50 120,30 117,40 4,10 1,80 2,40 2,10 0,42 35,40 38,60 37,00 2,26

95,00 100,20 97,60 3,68 1,40 1,80 1,60 0,28 24,50 27,50 26,00 2,12

89,00 95,60 92,30 4,67 2,10 2,90 2,50 0,57 23,50 26,50 25,00 2,12

99,50 108,70 104,10 6,51 2,30 3,10 2,70 0,57 22,40 27,60 25,00 3,68

122,50 127,90 125,20 3,82 2,00 2,60 2,30 0,42 29,80 32,20 31,00 1,70

130,00 138,20 134,10 5,80 2,10 2,90 2,50 0,57 30,40 35,60 33,00 3,68

112,50 122,10 117,30 6,79 2,00 2,60 2,30 0,42 31,50 34,50 33,00 2,12

142,80 154,40 148,60 8,20 2,20 2,80 2,50 0,42 27,60 32,00 29,80 3,11

118,50 121,90 120,20 2,40 1,80 2,20 2,00 0,28 27,50 32,50 30,00 3,54

121,20 127,40 124,30 4,38 1,40 2,00 1,70 0,42 31,50 37,70 34,60 4,38

112,50 119,10 115,80 4,67 1,60 2,20 1,90 0,42 20,50 25,50 23,00 3,54

110,00 116,60 113,30 4,67 1,80 2,40 2,10 0,42 23,60 26,40 25,00 1,98

102,50 107,90 105,20 3,82 1,90 2,90 2,40 0,71 23,80 25,20 24,50 0,99

99,00 111,00 105,00 8,49 2,50 3,10 2,80 0,42 23,40 27,00 25,20 2,55

112,50 122,30 117,40 6,93 1,80 2,60 2,20 0,57 24,50 30,50 27,50 4,24

122,57 2,14 28,14
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longueure d'épi Longueure de la barbe Longueure du col

MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET

6,00 8,00 7,00 1,41 #### 18,00 17,00 1,41 50,00 55,40 52,70 3,82

6,80 8,20 7,50 0,99 #### 21,00 19,00 2,83 40,50 47,10 43,80 4,67

8,60 10,80 9,70 1,56 #### 19,10 17,80 1,84 42,30 50,10 46,20 5,52

7,20 8,60 7,90 0,99 #### 19,80 18,40 1,98 52,40 61,40 56,90 6,36

7,30 7,90 7,60 0,42 #### 21,20 18,70 3,54 41,50 46,10 43,80 3,25

5,20 6,80 6,00 1,13 #### 18,80 18,00 1,13 48,90 53,10 51,00 2,97

6,40 8,00 7,20 1,13 #### 13,00 12,00 1,41 31,20 36,80 34,00 3,96

4,90 6,70 5,80 1,27 #### 15,80 14,30 2,12 42,20 54,60 48,40 8,77

5,10 6,50 5,80 0,99 #### 17,10 16,00 1,56 38,20 41,80 40,00 2,55

4,90 6,90 5,90 1,41 #### 17,30 16,30 1,41 37,50 42,90 40,20 3,82

4,10 5,50 4,80 0,99 #### 16,40 15,30 1,56 38,60 42,80 40,70 2,97

4,90 5,90 5,40 0,71 #### 16,40 14,80 2,26 31,80 36,60 34,20 3,39

7,10 8,30 7,70 0,85 #### 20,80 19,50 1,84 42,60 44,00 43,30 0,99

4,80 6,80 5,80 1,41 #### 14,80 14,00 1,13 45,80 50,20 48,00 3,11

7,80 9,00 8,40 0,85 #### 14,50 13,50 1,41 54,60 59,00 56,80 3,11

9,10 10,30 9,70 0,85 #### 19,60 17,80 2,55 44,60 49,80 47,20 3,68

6,80 9,00 7,90 1,56 #### 19,00 18,10 1,27 54,60 59,20 56,90 3,25

6,80 8,80 7,80 1,41 #### 18,70 17,30 1,98 40,90 47,10 44,00 4,38

5,80 6,60 6,20 0,57 #### 18,60 17,40 1,70 32,20 36,20 34,20 2,83

4,90 6,70 5,80 1,27 #### 18,60 17,30 1,84 55,80 63,80 59,80 5,66

10,20 12,20 11,20 1,41 #### 23,60 21,80 2,55 41,50 49,70 45,60 5,80

6,90 8,70 7,80 1,27 #### 19,10 17,30 2,55 42,50 45,50 44,00 2,12

8,70 10,90 9,80 1,56 #### 22,50 20,50 2,83 49,20 53,20 51,20 2,83

6,80 8,80 7,80 1,41 #### 18,70 17,50 1,70 57,50 58,50 58,00 0,71

5,80 7,60 6,70 1,27 #### 19,40 18,40 1,41 39,70 41,90 40,80 1,56

4,80 6,80 5,80 1,41 #### 20,20 18,70 2,12 46,50 51,10 48,80 3,25

5,90 6,50 6,20 0,42 #### 18,50 17,50 1,41 39,70 44,90 42,30 3,68

5,80 8,00 6,90 1,56 #### 22,70 20,60 2,97 48,20 53,40 50,80 3,68

7,80 10,20 9,00 1,70 #### 22,80 21,60 1,70 50,80 60,20 55,50 6,65

7,60 8,60 8,10 0,71 #### 19,80 19,00 1,13 36,30 41,10 38,70 3,39

5,90 7,70 6,80 1,27 #### 15,00 14,00 1,41 40,50 45,10 42,80 3,25

8,70 12,90 10,80 2,97 #### 19,20 18,20 1,41 55,60 60,40 58,00 3,39

8,90 11,30 10,10 1,70 #### 19,10 17,20 2,69 51,20 57,80 54,50 4,67

8,40 10,80 9,60 1,70 #### 18,80 17,00 2,55 50,30 58,10 54,20 5,52

8,60 12,00 10,30 2,40 #### 23,40 20,80 3,68 29,60 33,60 31,60 2,83

8,60 13,00 10,80 3,11 #### 18,90 18,20 0,99 54,60 59,80 57,20 3,68

5,40 8,20 6,80 1,98 #### 20,60 18,70 2,69 42,60 45,40 44,00 1,98

5,80 7,80 6,80 1,41 #### 14,50 13,70 1,13 39,80 45,80 42,80 4,24

9,20 12,40 10,80 2,26 #### 19,20 18,20 1,41 55,60 60,40 58,00 3,39

9,10 10,50 9,80 0,99 #### 23,10 20,80 3,25 51,20 58,80 55,00 5,37

8,40 10,20 9,30 1,27 #### 18,70 18,30 0,57 59,40 65,40 62,40 4,24

7,80 8,60 8,20 0,57 #### 20,80 19,50 1,84 29,30 36,30 32,80 4,95

9,20 10,80 10,00 1,13 #### 17,50 17,20 0,42 49,50 54,90 52,20 3,82

8,80 9,60 9,20 0,57 #### 22,00 19,90 2,97 45,20 50,40 47,80 3,68

9,30 11,90 10,60 1,84 #### 19,90 17,90 2,83 46,30 55,30 50,80 6,36

6,90 8,70 7,80 1,27 #### 18,40 17,40 1,41 52,40 57,60 55,00 3,68

7,80 9,40 8,60 1,13 #### 18,30 16,90 1,98 51,20 59,20 55,20 5,66

6,80 7,40 7,10 0,42 #### 22,80 20,60 3,11 38,50 42,30 40,40 2,69

8,20 9,40 8,80 0,85 #### 22,50 20,20 3,25 41,20 47,40 44,30 4,38

7,90 8,30 8,10 0,28 #### 21,10 19,80 1,84 42,50 52,70 47,60 7,21

7,80 8,60 8,20 0,57 #### 18,50 17,70 1,13 31,20 38,40 34,80 5,09

7,60 9,20 8,40 1,13 #### 21,50 20,20 1,84 40,30 45,90 43,10 3,96

5,40 8,20 6,80 1,98 #### 16,70 16,20 0,71 32,50 41,90 37,20 6,65

6,80 8,80 7,80 1,41 #### 18,50 18,00 0,71 32,20 42,40 37,30 7,21

5,80 7,20 6,50 0,99 #### 18,60 17,80 1,13 37,20 46,20 41,70 6,36

8,10 10,10 9,10 1,41 #### 19,80 19,00 1,13 36,20 41,00 38,60 3,39

5,60 7,00 6,30 0,99 #### 17,70 17,00 0,99 41,20 50,40 45,80 6,51

7,90 8,50 8,20 0,42 #### 18,70 17,60 1,56 22,40 27,00 24,70 3,25

7,80 8,20 8,00 0,28 #### 17,10 16,00 1,56 39,50 46,10 42,80 4,67

5,80 6,80 6,30 0,71 #### 19,00 17,40 2,26 41,20 50,40 45,80 6,51

7,90 9,70 8,80 1,27 #### 15,60 15,20 0,57 45,60 52,00 48,80 4,53

8,80 9,80 9,30 0,71 #### 20,00 18,70 1,84 35,60 41,60 38,60 4,24

6,70 7,70 7,20 0,71 #### 17,00 16,40 0,85 36,20 40,20 38,20 2,83

5,70 7,90 6,80 1,56 #### 17,60 17,20 0,57 39,50 45,58 42,54 4,30

9,50 11,10 10,30 1,13 #### 17,70 16,70 1,41 42,50 54,10 48,30 8,20

9,40 11,20 10,30 1,27 #### 22,20 21,30 1,27 30,50 36,30 33,40 4,10

9,20 12,00 10,60 1,98 #### 19,40 17,90 2,12 42,50 59,10 50,80 11,74

6,50 9,10 7,80 1,84 #### 19,30 17,40 2,69 51,50 58,50 55,00 4,95

7,40 9,80 8,60 1,70 #### 17,50 16,90 0,85 52,30 58,10 55,20 4,10

6,40 7,80 7,10 0,99 #### 22,70 20,60 2,97 35,90 44,90 40,40 6,36

6,90 10,70 8,80 2,69 #### 22,20 20,60 2,26 41,20 47,40 44,30 4,38

7,60 8,60 8,10 0,71 #### 21,30 19,80 2,12 45,20 50,00 47,60 3,39

7,80 8,60 8,20 0,57 #### 18,90 17,70 1,70 32,50 37,10 34,80 3,25

5,90 7,70 6,80 1,27 #### 17,00 16,20 1,13 36,20 38,20 37,20 1,41

6,70 8,90 7,80 1,56 #### 19,30 18,40 1,27 35,30 39,30 37,30 2,83

8,50 9,70 9,10 0,85 #### 19,50 19,00 0,71 35,60 39,60 37,60 2,83

8,04 17,85 45,61
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Annexe 3 : Valeurs moyennes prises par les caractères physiologiques des 139 génotypes de la variété 

leucomelan 

 

 

 

CHT TRE

Génotypes MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET

1 28,2 33,6 30,9 3,82 0,18 0,24 0,21 0,04

2 41,2 44,8 43 2,55 0,11 0,15 0,13 0,03

3 34,5 38,7 36,6 2,97 0,29 0,45 0,37 0,11

4 45,6 51 48,3 3,82 0,54 0,72 0,63 0,13

5 44,2 49,8 47 3,96 0,45 0,61 0,53 0,11

6 24,3 29,5 26,9 3,68 0,39 0,53 0,46 0,10

7 41,5 48,3 44,9 4,81 0,45 0,57 0,51 0,08

8 39,2 43,8 41,5 3,25 0,41 0,55 0,48 0,10

9 43,5 51,5 47,5 5,66 0,38 0,54 0,46 0,11

10 42,5 54,1 48,3 8,20 0,29 0,43 0,36 0,10

11 44,6 52,8 48,7 5,80 0,42 0,54 0,48 0,08

12 36,2 39,4 37,8 2,26 0,28 0,32 0,30 0,03

13 34,2 37,8 36 2,55 0,18 0,26 0,22 0,06

14 31,4 35,2 33,3 2,69 0,42 0,52 0,47 0,07

15 45,2 49,2 47,2 2,83 0,008 0,002 0,01 0,00

16 35,6 48,2 41,9 8,91 0,23 0,37 0,30 0,10

17 41,3 51,9 46,6 7,50 0,11 0,23 0,17 0,08

18 40,3 48,3 44,3 5,66 0,21 0,35 0,28 0,10

19 32,5 41,3 36,9 6,22 0,11 0,25 0,18 0,10

20 39,5 43,3 41,4 2,69 0,39 0,55 0,47 0,11

21 37,2 44,2 40,7 4,95 0,28 0,36 0,32 0,06

22 33,5 43,9 38,7 7,35 0,24 0,38 0,31 0,10

23 42,5 49,5 46 4,95 0,12 0,16 0,14 0,03

24 31,2 37,4 34,3 4,38 0,32 0,38 0,35 0,04

25 41,2 51,2 46,2 7,07 0,37 0,45 0,41 0,06

26 40,5 49,7 45,1 6,51 0,29 0,33 0,31 0,03

27 32,7 46,3 39,5 9,62 0,42 0,52 0,47 0,07

28 32,5 43,7 38,1 7,92 0,49 0,59 0,54 0,07

29 39,5 42,9 41,2 2,40 0,29 0,37 0,33 0,06

30 32,4 47,4 39,9 10,61 0,08 0,12 0,10 0,03

31 32,4 42,2 37,3 6,93 0,06 0,1 0,08 0,03

32 37,5 44,3 40,9 4,81 0,01 0,03 0,02 0,01

33 34,5 42,5 38,5 5,66 0,54 0,7 0,62 0,11

34 39,6 43,4 41,5 2,69 0,33 0,65 0,49 0,23

35 18,9 25,5 22,2 4,67 0,45 0,67 0,56 0,16

36 39,5 41,7 40,6 1,56 0,19 0,29 0,24 0,07

37 46,5 49,9 48,2 2,40 0,29 0,45 0,37 0,11

38 39,2 44,8 42 3,96 0,54 0,68 0,61 0,10

39 46,5 52,7 49,6 4,38 0,32 0,42 0,37 0,07

40 51,2 57,4 54,3 4,38 0,39 0,45 0,42 0,04

41 47,2 52,4 49,8 3,68 0,21 0,29 0,25 0,06

42 39,6 43,6 41,6 2,83 0,11 0,15 0,13 0,03

43 40,2 44,2 42,2 2,83 0,31 0,39 0,35 0,06

44 35,2 43 39,1 5,52 0,25 0,37 0,31 0,08

45 46,3 33,7 40 8,91 0,23 0,31 0,27 0,06

46 38,3 45,5 41,9 5,09 0,29 0,45 0,37 0,11

47 39,3 45,5 42,4 4,38 0,28 0,38 0,33 0,07

48 36,2 41,6 38,9 3,82 0,36 0,46 0,41 0,07

49 39,4 43,6 41,5 2,97 0,26 0,36 0,31 0,07

50 45,2 54,4 49,8 6,51 0,48 0,56 0,52 0,06

51 39,4 44,4 41,9 3,54 0,58 0,66 0,62 0,06

52 26,9 33,1 30 4,38 0,59 0,77 0,68 0,13

53 31,2 38,6 34,9 5,23 0,18 0,3 0,24 0,08

54 38,2 42 40,1 2,69 0,39 0,49 0,44 0,07

55 33,2 36,8 35 2,55 0,32 0,42 0,37 0,07

56 44,5 55,7 50,1 7,92 0,48 0,56 0,52 0,06

57 42,6 51,8 47,2 6,51 0,45 0,55 0,50 0,07

58 32,5 41,1 36,8 6,08 0,22 0,36 0,29 0,10

59 35,2 40,8 38 3,96 0,32 0,46 0,39 0,10

60 33,2 37,8 35,5 3,25 0,54 0,68 0,61 0,10

61 35,9 40,9 38,4 3,54 0,28 0,36 0,32 0,06

62 24,2 52 38,1 19,66 0,21 0,31 0,26 0,07

63 39,2 44,8 42 3,96 0,19 0,33 0,26 0,10

64 32,2 41,4 36,8 6,51 0,45 0,57 0,51 0,08

65 38,3 43,3 40,8 3,54 0,3 0,42 0,36 0,08

66 44,6 51 47,8 4,53 0,32 0,48 0,40 0,11

67 33,5 38,9 36,2 3,82 0,35 0,53 0,44 0,13

68 29,3 32,1 30,7 1,98 0,42 0,56 0,49 0,10

69 33,6 39,6 36,6 4,24 0,39 0,49 0,44 0,07
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70 27,8 33,2 30,5 3,82 0,38 0,44 0,41 0,04

71 30,2 36 33,1 4,10 0,58 0,76 0,67 0,13

72 29,4 35,8 32,6 4,53 0,18 0,26 0,22 0,06

73 42,3 54,3 48,3 8,49 0,19 0,35 0,27 0,11

74 28,3 37,3 32,8 6,36 0,08 0,12 0,10 0,03

75 41,3 49,3 45,3 5,66 0,1 0,18 0,14 0,06

76 29,5 37,7 33,6 5,80 0,28 0,5 0,39 0,16

77 27,6 30,8 29,2 2,26 0,2 0,32 0,26 0,08

78 39,3 45,9 42,6 4,67 0,11 0,25 0,18 0,10

79 39,5 43,5 41,5 2,83 0,17 0,29 0,23 0,08

80 42,3 50,1 46,2 5,52 0,3 0,4 0,35 0,07

81 41,2 44,8 43 2,55 0,24 0,38 0,31 0,10

82 32,1 42,3 37,2 7,21 0,12 0,24 0,18 0,08

83 39,5 43,7 41,6 2,97 0,32 0,68 0,50 0,25

84 24,3 30,7 27,5 4,53 0,04 0,08 0,06 0,03

85 29 35 32 4,24 0,12 0,2 0,16 0,06

86 36,9 42,9 39,9 4,24 0,28 0,38 0,33 0,07

87 38,4 46,8 42,6 5,94 0,57 0,63 0,60 0,04

88 31,2 36,8 34 3,96 0,32 0,42 0,37 0,07

89 38,9 43,5 41,2 3,25 0,48 0,52 0,50 0,03

90 28,5 32,5 30,5 2,83 0,42 0,62 0,52 0,14

91 41,2 49,2 45,2 5,66 0,19 0,29 0,24 0,07

92 39,6 44,4 42 3,39 0,32 0,42 0,37 0,07

93 30,2 37 33,6 4,81 0,31 0,43 0,37 0,08

94 33,2 40,4 36,8 5,09 0,39 0,49 0,44 0,07

95 40,2 46,6 43,4 4,53 0,22 0,32 0,27 0,07

96 45,9 54,7 50,3 6,22 0,18 0,26 0,22 0,06

97 49,6 53,2 51,4 2,55 0,32 0,42 0,37 0,07

98 44,5 51,3 47,9 4,81 0,1 0,16 0,13 0,04

99 41,3 56,3 48,8 10,61 0,48 0,56 0,52 0,06

100 39,5 46,7 43,1 5,09 0,2 0,26 0,23 0,04

101 33,3 46,9 40,1 9,62 0,12 0,26 0,19 0,10

102 28,6 33,8 31,2 3,68 0,19 0,29 0,24 0,07

103 52,6 61,4 57 6,22 0,22 0,32 0,27 0,07

104 25,6 38,4 32 9,05 0,32 0,44 0,38 0,08

105 28,9 35,7 32,3 4,81 0,45 0,63 0,54 0,13

106 30,5 44,5 37,5 9,90 0,22 0,34 0,28 0,08

107 47,8 56 51,9 5,80 0,29 0,33 0,31 0,03

108 48,5 56,5 52,5 5,66 0,32 0,42 0,37 0,07

109 46,3 58,3 52,3 8,49 0,3 0,44 0,37 0,10

110 28,6 35,2 31,9 4,67 0,72 0,88 0,80 0,11

111 33,6 46 39,8 8,77 0,65 0,81 0,73 0,11

112 30,4 35,2 32,8 3,39 0,45 0,73 0,59 0,20

113 42,5 50,5 46,5 5,66 0,39 0,55 0,47 0,11

114 41,2 50,6 45,9 6,65 0,31 0,41 0,36 0,07

115 40,3 48,7 44,5 5,94 0,29 0,37 0,33 0,06

116 36,5 44,1 40,3 5,37 0,28 0,44 0,36 0,11

117 32,5 45,3 38,9 9,05 0,48 0,58 0,53 0,07

118 38,5 44,1 41,3 3,96 0,31 0,39 0,35 0,06

119 28,3 35,3 31,8 4,95 0,18 0,26 0,22 0,06

120 27,9 37,1 32,5 6,51 0,41 0,57 0,49 0,11

121 31,2 37,8 34,5 4,67 0,32 0,46 0,39 0,10

122 34,5 44,3 39,4 6,93 0,31 0,47 0,39 0,11

123 44,5 51,5 48 4,95 0,24 0,36 0,30 0,08

124 49,6 57,8 53,7 5,80 0,32 0,46 0,39 0,10

125 42,5 53,9 48,2 8,06 0,3 0,44 0,37 0,10

126 38,2 44,8 41,5 4,67 0,24 0,4 0,32 0,11

127 39,2 44 41,6 3,39 0,14 0,26 0,20 0,08

128 32,7 45,9 39,3 9,33 0,15 0,25 0,20 0,07

129 24,5 33,1 28,8 6,08 0,24 0,36 0,30 0,08

130 32,4 43 37,7 7,50 0,38 0,46 0,42 0,06

131 34,5 45,1 39,8 7,50 0,11 0,17 0,14 0,04

132 45,2 55,4 50,3 7,21 0,47 0,59 0,53 0,08

133 39,5 43,9 41,7 3,11 0,48 0,64 0,56 0,11

134 18,3 24,1 21,2 4,10 0,48 0,58 0,53 0,07

135 40,2 46,2 43,2 4,24 0,46 0,72 0,59 0,18

136 34,5 43,5 39 6,36 0,22 0,34 0,28 0,08

137 33,5 41,1 37,3 5,37 0,39 0,45 0,42 0,04

138 42,3 48,9 45,6 4,67 0,31 0,37 0,34 0,04

139 34,8 44,6 39,7 6,93 0,48 0,58 0,53 0,07

40,50 0,37
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Annexe 4 : Valeurs moyennes prises par les caractères physiologiques des 76 génotypes de la variété 

reichenbachi 

 

CHLOROPHYLE TOTALE TE

MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET Génotypes

48,2 54,0 51,1 4,10 0,29 0,33 0,31 0,03 1

44,2 48,2 46,2 2,83 0,28 0,40 0,34 0,08 2

41,3 47,3 44,3 4,24 0,32 0,46 0,39 0,10 3

47,6 52,8 50,2 3,68 0,39 0,47 0,43 0,06 4

39,5 46,7 43,1 5,09 0,45 0,63 0,54 0,13 5

37,6 40,4 39 1,98 0,42 0,56 0,49 0,10 6

36,5 43,3 39,9 4,81 0,36 0,58 0,47 0,16 7

36,5 44,3 40,4 5,52 0,32 0,42 0,37 0,07 8

45,9 54,5 50,2 6,08 0,37 0,51 0,44 0,10 9

48,9 53,5 51,2 3,25 0,31 0,41 0,36 0,07 10

42,6 51,6 47,1 6,36 0,20 0,32 0,26 0,08 11

42,5 47,7 45,1 3,68 0,29 0,39 0,34 0,07 12

42,6 46,0 44,3 2,40 0,42 0,54 0,48 0,08 13

32,6 43,8 38,2 7,92 0,59 0,67 0,63 0,06 14

28,3 32,7 30,5 3,11 0,31 0,43 0,37 0,08 15

36,5 48,7 42,6 8,63 0,29 0,39 0,34 0,07 16

41,3 49,9 45,6 6,08 0,18 0,22 0,20 0,03 17

41,5 55,1 48,3 9,62 0,32 0,46 0,39 0,10 18

42,6 53,0 47,8 7,35 0,78 0,98 0,88 0,14 19

23,5 33,7 28,6 7,21 0,19 0,31 0,25 0,08 20

49,5 54,5 52 3,54 0,42 0,52 0,47 0,07 21

48,6 55,0 51,8 4,53 0,55 0,67 0,61 0,08 22

41,3 45,7 43,5 3,11 0,42 0,56 0,49 0,10 23

39,6 46,6 43,1 4,95 0,28 0,38 0,33 0,07 24

54,3 61,9 58,1 5,37 0,32 0,44 0,38 0,08 25

46,9 54,9 50,9 5,66 0,12 0,22 0,17 0,07 26

45,3 48,3 46,8 2,12 0,04 0,10 0,07 0,04 27

41,3 46,3 43,8 3,54 0,19 0,27 0,23 0,06 28

31,2 41,0 36,1 6,93 0,45 0,85 0,65 0,28 29

32,1 42,3 37,2 7,21 0,11 0,17 0,14 0,04 30

42,8 56,0 49,4 9,33 0,32 0,48 0,40 0,11 31

39,6 52,4 46 9,05 0,28 0,34 0,31 0,04 32

41,6 50,2 45,9 6,08 0,22 0,38 0,30 0,11 33

34,9 48,1 41,5 9,33 0,29 0,35 0,32 0,04 34

39,5 43,3 41,4 2,69 0,69 0,89 0,79 0,14 35

32,5 45,3 38,9 9,05 0,29 0,33 0,31 0,03 36

39,5 42,7 41,1 2,26 0,11 0,15 0,13 0,03 37

36,9 44,3 40,6 5,23 0,31 0,39 0,35 0,06 38

49,6 60,0 54,8 7,35 0,19 0,25 0,22 0,04 39

36,5 44,9 40,7 5,94 0,32 0,44 0,38 0,08 40

26,8 35,6 31,2 6,22 0,31 0,37 0,34 0,04 41

29,6 35,4 32,5 4,10 0,19 0,27 0,23 0,06 42

33,5 45,5 39,5 8,49 0,18 0,24 0,21 0,04 43

38,9 44,5 41,7 3,96 0,29 0,33 0,31 0,03 44

48,6 57,0 52,8 5,94 0,55 0,77 0,66 0,16 45

29,6 34,8 32,2 3,68 0,25 0,31 0,28 0,04 46

33,6 37,8 35,7 2,97 0,75 1,03 0,89 0,20 47

27,8 31,8 29,8 2,83 0,57 0,67 0,62 0,07 48

33,4 35,0 34,2 1,13 0,12 0,22 0,17 0,07 49

25,6 34,0 29,8 5,94 0,49 0,67 0,58 0,13 50

35,6 41,2 38,4 3,96 0,68 0,90 0,79 0,16 51

38,6 42,6 40,6 2,83 0,64 0,84 0,74 0,14 52

44,6 55,0 49,8 7,35 0,19 0,27 0,23 0,06 53

45,3 47,1 46,2 1,27 0,20 0,28 0,24 0,06 54

43,6 49,8 46,7 4,38 0,34 0,46 0,40 0,08 55

48,2 57,0 52,6 6,22 0,69 0,87 0,78 0,13 56

38,5 43,9 41,2 3,82 0,58 0,62 0,60 0,03 57

26,5 33,1 29,8 4,67 0,98 1,10 1,04 0,08 58

34,2 42,6 38,4 5,94 0,84 0,96 0,90 0,08 59

36,2 45,0 40,6 6,22 0,42 0,68 0,55 0,18 60

43,5 56,1 49,8 8,91 0,40 0,52 0,46 0,08 61

44,2 48,2 46,2 2,83 0,49 0,69 0,59 0,14 62

42,5 50,9 46,7 5,94 0,59 0,67 0,63 0,06 63

48,3 56,9 52,6 6,08 0,61 0,69 0,65 0,06 64

47,6 55,6 51,6 5,66 0,49 0,65 0,57 0,11 65

48,3 57,5 52,9 6,51 0,29 0,33 0,31 0,03 66

42,3 47,5 44,9 3,68 0,69 0,81 0,75 0,08 67

44,6 51,4 48 4,81 0,14 0,20 0,17 0,04 68

50,5 54,5 52,5 2,83 0,45 0,53 0,49 0,06 69

41,3 46,5 43,9 3,68 0,68 0,74 0,71 0,04 70

45,6 57,8 51,7 8,63 0,48 0,58 0,53 0,07 71

48,3 54,3 51,3 4,24 0,45 0,57 0,51 0,08 72

51,3 56,9 54,1 3,96 0,47 0,55 0,51 0,06 73

36,5 41,7 39,1 3,68 0,58 0,62 0,60 0,03 74

40,3 48,7 44,5 5,94 0,49 0,63 0,56 0,10 75

48,6 55,6 52,1 4,95 0,37 0,49 0,43 0,08 76

43,99 0,45
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Annexe 5 : Valeurs moyennes prises par les composantes du rendement des 139 génotypes de la variété 

leucomelan 

 

 

Nbepillets /épi Nb d'épi /plante Nb de grain /épi poids des grais /épi

MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET

18 22 20 2,83 4 5 4,33 0,471 45 50 47,33 3,30 2,15 2,69 2,42 0,38

17 20 18,7 2,35 4 6 5,00 1,414 48 55 51,33 4,71 2,34 2,98 2,66 0,45

16 23 19,3 4,71 5 7 6,00 1,414 49 54 51,33 3,30 1,98 2,32 2,15 0,24

18 23 20,3 3,30 5 7 6,00 1,414 41 50 45,66 6,59 1,54 2,24 1,89 0,49

16 21 18,3 3,30 4 6 5,00 1,414 48 55 51,33 4,71 2,23 2,67 2,45 0,31

18 23 20,7 3,76 3 5 4,00 1,414 49 53 51,00 2,83 2,11 2,51 2,31 0,28

17 22 19,3 3,30 4 6 5,00 1,414 50 54 52,00 2,83 2,15 2,77 2,46 0,44

17 24 20,7 5,18 3 5 4,00 1,414 45 50 47,66 3,76 1,35 2,15 1,75 0,57

16 21 18,3 3,30 4 6 5,00 1,414 50 53 51,33 1,89 2,01 2,27 2,14 0,18

18 23 20,3 3,30 4 5 4,33 0,471 46 53 49,33 4,71 1,75 2,03 1,89 0,20

18 23 20,3 3,30 5 7 6,00 1,414 53 58 55,66 3,76 2,38 2,78 2,58 0,28

19 23 21 2,83 3 5 4,00 1,414 41 46 43,66 3,76 1,35 2,01 1,68 0,47

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 41 48 44,66 5,18 1,65 2,13 1,89 0,34

19 23 21 2,83 4 6 5,00 1,414 50 55 52,66 3,76 1,35 3,81 2,58 1,74

18 23 20,3 3,30 4 6 5,00 1,414 48 53 50,33 3,30 2,49 3,23 2,86 0,52

17 21 19 2,83 4 6 5,00 1,414 49 53 51,00 2,83 2,28 2,64 2,46 0,25

17 24 20,7 5,18 5 7 6,00 1,414 46 51 48,33 3,30 2,61 2,87 2,74 0,18

17 22 19,3 3,30 3 5 4,00 1,414 45 50 47,66 3,76 2,12 2,86 2,49 0,52

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 48 55 51,33 4,71 2,23 3,05 2,64 0,58

16 22 19 4,24 5 7 6,00 1,414 46 53 49,33 4,71 2,16 3,22 2,69 0,75

16 21 18,7 3,76 3 5 4,00 1,414 52 59 55,66 5,18 2,05 2,85 2,45 0,57

17 23 20 4,24 2 4 3,00 1,414 41 46 43,66 3,76 2,13 2,83 2,48 0,49

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 42 47 44,66 3,76 1,59 2,19 1,89 0,42

18 24 21 4,24 4 5 4,33 0,471 47 54 50,33 4,71 2,15 2,81 2,48 0,47

16 23 19,7 5,18 2 4 3,00 1,414 48 55 51,33 4,71 2,09 2,65 2,37 0,40

17 23 20 4,24 2 4 3,00 1,414 44 53 48,66 6,59 2,18 2,98 2,58 0,57

18 22 20 2,83 4 5 4,33 0,471 45 52 48,33 4,71 2,14 2,54 2,34 0,28

18 22 20 2,83 4 5 4,33 0,471 43 50 46,66 5,18 2,24 2,84 2,54 0,42

18 23 20,3 3,30 5 7 6,00 1,414 47 58 52,66 8,00 2,04 2,92 2,48 0,62

17 21 19 2,83 3 5 4,00 1,414 47 54 50,33 4,71 2,15 2,75 2,45 0,42

19 22 20,7 2,35 4 6 5,00 1,414 48 54 51,00 4,24 2,03 2,65 2,34 0,44

17 22 19,3 3,30 4 6 5,00 1,414 45 52 48,33 4,71 2,12 3,04 2,58 0,65

18 22 20 2,83 3 5 4,00 1,414 45 50 47,66 3,76 2,26 3,32 2,79 0,75

17 21 19 2,83 4 6 5,00 1,414 47 56 51,33 6,13 1,96 2,72 2,342 0,54

16 21 18,7 3,76 4 6 5,00 1,414 46 53 49,33 4,71 2,35 2,93 2,64 0,41

16 24 20 5,66 4 6 5,00 1,414 52 59 55,66 5,18 2,12 2,78 2,45 0,47

17 23 20 4,24 5 7 6,00 1,414 41 46 43,66 3,76 1,95 2,73 2,342 0,55

18 24 21 4,24 3 5 4,00 1,414 40 49 44,66 6,59 2,12 2,56 2,342 0,31

17 22 19,7 3,76 4 6 5,00 1,414 48 53 50,33 3,30 2,34 3,42 2,88 0,76

17 21 19 2,83 5 7 6,00 1,414 48 55 51,33 4,71 1,85 2,83 2,342 0,70

18 23 20,7 3,76 3 5 4,00 1,414 46 51 48,66 3,76 1,87 2,23 2,05 0,25

17 22 19,3 3,30 2 4 3,00 1,414 46 51 48,33 3,30 2,14 2,54 2,342 0,29

16 24 20 5,66 4 6 5,00 1,414 44 49 46,66 3,76 1,65 1,99 1,82 0,24

17 21 19 2,83 4 5 4,33 0,471 52 59 55,66 5,18 1,86 2,82 2,342 0,68

18 22 20 2,83 2 4 3,00 1,414 41 46 43,66 3,76 1,75 2,03 1,89 0,20

18 22 20 2,83 2 4 3,00 1,414 41 48 44,66 5,18 1,95 2,65 2,3 0,49

17 24 20,3 4,71 4 6 5,00 1,414 46 51 48,66 3,76 2,34 3,42 2,88 0,76

16 22 19 4,24 4 6 5,00 1,414 46 51 48,33 3,30 1,98 2,70 2,342 0,51

16 25 20,7 6,59 3 5 4,00 1,414 44 49 46,66 3,76 1,75 2,35 2,05 0,42

16 23 19,3 4,71 4 6 5,00 1,414 48 55 51,33 4,71 2,14 2,54 2,34 0,28

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 45 54 49,33 6,12 1,61 2,35 1,98 0,52

17 21 19 2,83 4 6 5,00 1,414 48 55 51,33 4,71 2,24 2,72 2,48 0,34

17 20 18,7 2,35 5 7 6,00 1,414 46 51 48,66 3,76 1,75 2,03 1,89 0,20

18 22 20 2,83 3 5 4,00 1,414 39 50 44,33 7,54 1,95 3,01 2,48 0,75

19 21 20 1,41 4 6 5,00 1,414 44 61 52,33 11,78 2,18 2,56 2,37 0,27

20 22 21 1,41 5 7 6,00 1,414 43 52 47,33 6,12 1,94 2,74 2,342 0,57

18 21 19,7 2,35 3 5 4,00 1,414 52 62 57,00 7,07 1,89 2,67 2,28 0,55

18 22 20 2,83 2 4 3,00 1,414 41 47 44,00 4,24 1,65 2,09 1,87 0,31

18 21 19,3 1,88 4 5 4,33 0,471 49 55 52,00 4,24 1,85 2,53 2,19 0,48

19 21 20 1,41 2 4 3,00 1,414 48 56 52,00 5,66 2,17 2,51 2,342 0,24

17 21 19 2,83 2 4 3,00 1,414 48 55 51,33 4,71 1,75 2,31 2,03 0,40

17 20 18,7 2,35 3 5 4,00 1,414 48 57 52,33 6,12 1,98 2,70 2,342 0,51

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 46 49 47,33 1,88 1,78 2,38 2,08 0,42

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 52 62 57,00 7,07 2,03 2,93 2,48 0,64

18 24 21 4,24 4 5 4,33 0,467 41 47 44,00 4,24 2,09 2,81 2,45 0,51

19 21 20 1,41 4 6 5,00 1,414 39 46 42,33 4,71 1,89 2,79 2,342 0,64

17 21 19 2,83 4 6 5,00 1,414 36 43 39,66 5,18 2,13 2,55 2,342 0,30

17 20 18,7 2,35 4 6 5,00 1,414 45 50 47,66 3,76 1,54 2,02 1,78 0,34

18 23 20,3 3,30 4 6 5,00 1,414 52 59 55,33 4,71 2,34 3,14 2,74 0,57

17 21 19 2,83 5 7 6,00 1,414 49 54 51,33 3,30 2,25 2,73 2,49 0,34

18 23 20,7 3,78 3 5 4,00 1,414 50 53 51,33 1,89 2,28 3,00 2,64 0,51

17 22 19,3 3,30 2 4 3,00 1,414 48 55 51,33 4,71 2,26 3,12 2,69 0,61

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 50 53 51,33 1,89 2,05 2,85 2,45 0,57

18 20 19 1,41 4 5 4,33 0,471 49 53 51,00 2,83 2,17 2,79 2,48 0,44

18 19 18,7 0,95 3 3 3,00 0 50 53 51,33 1,89 1,75 2,03 1,89 0,20
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19 21 20 1,41 3 4 3,66 0,933 46 53 49,66 5,18 2,12 2,84 2,48 0,51

18 22 20 2,83 3 5 4,00 1,414 48 56 52,00 5,66 2,13 2,61 2,37 0,34

18 24 21 4,24 5 6 5,66 0,933 49 54 51,33 3,30 2,05 2,63 2,342 0,41

18 21 19,7 2,36 4 6 5,00 1,414 47 58 52,33 7,54 1,98 2,58 2,28 0,42

18 22 20 2,83 3 5 4,00 1,414 45 50 47,33 3,30 1,78 1,96 1,87 0,13

17 21 19 2,83 4 6 5,00 1,414 51 63 57,00 8,49 2,09 2,59 2,342 0,36

17 20 18,7 2,36 4 6 5,00 1,414 39 49 44,00 7,07 1,95 2,73 2,342 0,55

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 35 50 42,33 10,37 1,59 2,17 1,88 0,41

18 22 20 2,83 5 7 6,00 1,414 32 47 39,66 10,83 1,78 2,90 2,342 0,79

19 23 21 2,83 3 5 4,00 1,414 41 52 46,33 7,54 1,62 2,34 1,98 0,51

18 21 19,7 2,36 4 6 5,00 1,414 40 49 44,66 6,59 2,28 3,28 2,78 0,71

19 22 20,3 1,88 5 7 6,00 1,414 39 49 44,00 7,07 1,98 2,70 2,342 0,51

17 21 19 2,83 3 5 4,00 1,414 36 49 42,33 8,95 1,62 2,32 1,97 0,49

18 23 20,7 3,78 2 4 3,00 1,414 32 47 39,66 10,83 1,93 2,75 2,342 0,58

17 22 19,3 3,30 4 6 5,00 1,414 41 52 46,33 7,54 2,35 3,39 2,87 0,74

18 22 20 2,83 4 5 4,33 0,471 38 51 44,66 9,42 2,08 2,60 2,342 0,37

18 20 19 1,41 3 3 3,00 0 45 56 50,66 8,00 1,74 2,00 1,87 0,18

18 19 18,7 0,95 4 5 4,66 0,933 47 56 51,33 6,13 2,12 2,56 2,342 0,31

19 21 20 1,41 4 6 5,00 1,414 48 56 52,00 5,66 2,34 3,14 2,74 0,57

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 38 53 45,66 10,83 2,14 2,84 2,49 0,49

19 23 21 2,83 3 5 4,00 1,414 47 56 51,33 6,13 2,29 2,99 2,64 0,49

19 20 19,7 0,95 4 6 5,00 1,414 42 55 48,66 9,42 2,27 3,11 2,69 0,59

19 21 20 1,41 4 6 5,00 1,414 28 34 31,00 4,24 2,18 2,72 2,45 0,38

18 20 19 1,41 4 6 5,00 1,414 28 36 32,00 5,66 2,23 2,73 2,48 0,35

17 20 18,7 2,36 5 7 6,00 1,414 31 39 35,00 5,66 1,68 2,10 1,89 0,30

18 22 20 2,83 4 5 4,33 0,467 42 48 45,00 4,24 1,89 3,07 2,48 0,83

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 41 51 46,00 7,07 1,88 2,86 2,37 0,69

20 22 21 1,41 5 7 6,00 1,414 40 50 45,00 7,07 1,45 2,03 1,74 0,41

18 21 19,7 2,35 3 5 4,00 1,414 33 45 39,00 8,49 1,44 1,82 1,63 0,27

18 22 20 2,83 3 4 3,66 0,933 38 48 43,00 7,07 1,88 2,64 2,26 0,54

17 19 18 1,41 4 6 5,00 1,414 54 70 62,00 11,31 2,35 3,25 2,8 0,64

19 23 21 2,83 4 5 4,33 0,471 48 60 54,00 8,49 2,01 2,67 2,342 0,47

17 21 19 2,83 3 3 3,00 0 49 53 51,00 2,83 2,28 3,40 2,84 0,79

20 24 22 2,83 3 3 3,00 0 45 53 49,00 5,66 2,19 2,49 2,342 0,21

18 24 21 4,24 3 5 4,00 1,414 40 46 43,00 4,24 1,84 2,60 2,22 0,54

16 22 19 4,24 4 6 5,00 1,414 32 38 35,00 4,24 1,96 2,72 2,342 0,54

17 23 20 4,24 4 6 5,00 1,414 44 52 48,00 5,66 1,45 2,27 1,86 0,58

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 40 46 43,00 4,24 2,38 3,04 2,71 0,47

17 21 19 2,83 5 6 5,33 0,467 42 54 48,00 8,49 2,33 3,01 2,67 0,48

20 24 22 2,83 4 6 5,00 1,414 43 51 47,00 5,66 2,05 2,63 2,342 0,41

16 20 18 2,83 5 7 6,00 1,414 48 54 51,00 4,24 2,04 3,32 2,68 0,91

18 22 20 2,83 4 5 4,33 0,471 42 56 49,00 9,90 2,14 2,54 2,342 0,29

17 21 19 2,83 3 3 3,00 0 48 60 54,00 8,49 1,85 2,67 2,26 0,58

16 20 18 2,83 3 3 3,00 0 42 56 49,00 9,90 2,12 2,90 2,51 0,55

18 24 21 4,24 3 5 4,00 1,414 65 83 74,00 12,73 3,45 4,19 3,82 0,52

20 24 22 2,83 4 6 5,00 1,414 55 73 64,00 12,73 1,98 2,70 2,342 0,51

18 21 19,3 1,88 4 7 5,66 2,348 52 64 58,00 8,49 2,15 2,67 2,41 0,37

17 23 20 4,24 3 5 4,00 1,414 49 53 51,00 2,83 2,11 2,79 2,45 0,48

17 21 19 2,83 4 6 5,00 1,414 40 50 45,00 7,07 1,88 2,80 2,342 0,65

17 20 18,7 2,35 4 6 5,00 1,414 30 36 33,00 4,24 2,17 2,51 2,342 0,24

18 22 20 2,83 4 7 5,33 1,881 29 37 33,00 5,66 1,05 1,73 1,39 0,48

19 21 20 1,41 5 7 6,00 1,414 45 55 50,00 7,07 2,04 2,86 2,45 0,58

19 23 21 2,83 3 5 4,00 1,414 48 57 52,33 6,12 1,98 2,70 2,342 0,51

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 47 54 50,66 5,18 2,34 3,22 2,78 0,62

18 22 20 2,83 4 6 5,00 1,414 47 56 51,33 6,13 2,19 2,49 2,342 0,21

17 23 20 4,24 3 3 3,00 0 52 76 64,00 16,97 1,78 2,40 2,09 0,44

19 23 21 2,83 3 5 4,00 1,414 55 61 58,00 4,24 2,46 3,10 2,78 0,45

17 20 18,7 2,35 4 6 5,00 1,414 45 57 51,00 8,49 2,01 2,67 2,342 0,47

19 21 20 1,41 5 6 5,33 0,467 42 48 45,00 4,24 2,24 2,84 2,54 0,42

18 19 18,3 0,47 3 5 4,00 1,414 28 38 33,00 7,07 1,75 2,21 1,98 0,33

18 21 19,3 1,88 4 6 5,00 1,414 49 55 52,00 4,24 2,34 3,16 2,75 0,58

16 19 17,7 2,35 4 6 5,00 1,414 42 57 49,66 10,83 2,15 2,53 2,342 0,27

17 23 20 4,24 5 7 6,00 1,414 45 59 52,00 9,90 2,35 3,19 2,77 0,59

18 22 20 2,83 3 5 4,00 1,414 46 57 51,33 7,54 2,19 2,49 2,342 0,21

19,78 4,61 48,67 2,36
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Annexe 6 : Valeurs moyennes prises par les composantes du rendement des 76 génotypes de la variété 

reichenbachi 

.

 

Nb d'épillets / épi Nb d'épi /plante Nb de grains /épi poids des grains /épi

MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET MIN MAX MOY ET

19,00 23,00 21,00 2,83 5,00 7,00 6,00 1,41 41,00 47,00 44,00 4,24 1,55 1,95 1,75 0,28

19,00 19,66 19,33 0,47 3,00 5,00 4,00 1,41 48,00 54,67 51,33 4,71 2,10 2,58 2,34 0,34

19,00 22,32 20,66 2,35 3,00 3,00 3,00 0,00 47,00 55,00 51,00 5,66 2,33 2,95 2,64 0,44

18,00 22,00 20,00 2,83 4,00 6,00 5,00 1,41 45,00 56,32 50,66 8,00 1,54 1,82 1,68 0,20

19,00 21,00 20,00 1,41 3,00 3,00 3,00 0,00 44,00 54,00 49,00 7,07 1,11 1,39 1,25 0,20

19,00 21,66 20,33 1,88 3,00 3,00 3,00 0,00 47,00 54,32 50,66 5,18 1,35 2,37 1,86 0,72

18,00 19,32 18,66 0,93 3,00 5,00 4,00 1,41 45,00 51,66 48,33 4,71 1,84 2,10 1,97 0,18

20,00 24,00 22,00 2,83 4,00 6,00 5,00 1,41 48,00 54,00 51,00 4,24 2,12 2,78 2,45 0,47

17,00 19,00 18,00 1,41 3,00 5,00 4,00 1,41 45,00 53,00 49,00 5,66 2,05 2,63 2,34 0,41

18,00 22,00 20,00 2,83 4,00 6,66 5,33 1,88 51,00 57,00 54,00 4,24 2,45 2,91 2,68 0,33

17,00 21,00 19,00 2,83 3,00 7,00 5,00 2,83 44,00 54,00 49,00 7,07 2,45 3,49 2,97 0,74

17,00 19,00 18,00 1,41 4,00 6,00 5,00 1,41 69,00 79,00 74,00 7,07 2,22 2,46 2,34 0,17

19,00 23,00 21,00 2,83 5,00 7,00 6,00 1,41 60,00 68,00 64,00 5,66 2,29 2,99 2,64 0,49

21,00 23,00 22,00 1,41 4,00 6,00 5,00 1,41 51,00 65,00 58,00 9,90 2,14 2,54 2,34 0,29

19,00 19,66 19,33 0,47 3,00 5,67 4,33 1,89 48,00 54,00 51,00 4,24 2,32 2,60 2,46 0,20

18,00 22,00 20,00 2,83 3,00 3,00 3,00 0,00 41,00 49,00 45,00 5,66 2,18 2,50 2,34 0,23

17,00 20,32 18,66 2,35 3,00 3,00 3,00 0,00 28,00 38,00 33,00 7,07 2,16 2,58 2,37 0,30

18,00 21,32 19,66 2,35 3,00 5,00 4,00 1,41 29,00 37,00 33,00 5,66 2,06 2,64 2,35 0,41

18,00 22,00 20,00 2,83 4,00 6,00 5,00 1,41 45,00 55,66 50,33 7,54 2,04 2,72 2,38 0,48

19,00 21,00 20,00 1,41 4,00 6,00 5,00 1,41 39,00 47,00 43,00 5,66 2,09 2,59 2,34 0,36

18,00 22,00 20,00 2,83 4,00 8,00 6,00 2,83 44,00 52,00 48,00 5,66 2,16 2,56 2,36 0,28

18,00 24,00 21,00 4,24 3,00 5,00 4,00 1,41 43,00 51,00 47,00 5,66 2,13 2,55 2,34 0,30

18,00 21,34 19,67 2,36 3,00 3,00 3,00 0,00 48,00 54,00 51,00 4,24 2,34 3,24 2,79 0,64

17,00 23,00 20,00 4,24 3,00 7,00 5,00 2,83 45,00 53,00 49,00 5,66 2,17 2,51 2,34 0,24

17,00 21,00 19,00 2,83 3,00 5,67 4,33 1,89 46,00 62,00 54,00 11,31 2,29 3,05 2,67 0,54

17,00 20,34 18,67 2,36 3,00 4,32 3,66 0,93 41,00 47,00 44,00 4,24 1,66 2,08 1,87 0,30

18,00 22,00 20,00 2,83 3,00 5,00 4,00 1,41 52,00 62,00 57,00 7,07 2,33 2,57 2,45 0,17

18,00 22,00 20,00 2,83 4,00 6,00 5,00 1,41 58,00 70,00 64,00 8,49 2,45 3,11 2,78 0,47

19,00 23,00 21,00 2,83 4,00 6,00 5,00 1,41 52,00 64,00 58,00 8,49 2,22 2,46 2,34 0,17

19,00 20,34 19,67 0,95 4,00 5,32 4,66 0,93 48,00 54,00 51,00 4,24 2,74 3,20 2,97 0,33

19,00 21,66 20,33 1,88 4,00 6,00 5,00 1,41 41,00 49,66 45,33 6,12 2,03 2,53 2,28 0,35

18,00 20,00 19,00 1,41 4,00 6,66 5,33 1,88 30,00 36,00 33,00 4,24 2,45 2,83 2,64 0,27

19,00 22,34 20,67 2,36 4,00 6,00 5,00 1,41 29,00 38,32 33,66 6,59 2,06 2,62 2,34 0,40

19,00 19,66 19,33 0,47 4,00 8,00 6,00 2,83 52,00 56,00 54,00 2,83 2,19 2,73 2,46 0,38

18,00 22,00 20,00 2,83 4,00 5,32 4,66 0,93 47,00 51,00 49,00 2,83 2,11 2,57 2,34 0,33

17,00 21,00 19,00 2,83 4,00 6,66 5,33 1,88 69,00 79,00 74,00 7,07 2,09 2,65 2,37 0,40

18,00 19,34 18,67 0,95 5,00 7,00 6,00 1,41 59,00 69,00 64,00 7,07 2,03 2,67 2,35 0,45

17,00 23,00 20,00 4,24 3,00 5,00 4,00 1,41 52,00 64,00 58,00 8,49 1,98 2,70 2,34 0,51

17,00 23,00 20,00 4,24 3,00 3,00 3,00 0,00 48,00 54,00 51,00 4,24 1,88 2,88 2,38 0,71

19,00 23,00 21,00 2,83 4,00 6,00 5,00 1,41 41,00 49,00 45,00 5,66 2,39 2,95 2,67 0,40

17,00 23,00 20,00 4,24 4,00 6,00 5,00 1,41 40,00 48,66 44,33 6,12 1,53 2,05 1,79 0,37

20,00 22,00 21,00 1,41 4,00 6,00 5,00 1,41 51,00 60,32 55,66 6,59 1,23 3,43 2,33 1,56

18,00 21,34 19,67 2,36 3,00 5,00 4,00 1,41 52,00 62,00 57,00 7,07 2,13 2,75 2,44 0,44

18,00 19,34 18,67 0,95 3,00 7,00 5,00 2,83 69,00 79,00 74,00 7,07 2,36 2,80 2,58 0,31

18,00 22,00 20,00 2,83 5,00 5,66 5,33 0,47 61,00 67,00 64,00 4,24 2,54 3,04 2,79 0,35

19,00 19,66 19,33 0,47 5,00 7,00 6,00 1,41 55,00 61,00 58,00 4,24 2,12 2,56 2,34 0,31

20,00 22,00 21,00 1,41 3,00 5,00 4,00 1,41 47,00 55,00 51,00 5,66 2,03 2,45 2,24 0,30

19,00 20,34 19,67 0,95 4,00 6,00 5,00 1,41 41,00 49,00 45,00 5,66 2,06 2,84 2,45 0,55

18,00 22,00 20,00 2,83 5,00 7,00 6,00 1,41 28,00 38,00 33,00 7,07 2,09 2,59 2,34 0,36

16,00 22,00 19,00 4,24 3,00 5,00 4,00 1,41 30,00 37,32 33,66 5,18 2,16 2,60 2,38 0,31

16,00 21,34 18,67 3,78 3,00 3,00 3,00 0,00 50,00 58,00 54,00 5,66 2,38 3,38 2,88 0,71

17,00 23,00 20,00 4,24 4,00 6,00 5,00 1,41 45,00 53,00 49,00 5,66 2,22 2,46 2,34 0,17

18,00 22,00 20,00 2,83 4,00 4,67 4,33 0,47 71,00 77,00 74,00 4,24 1,95 2,69 2,32 0,52

18,00 24,00 21,00 4,24 3,00 4,32 3,66 0,93 60,00 68,00 64,00 5,66 2,15 2,81 2,48 0,47

18,00 21,34 19,67 2,36 3,00 3,66 3,33 0,47 54,00 62,00 58,00 5,66 2,32 2,36 2,34 0,03

18,00 22,66 20,33 3,30 3,00 5,00 4,00 1,41 48,00 54,00 51,00 4,24 1,62 1,94 1,78 0,23

17,00 21,00 19,00 2,83 3,00 7,00 5,00 2,83 42,00 48,00 45,00 4,24 1,93 2,75 2,34 0,58

19,00 22,34 20,67 2,36 4,00 6,00 5,00 1,41 43,00 45,66 44,33 1,88 1,63 2,33 1,98 0,49

19,00 19,66 19,33 0,47 3,00 5,00 4,00 1,41 51,00 60,32 55,66 6,59 2,15 2,53 2,34 0,27

19,00 21,00 20,00 1,41 5,00 5,66 5,33 0,47 52,00 62,00 57,00 7,07 2,33 3,01 2,67 0,48

18,00 20,00 19,00 1,41 4,00 6,00 5,00 1,41 48,00 54,67 51,33 4,71 2,35 2,73 2,54 0,27

18,00 19,34 18,67 0,95 4,00 6,00 5,00 1,41 38,00 44,66 41,33 4,71 2,18 2,50 2,34 0,23

18,00 22,00 20,00 2,83 5,00 7,00 6,00 1,41 40,00 48,66 44,33 6,12 2,16 3,18 2,67 0,72

17,00 23,00 20,00 4,24 4,00 6,00 5,00 1,41 49,00 55,66 52,33 4,71 2,35 2,55 2,45 0,14

20,00 22,00 21,00 1,41 3,00 5,67 4,33 1,89 50,00 55,32 52,66 3,76 1,84 2,40 2,12 0,40

19,00 20,34 19,67 0,95 3,00 3,00 3,00 0,00 48,00 54,67 51,33 4,71 1,67 2,29 1,98 0,44

19,00 21,00 20,00 1,41 3,00 4,32 3,66 0,93 42,00 56,00 49,00 9,90 2,55 3,01 2,78 0,33

18,00 20,00 19,00 1,41 3,00 5,00 4,00 1,41 40,00 48,00 44,00 5,66 2,22 3,06 2,64 0,59

17,00 20,34 18,67 2,36 4,00 6,00 5,00 1,41 49,00 53,67 51,33 3,30 1,88 2,78 2,33 0,64

18,00 22,00 20,00 2,83 4,00 6,00 5,00 1,41 41,00 48,32 44,66 5,18 1,98 2,32 2,15 0,24

18,00 22,00 20,00 2,83 3,00 5,00 4,00 1,41 42,00 46,66 44,33 3,30 2,22 2,68 2,45 0,33

19,00 23,00 21,00 2,83 4,00 6,66 5,33 1,88 49,00 57,66 53,33 6,12 2,42 2,48 2,45 0,04

17,00 22,34 19,67 3,78 4,00 6,00 5,00 1,41 52,00 59,32 55,66 5,18 1,88 2,58 2,23 0,49

16,00 20,00 18,00 2,83 4,00 8,00 6,00 2,83 55,00 59,00 57,00 2,83 1,75 2,39 2,07 0,45

18,00 24,00 21,00 4,24 3,00 5,00 4,00 1,41 52,00 58,00 55,00 4,24 2,49 3,05 2,77 0,40

19,00 25,00 22,00 4,24 5,00 7,00 6,00 1,41 49,00 53,00 51,00 2,83 2,18 2,64 2,41 0,33

19,86 4,60 51,26 2,37
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Annexe 7 : L’analyse de la variance à un facteur globale pour le parametre HP (les groupes formés) 

 

L44 165,200 A

L12 158,200 A B

R29 152,500 A B C

R47 148,600 A B C D

R69 148,600 A B C D

R36 147,800 A B C D E

R32 147,800 A B C D E

R33 147,500 A B C D E F

R15 147,200 A B C D E F

L45 146,500 A B C D E F G

L128 146,000 A B C D E F G H

L119 146,000 A B C D E F G H

R39 145,800 A B C D E F G H I

L17 145,200 A B C D E F G H I J

L114 144,500 A B C D E F G H I J K

R17 143,800 A B C D E F G H I J K

R44 143,600 A B C D E F G H I J K

L37 143,500 A B C D E F G H I J K

R30 143,000 A B C D E F G H I J K

R16 142,800 A B C D E F G H I J K

R4 142,600 A B C D E F G H I J K L

L43 142,500 A B C D E F G H I J K L

L2 142,000 A B C D E F G H I J K L M

R34 140,600 B C D E F G H I J K L M N

R35 140,300 B C D E F G H I J K L M N O

L130 140,000 B C D E F G H I J K L M N O P

R3 139,800 B C D E F G H I J K L M N O P

R43 139,000 B C D E F G H I J K L M N O P Q

L1 139,000 B C D E F G H I J K L M N O P Q

L109 139,000 B C D E F G H I J K L M N O P Q

L61 137,200 B C D E F G H I J K L M N O P Q R

L39 137,200 B C D E F G H I J K L M N O P Q R

R20 136,700 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

L30 136,200 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T

L50 136,200 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T

L35 135,600 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T

L124 134,500 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U

R67 134,100 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

R45 134,100 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L133 134,000 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L136 133,700 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W

L36 132,700 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R24 132,600 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L4 132,500 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R41 132,100 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y

L8 131,800 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y

L19 131,600 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z

L107 131,500 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z

L26 131,300 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z

R6 131,000 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [

L125 131,000 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [

R42 130,800 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [

R23 130,800 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [

L94 130,500 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \

L49 130,500 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \

L66 130,000 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \

L91 129,800 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \

L28 129,700 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \

L21 129,700 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \

L24 128,800 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ]

L23 128,700 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ]

L41 128,500 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ]

L108 128,500 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ]

L16 128,200 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ]

L6 127,500 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ]

L83 127,500 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ]

L99 127,500 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ]

L14 127,300 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ]

R40 127,000 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ]

L54 126,500 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^

L51 126,200 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _

L13 126,200 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _

L135 126,000 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _

L132 125,400 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

R66 125,200 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

R58 125,200 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

R7 125,000 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

L46 125,000 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

R59 124,700 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

L97 124,500 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

L34 124,500 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

R49 124,300 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

R71 124,300 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

L29 123,800 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a

R60 123,400 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b

R57 123,400 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b

L96 123,000 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L64 123,000 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L38 122,500 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L71 122,500 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L111 122,000 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L121 122,000 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L100 122,000 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L52 121,800 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

R38 121,800 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L87 121,800 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

R31 121,800 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L116 121,500 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L84 121,500 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L113 121,500 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L11 121,500 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L55 121,500 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L126 121,500 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

R22 121,400 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

R18 121,400 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L42 121,200 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L20 120,800 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

R27 120,800 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

L33 120,700 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

R26 120,600 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

L48 120,500 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

L93 120,500 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

L7 120,300 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

L15 120,300 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

R48 120,200 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

R70 120,200 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

R55 119,600 E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

R28 119,500 E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

L95 119,000 E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

L98 118,700 F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d

R21 118,500 F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e
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L90 118,500 F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e

L112 118,000 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L32 118,000 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L3 118,000 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L53 118,000 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L134 117,500 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L5 117,500 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R76 117,400 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R62 117,400 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R56 117,400 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R68 117,300 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R46 117,300 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R25 117,200 H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L22 117,200 H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R61 117,100 H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R10 117,000 H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L18 116,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L25 116,700 H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R9 116,500 I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L60 116,500 I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L62 116,500 I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L89 116,200 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L56 116,200 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

L123 116,000 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R1 116,000 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R50 115,800 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R72 115,800 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R14 115,500 K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g

R8 115,500 K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g

R73 113,300 L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

R51 113,300 L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L40 113,200 L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L117 113,000 M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L85 113,000 M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L67 113,000 M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L106 113,000 M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L65 112,800 M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L137 112,000 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L92 111,500 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L9 110,800 O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L31 110,700 P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L27 110,600 P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L58 110,500 P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L101 110,500 P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L102 110,000 Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L122 109,000 R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L115 109,000 R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L118 108,500 R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L127 108,500 R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L57 108,500 R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L10 107,500 S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L110 107,000 T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L104 107,000 T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

R19 105,800 U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L81 105,500 U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L86 105,500 U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L75 105,500 U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L82 105,200 U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

R74 105,200 U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

R53 105,200 U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

R75 105,000 U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

R54 105,000 U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

R13 104,800 U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L139 104,700 V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

R5 104,400 V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

R65 104,100 W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

R2 104,000 W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L105 104,000 W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L47 104,000 W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L129 103,400 X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L131 103,000 X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L73 102,500 Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L120 102,000 Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L72 101,500 [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

L138 101,000 \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

L74 101,000 \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

R11 99,800 ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

R63 97,600 ^ _ ` a b c d e f g h i j k l

L63 97,000 _ ` a b c d e f g h i j k l

R37 96,500 ` a b c d e f g h i j k l

L88 94,867 a b c d e f g h i j k l m

L103 94,500 b c d e f g h i j k l m

L80 94,000 c d e f g h i j k l m

R64 92,300 d e f g h i j k l m

R52 90,400 e f g h i j k l m

L59 90,000 f g h i j k l m

L70 88,500 g h i j k l m

L76 88,000 h i j k l m

L69 84,500 i j k l m

L78 82,800 j k l m

L68 78,500 k l m n

L79 75,800 l m n

L77 74,000 m n

R12 63,500 n
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Annexe 8 : L’analyse de la variance à un facteur globale pour le parametre LE (les groupes formés) 

 

 

ModalitésMoyenneRegroupements

R21 11,2 A

R36 10,8 A B

R32 10,8 A B

R39 10,8 A B

L135 10,8 A B

L39 10,8 A B

R45 10,6 A B C

R67 10,6 A B C

L109 10,5 A B C D

L132 10,4 A B C D E

R66 10,3 A B C D E F

R65 10,3 A B C D E F

R35 10,3 A B C D E F

L136 10,2 A B C D E F G

L8 10,2 A B C D E F G

L133 10,2 A B C D E F G

L53 10,2 A B C D E F G

L124 10,2 A B C D E F G

R33 10,1 A B C D E F G H

R43 10 A B C D E F G H I

L121 9,8 A B C D E F G H I J

L111 9,8 A B C D E F G H I J

R23 9,8 A B C D E F G H I J

R40 9,8 A B C D E F G H I J

R3 9,7 A B C D E F G H I J K

L130 9,7 A B C D E F G H I J K

R16 9,7 A B C D E F G H I J K

L128 9,6 A B C D E F G H I J K L

R34 9,6 A B C D E F G H I J K L

L119 9,5 A B C D E F G H I J K L M

R41 9,3 A B C D E F G H I J K L M N

R62 9,3 A B C D E F G H I J K L M N

L115 9,2 A B C D E F G H I J K L M N O

L120 9,2 A B C D E F G H I J K L M N O

L129 9,2 A B C D E F G H I J K L M N O

R44 9,2 A B C D E F G H I J K L M N O

R76 9,1 A B C D E F G H I J K L M N O P

R56 9,1 A B C D E F G H I J K L M N O P

R29 9 A B C D E F G H I J K L M N O P Q

R71 8,8 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R

R49 8,8 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R

L14 8,8 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R

R61 8,8 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R

L114 8,7 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R

R47 8,6 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

R69 8,6 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

L45 8,6 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

L122 8,6 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

L107 8,5 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

L110 8,5 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

L131 8,5 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

L28 8,4 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

L17 8,4 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

R15 8,4 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

R52 8,4 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

L43 8,4 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

L6 8,4 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

L5 8,3 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S

L27 8,2 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T

R42 8,2 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T

R73 8,2 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T

R51 8,2 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T

R58 8,2 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T

L66 8,2 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T

L24 8,2 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T

L108 8,1 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U

L44 8,1 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U

R72 8,1 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U

R50 8,1 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U
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L73 8,1 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U

R30 8,1 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U

R59 8 A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

R4 7,9 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

R17 7,9 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L112 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L83 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

R24 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

R18 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

R54 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

R75 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L46 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L36 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

R68 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L134 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L23 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L58 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

R22 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L57 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L26 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L15 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

R46 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L81 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L37 7,8 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

R13 7,7 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

L96 7,6 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W

R5 7,6 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W

L51 7,6 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W

L60 7,6 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W

L19 7,6 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W

L139 7,5 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L71 7,5 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L137 7,5 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L59 7,5 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L126 7,5 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R2 7,5 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L125 7,5 B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L20 7,400 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X X

L92 7,400 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L10 7,300 C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L30 7,200 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L49 7,200 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L40 7,200 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R63 7,200 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L98 7,200 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L12 7,200 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L88 7,200 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L35 7,200 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R7 7,200 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R48 7,100 E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R70 7,100 E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L18 7,100 E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R1 7,000 F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R28 6,900 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L54 6,900 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L21 6,900 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R74 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R64 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L41 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L101 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L74 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R53 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R38 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R37 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

R31 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L7 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L16 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L33 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L13 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L116 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L113 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L31 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L11 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L4 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L42 6,800 H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L100 6,700 I J K L M N O P Q R S T U V W X

L106 6,700 I J K L M N O P Q R S T U V W X

L61 6,700 I J K L M N O P Q R S T U V W X

L25 6,700 I J K L M N O P Q R S T U V W X

L76 6,700 I J K L M N O P Q R S T U V W X

R25 6,700 I J K L M N O P Q R S T U V W X

L84 6,700 I J K L M N O P Q R S T U V W X

L127 6,700 I J K L M N O P Q R S T U V W X

L123 6,700 I J K L M N O P Q R S T U V W X

L118 6,700 I J K L M N O P Q R S T U V W X

L29 6,600 I J K L M N O P Q R S T U V W X

L117 6,600 I J K L M N O P Q R S T U V W X

L72 6,500 J K L M N O P Q R S T U V W X

L1 6,500 J K L M N O P Q R S T U V W X

R55 6,500 J K L M N O P Q R S T U V W X
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L99 6,500 J K L M N O P Q R S T U V W X

L62 6,500 J K L M N O P Q R S T U V W X

L89 6,400 J K L M N O P Q R S T U V W X

L9 6,400 J K L M N O P Q R S T U V W X

L38 6,400 J K L M N O P Q R S T U V W X

L22 6,400 J K L M N O P Q R S T U V W X

R60 6,300 K L M N O P Q R S T U V W X

R57 6,300 K L M N O P Q R S T U V W X

R27 6,200 L M N O P Q R S T U V W X

L75 6,200 L M N O P Q R S T U V W X

L138 6,200 L M N O P Q R S T U V W X

R19 6,200 L M N O P Q R S T U V W X

L82 6,200 L M N O P Q R S T U V W X

L47 6,200 L M N O P Q R S T U V W X

L52 6,200 L M N O P Q R S T U V W X

L102 6,200 L M N O P Q R S T U V W X

L34 6,200 L M N O P Q R S T U V W X

L48 6,200 L M N O P Q R S T U V W X

L32 6,100 M N O P Q R S T U V W X

L95 6,100 M N O P Q R S T U V W X

R6 6,000 N O P Q R S T U V W X

L86 6,000 N O P Q R S T U V W X

R10 5,900 N O P Q R S T U V W X

R26 5,800 O P Q R S T U V W X

R20 5,800 O P Q R S T U V W X

R14 5,800 O P Q R S T U V W X

L90 5,800 O P Q R S T U V W X

L87 5,800 O P Q R S T U V W X

R9 5,800 O P Q R S T U V W X

R8 5,800 O P Q R S T U V W X

L105 5,800 O P Q R S T U V W X

L68 5,800 O P Q R S T U V W X

L3 5,800 O P Q R S T U V W X

L79 5,800 O P Q R S T U V W X

L94 5,800 O P Q R S T U V W X

L93 5,800 O P Q R S T U V W X

L91 5,800 O P Q R S T U V W X

L85 5,760 O P Q R S T U V W X

L78 5,700 P Q R S T U V W X

L103 5,700 P Q R S T U V W X

L80 5,600 Q R S T U V W X

L56 5,600 Q R S T U V W X

L104 5,600 Q R S T U V W X

L97 5,600 Q R S T U V W X

L2 5,500 R S T U V W X

L64 5,500 R S T U V W X

L50 5,500 R S T U V W X

R12 5,400 R S T U V W X

L55 5,400 R S T U V W X

L63 5,200 S T U V W X

R11 4,800 T U V W X

L65 4,700 U V W X

L70 4,700 U V W X

L67 4,600 V W X

L69 4,300 W X

L77 4,200 X
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Annexe 9: L’analyse de la variance à un facteur globale pour le parametre LC (les groupes formés) 

ModalitésMoyenneRegroupements

L61 67,5 A

L58 63,4 A B

L43 63,2 A B C

R41 62,4 A B C D

L64 61,8 A B C D E

L19 60,4 B C D E F

L44 60 B C D E F G

L30 59,8 B C D E F G

R20 59,8 B C D E F G

L12 59,8 B C D E F G

L85 59 B C D E F G H

L114 59 B C D E F G H

L119 58,7 B C D E F G H I

L128 58,3 B C D E F G H I

R39 58 B C D E F G H I J

R32 58 B C D E F G H I J

L53 58 B C D E F G H I J

R24 58 B C D E F G H I J

L125 57,5 B C D E F G H I J K

R36 57,2 B C D E F G H I J K L

L49 57 B C D E F G H I J K L M

R4 56,9 B C D E F G H I J K L M

R17 56,9 B C D E F G H I J K L M

R15 56,8 B C D E F G H I J K L M

L109 55,8 B C D E F G H I J K L M N

R29 55,5 B C D E F G H I J K L M N O

R47 55,2 B C D E F G H I J K L M N O P

L7 55,2 B C D E F G H I J K L M N O P

L15 55,2 B C D E F G H I J K L M N O P

R69 55,2 B C D E F G H I J K L M N O P

R40 55 B C D E F G H I J K L M N O P

L71 55 B C D E F G H I J K L M N O P

R46 55 B C D E F G H I J K L M N O P

R68 55 B C D E F G H I J K L M N O P

R33 54,5 B C D E F G H I J K L M N O P Q

L31 54,2 C D E F G H I J K L M N O P Q R

R34 54,2 C D E F G H I J K L M N O P Q R

L23 54,2 C D E F G H I J K L M N O P Q R

L39 53,8 D E F G H I J K L M N O P Q R S

L121 53,8 D E F G H I J K L M N O P Q R S

L50 53,5 D E F G H I J K L M N O P Q R S T

L45 53,2 D E F G H I J K L M N O P Q R S T U

L37 52,8 E F G H I J K L M N O P Q R S T U V

R1 52,7 E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W

R43 52,2 F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X

L83 51,8 F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y

L17 51,6 F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z

R23 51,2 F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [

R6 51 F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \

L48 51 F G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \

R45 50,8 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \

R67 50,8 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \

R28 50,8 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \

L18 50,7 G H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \

L99 50,2 H I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ]

L62 49,5 I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^

L124 49,5 I J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^

R61 48,8 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _

R26 48,8 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _

L24 48,7 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _

L29 48,7 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _

L126 48,7 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _

L57 48,5 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

L94 48,5 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

L107 48,5 J K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

R8 48,4 K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ `

L28 48,3 K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a

L21 48,3 K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a

R65 48,3 K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a

L16 48,2 K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a

L87 48,2 K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a

L41 48 K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b

L105 48 K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b

R14 48 K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b

L130 48 K L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b

R44 47,8 L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

R72 47,6 L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L91 47,6 L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

R50 47,6 L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c

L33 47,6 L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c
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L116 47,5 L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e

L89 47,5 L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e

L113 47,5 L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e

L26 47,5 L M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e

L137 47,3 M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f

R16 47,2 M N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g

L52 47 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g

L132 46,8 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g

L60 46,7 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g

L11 46,5 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L51 46,5 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L135 46,5 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L38 46,5 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L133 46,2 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L136 46,2 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

R3 46,2 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

L115 46 N O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h

R60 45,8 O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

R57 45,8 O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L35 45,6 O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

R21 45,6 O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L92 45,5 O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L97 45,5 O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L55 45,5 O P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L36 45,3 P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L98 45,2 P Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L138 45 Q R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i

L63 44,5 R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

R71 44,3 R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

R49 44,3 R S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L100 44,2 S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j

L104 44 S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

L120 44 S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

R37 44 S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

R22 44 S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

L129 44 S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

R18 44 S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

R5 43,8 S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

R2 43,8 S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

L139 43,8 S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

L65 43,8 S T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

L13 43,6 T U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

L96 43,4 U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k

R13 43,3 U V W X Y Z [ \ ] ^ _ ` a b c d e f g h i j k
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Annexe 10 : L’analyse de la variance à un facteur globale pour le parametre NG(les groupes formés) 

 

ModalitésMoyenneRegroupements

R12 74 A

R36 74 A

L120 74 A

R53 74 A

R44 74 A

L131 64 A B

R54 64 A B

R13 64 A B

R45 64 A B

R28 64 A B

R37 64 A B

L121 64 A B

L106 62 B C

R55 58 B C D

R46 58 B C D

R38 58 B C D

R14 58 B C D

L132 58 B C D

R29 58 B C D

L122 58 B C D

L57 57 B C D E

R27 57 B C D E

R74 57 B C D E

L81 57 B C D E

R60 57 B C D E

R43 57 B C D E

L64 57 B C D E

L11 55,66 B C D E F

R42 55,66 B C D E F

R73 55,66 B C D E F

R59 55,66 B C D E F

L36 55,66 B C D E F

L21 55,66 B C D E F

L44 55,66 B C D E F

L69 55,33 B C D E F

R75 55 B C D E F G

R25 54 B C D E F G

L107 54 B C D E F G

L118 54 B C D E F G

R34 54 B C D E F G

R10 54 B C D E F G

R51 54 B C D E F G

R72 53,33 B C D E F G

L29 52,66 B C D E F G

R65 52,66 B C D E F G

L14 52,66 B C D E F G

L62 52,33 B C D E F G

L55 52,33 B C D E F G

R64 52,33 B C D E F G

L79 52,33 B C D E F G

L128 52,33 B C D E F G

L59 52 B C D E F G

L136 52 B C D E F G

L77 52 B C D E F G

L7 52 B C D E F G

L94 52 B C D E F G

L60 52 B C D E F G

L138 52 B C D E F G

L2 51,444 B C D E F G

L3 51,444 B C D E F G

L5 51,444 B C D E F G

L50 51,333 B C D E F G

L61 51,333 B C D E F G

L78 51,333 B C D E F G

R69 51,333 B C D E F G

L96 51,333 B C D E F G

R2 51,333 B C D E F G

R66 51,333 B C D E F G

L9 51,333 B C D E F G

L139 51,333 B C D E F G

R61 51,333 B C D E F G

L93 51,333 B C D E F G

L75 51,333 B C D E F G

L25 51,333 B C D E F G

L73 51,333 B C D E F G

L130 51,333 B C D E F G

L72 51,333 B C D E F G

L71 51,333 B C D E F G

L70 51,333 B C D E F G

L19 51,333 B C D E F G

L40 51,333 B C D E F G

L52 51,333 B C D E F G

L34 51,333 B C D E F G

R76 51 B C D E F G

R39 51 B C D E F G

L74 51 B C D E F G

L108 51 B C D E F G

R15 51 B C D E F G

L123 51 B C D E F G

R30 51 B C D E F G

L31 51 B C D E F G

R8 51 B C D E F G

R56 51 B C D E F G

R23 51 B C D E F G

L133 51 B C D E F G

L16 51 B C D E F G

L116 51 B C D E F G

R47 51 B C D E F G

L6 51 B C D E F G

R3 51 B C D E F G

R4 50,66 B C D E F G

L129 50,66 B C D E F G

R6 50,66 B C D E F G

L92 50,66 B C D E F G
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L15 50,33 B C D E F G H

L24 50,33 B C D E F G H

L30 50,33 B C D E F G H

R19 50,33 B C D E F G H

L39 50,33 B C D E F G H

L127 50 B C D E F G H

L76 49,66 B C D E F G H

L137 49,66 B C D E F G H

L20 49,33 B C D E F G H

L35 49,33 B C D E F G H

L10 49,33 B C D E F G H

L51 49,33 B C D E F G H

L117 49 B C D E F G H

R24 49 B C D E F G H

R11 49 B C D E F G H

R67 49 B C D E F G H

R9 49 B C D E F G H

R35 49 B C D E F G H

L109 49 B C D E F G H

R5 49 B C D E F G H

R52 49 B C D E F G H

L119 49 B C D E F G H

L41 48,66 B C D E F G H I

L26 48,66 B C D E F G H I

L47 48,66 B C D E F G H I

L97 48,66 B C D E F G H I

L53 48,66 B C D E F G H I

L48 48,33 B C D E F G H I

L32 48,33 B C D E F G H I

L17 48,33 B C D E F G H I

L27 48,33 B C D E F G H I

R7 48,33 B C D E F G H I

L42 48,33 B C D E F G H I

L112 48 C D E F G H I

L114 48 C D E F G H I

R21 48 C D E F G H I

L18 47,66 C D E F G H I J

L33 47,66 C D E F G H I J

L8 47,66 C D E F G H I J

L68 47,66 C D E F G H I J

L1 47,443 C D E F G H I J

L56 47,33 C D E F G H I J

L63 47,33 C D E F G H I J

L80 47,33 C D E F G H I J

R22 47 C D E F G H I J

L115 47 C D E F G H I J

L43 46,66 C D E F G H I J K

L28 46,66 C D E F G H I J K

L49 46,66 C D E F G H I J K

L85 46,33 C D E F G H I J K

L90 46,33 C D E F G H I J K

L102 46 D E F G H I J K

L95 45,66 D E F G H I J K

L4 45,66 D E F G H I J K

R31 45,33 D E F G H I J K L

L124 45 D E F G H I J K L

R48 45 D E F G H I J K L

L134 45 D E F G H I J K L

R40 45 D E F G H I J K L

L101 45 D E F G H I J K L

R16 45 D E F G H I J K L

R57 45 D E F G H I J K L

L103 45 D E F G H I J K L

L86 44,66 D E F G H I J K L

R70 44,66 D E F G H I J K L

L46 44,66 D E F G H I J K L

L91 44,66 D E F G H I J K L

L23 44,66 D E F G H I J K L

L38 44,66 D E F G H I J K L

L13 44,66 D E F G H I J K L

R71 44,33 D E F G H I J K L

R41 44,33 D E F G H I J K L

R63 44,33 D E F G H I J K L

L54 44,33 D E F G H I J K L

R58 44,33 D E F G H I J K L

R68 44 D E F G H I J K L

L87 44 D E F G H I J K L

L65 44 D E F G H I J K L

L58 44 D E F G H I J K L

R1 44 D E F G H I J K L

L82 44 D E F G H I J K L

R26 44 D E F G H I J K L

L12 43,66 D E F G H I J K L

L45 43,66 D E F G H I J K L

L37 43,66 D E F G H I J K L

L22 43,66 D E F G H I J K L

L113 43 D E F G H I J K L

R20 43 D E F G H I J K L

L105 43 D E F G H I J K L

L110 43 D E F G H I J K L

L83 42,33 D E F G H I J K L

L88 42,33 D E F G H I J K L

L66 42,33 D E F G H I J K L

R62 41,33 E F G H I J K L

L84 39,66 F G H I J K L

L67 39,66 F G H I J K L

L89 39,66 F G H I J K L

L104 39 G H I J K L

L100 35 H I J K L

L111 35 H I J K L

R50 33,66 I J K L

R33 33,66 I J K L

R49 33 J K L

R32 33 J K L

R18 33 J K L

R17 33 J K L

L135 33 J K L

L126 33 J K L

L125 33 J K L

L99 32 K L

L98 31 L
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Annexe 11: L’analyse de la variance à un facteur globale pour le parametre PG (les groupes formés) 

 

 

 

ModalitésMoyenneRegroupements

L120 3,82 A

R30 2,97 B

R11 2,97 B

L47 2,88 B C

R51 2,88 B C

L39 2,88 B C

L90 2,87 B C

L15 2,86 B C

L108 2,84 B C

L106 2,8 B C

R45 2,79 B C

R23 2,79 B C

L33 2,79 B C

L129 2,78 B C

L86 2,78 B C

L132 2,78 B C

R28 2,78 B C

R67 2,78 B C

L138 2,77 B C

R75 2,77 B C

L136 2,75 B C

L17 2,74 B C

L94 2,74 B C

L69 2,74 B C

L113 2,71 B C

L97 2,69 B C

L20 2,69 B C

L72 2,69 B C

R10 2,68 B C D

L116 2,68 B C D

R25 2,67 B C D

R63 2,67 B C D

L114 2,67 B C D

R40 2,67 B C D

R60 2,67 B C D

L2 2,66 B C D

R3 2,64 B C D

R32 2,64 B C D

L19 2,64 B C D

L71 2,64 B C D

R13 2,64 B C D

L96 2,64 B C D

L35 2,64 B C D

R68 2,64 B C D

R44 2,58 B C D

L14 2,58 B C D

L26 2,58 B C D

L32 2,58 B C D

L11 2,58 B C D

L28 2,54 B C D

L134 2,54 B C D

R61 2,54 B C D

L119 2,51 B C D E

L95 2,49 B C D E

L18 2,49 B C D E

L70 2,49 B C D E

L22 2,48 B C D E

L101 2,48 B C D E

L54 2,48 B C D E

L99 2,48 B C D E

L76 2,48 B C D E

R54 2,48 B C D E

L64 2,48 B C D E

L74 2,48 B C D E

L29 2,48 B C D E

L52 2,48 B C D E

L24 2,48 B C D E

L7 2,46 B C D E

R15 2,46 B C D E

L16 2,46 B C D E

R34 2,46 B C D E

L21 2,45 B C D E

L98 2,45 B C D E

L30 2,45 B C D E
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R72 2,45 B C D E

R71 2,45 B C D E

L36 2,45 B C D E

L127 2,45 B C D E

R48 2,45 B C D E

L65 2,45 B C D E

R64 2,45 B C D E

L5 2,45 B C D E

R27 2,45 B C D E

L73 2,45 B C D E

L123 2,45 B C D E

R8 2,45 B C D E

R43 2,44 B C D E

L1 2,42 B C D E

R76 2,41 B C D E

L122 2,41 B C D E

R19 2,38 B C D E

R39 2,38 B C D E

R50 2,38 B C D E

L77 2,37 B C D E

L55 2,37 B C D E

L25 2,37 B C D E

R36 2,37 B C D E

R17 2,37 B C D E

L102 2,37 B C D E

R21 2,36 B C D E

R37 2,35 B C D E

R18 2,35 B C D E

L44 2,342 B C D E

L111 2,342 B C D E

L37 2,342 B C D E

L109 2,342 B C D E

L107 2,342 B C D E

L67 2,342 B C D E

R62 2,342 B C D E

R59 2,342 B C D E

L66 2,342 B C D E

R57 2,342 B C D E

L42 2,342 B C D E

R55 2,342 B C D E

L62 2,342 B C D E

R52 2,342 B C D E

R49 2,342 B C D E

L93 2,342 B C D E

R46 2,342 B C D E

L34 2,342 B C D E

L91 2,342 B C D E

R38 2,342 B C D E

R35 2,342 B C D E

R33 2,342 B C D E

L89 2,342 B C D E

R29 2,342 B C D E

L60 2,342 B C D E

R24 2,342 B C D E

R22 2,342 B C D E

R20 2,342 B C D E

R16 2,342 B C D E

R14 2,342 B C D E

R12 2,342 B C D E

R9 2,342 B C D E

L87 2,342 B C D E

L48 2,342 B C D E

L84 2,342 B C D E

L40 2,342 B C D E

R2 2,342 B C D E

L82 2,342 B C D E

L139 2,342 B C D E

L137 2,342 B C D E

L81 2,342 B C D E

L133 2,342 B C D E

L38 2,342 B C D E

L130 2,342 B C D E

L128 2,342 B C D E

L56 2,342 B C D E

L125 2,342 B C D E

L124 2,342 B C D E

L121 2,342 B C D E

L78 2,342 B C D E

L117 2,342 B C D E

L115 2,342 B C D E

L27 2,34 B C D E

L31 2,34 B C D E

L50 2,34 B C D E

R42 2,33 B C D E

R69 2,33 B C D E

R53 2,32 B C D E

L6 2,31 B C D E

L46 2,3 B C D E

R31 2,28 B C D E

L57 2,28 B C D E

L79 2,28 B C D E

L118 2,26 B C D E

L105 2,26 B C D E

R47 2,24 B C D E

R73 2,23 B C D E

L110 2,22 B C D E

L59 2,19 B C D E

L3 2,15 B C D E

R70 2,15 B C D E

L9 2,14 B C D E

R65 2,12 B C D E

L131 2,09 B C D E

L63 2,08 B C D E

R74 2,07 B C D E

L41 2,05 B C D E

L49 2,05 B C D E

L61 2,03 B C D E

R66 1,98 B C D E

R58 1,98 B C D E

L51 1,98 B C D E

L85 1,98 B C D E

L135 1,98 B C D E

L88 1,97 B C D E

R7 1,97 B C D E

L53 1,89 B C D E

L45 1,89 B C D E

L4 1,89 B C D E

L75 1,89 B C D E

L10 1,89 B C D E

L13 1,89 B C D E

L23 1,89 B C D E

L100 1,89 B C D E

L83 1,88 B C D E

L58 1,87 B C D E

L92 1,87 B C D E

R26 1,87 B C D E

L80 1,87 B C D E

L112 1,86 B C D E

R6 1,86 B C D E

L43 1,82 B C D E

R41 1,79 B C D E

R56 1,78 B C D E

L68 1,78 B C D E

R1 1,75 B C D E

L8 1,75 B C D E

L103 1,74 B C D E

L12 1,68 B C D E

R4 1,68 B C D E

L104 1,63 C D E

L126 1,39 D E

R5 1,25 E
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Annexe 12 : L’analyse des marqueurs moléculaires PCR/RAPD et PCR/ISSR  

Tableau 1: Les  produits chimiques utilisés dans l'isolement de l'ADN et l'analyse PCR (RAPD /ISSR) 

S.No. Produits chimiques Source 

1 Agarose Prona 

2 Acide borique Merck 

3 Chloroforme Merck 

4 CTAB Applichem 

5 dNTP Mélanger Thermo scientific 

6 EDTA Applichem 

7 Ethanol Applichem 

8 Bromure d'éthidium Sigma Aldrich 

9 Echelle Generuler ADN de 100 pb plus Thermo scientific 

10 Acide acétique glacial 100% Atabay 

11 Acide hydrochlorique Tekkim 

12 Alcool isoamylique Applichem 

13 Isopropanol Merck 

14 Chargement colorant (6X) Thermo scientific 

15 Chlorure de magnesium Thermo scientific 

16 Agarose Prona and Sigma 

17 Phénol: chloroforme: isoamyle Amresco 

18 ARNase A Fermentas 

19 Acétate de sodium Merck 

20 Chlorure de sodium Merck 

21 Hydroxyde de sodium Merck 

22 Tampon Taq contenant du sulfate d'ammonium Thermo scientific 

23 Tampon Taq contenant du sulfate d'ammonium et 

chlorure de potassium 

Thermo scientific 

24 Tampon Taq contenant du chlorure de potassium Thermo scientific 

25 Taq ADN Polymerase Thermo scientific 

26 Tris (hydroxyméthyl aminométhane) Amresco 

27 Eau Pfizer 

28 ß-mercaptoethanol Merck 
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Tableau 2: Equipements utilisés pour l'analyse de marqueur d'ADN 

S. No. Equipements Source 

1 Système d'électrophorèse sur gel d'Agarose Thermo Scientific / 0WLa2 

2 Autoclave Hiclave HV 85 

3 Congélateur (-20 ° C) Arçelik et Beko 

4 Congélateur (-80 ° C) -80 ⁰C Thermo Forma ULT Freezer 

5 Double unité de distillation Corporation humaine: 

Système de purification d'eau 

6 Balance électronique Sartorius LE 623 S 

7 Système de documentation de gel Thermoscientific 

8 Four à air chaud GALLENKAMP 

9 Glace écaillage machine Scotsman AF 100 

10 Agitateur magnétique Nuve MK 318 

11 Micropipette Eppendorf 

12 Four micro-onde Arçelik 

13 Machine PCR Eppendorf/Mastercycler gradient 

14 pH mètre Thermoelectron corporation 

15 Centrifugeuse réfrigérée haute vitesse Eppendorf /Minispin plıs 

16 Transilluminateur Vilber Lourmat 

17 Spectrophotomètre NanoDrop ND1000 

18 Torche UV Vilber Lourmat 

19 Bain marie Nüve BM 402 

20 Bloc chaud LAB-LINE multi block heater 

 

Tableau 3: Quantité de différents constituants chimiques du mélange de réaction PCR 

 

S. No. 

 

Concentration et volume des constituants chimiques par réaction du 

mélange de réaction PCR 

Make 

Constituant chimique et la              

concentration 

Volume pour la 

réaction RAPD(µl) 

Volume pour la 

réaction ISSR(µl) 

1 matrice d'ADN (50 ng / ul) 1 2            - 

2 Taq Buffer 

(NH4)2 SO4 or KCl (10X) 

1.5 2.5 Thermoscientific 

3 MgCl2 (25 mM) 2.5 3 Thermoscientific 
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4 dNTP / RAPD (1mM) 

dNTP / ISSR (25 mM) 

3 0.4 Thermoscientific 

5 Amorce pour RAPD (5 

µM) ;Amorce pour ISSR (10 

µM) 

1.5 0.5 MWG 

BIOTECH-AC/ 

METABION 

6 Taq Polymerase (5U/µl) 0.6 0.3 Thermoscientific 

7 Eau millQ 4.9 16.3 Pfizer Ltd 

 Volume total 15 25 - 

 

Annexe 13 :PCR ;les produit utilisés pour la PCR en Tunisie. 

1/Tampon d’extraction d’ADN  

 Cg Ci V 

- Tris Hcl 

- Nacl 

- EDTA 

- SDS 

 

- 100mM 

- 500mM 

- 5OmM 

- 1.25% 

- 1M   (pH = 7) 

- 5M 

- 0.5M (pH= 8) 

- 10% 

- 10ml 

- 10ml 

- 10ml 

- 12.5 

 

 

2/ Electrophorèse d’ADN 

- Composantes du gel d'agarose 1% 

          Agarose  0.3g 

          TAE 1× 30ml 

            BET 1gotte 

 

- Le tampon de charge 10 X (pH 8) 

 

Bleu de bromophénol (2%) 0.75 ml 

Glycérol (100%) 5 ml 

Na- EDTA 2 ml 

Xylène cyanole (2%) 0.75 ml 

H2O 1.5 ml 
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Annexe14 : Quelques génotypes des  deux variétés Leucomelan  et Reichenbachi                      

(L92,L99,L20,L72,L120,L132,L88,L139 ,R68,R59,R76,R4,R14,R63,R31etR35) 

 

 

 

 

 L 92                    L99                                           L20                                              L72 

     L120                      L132                                            L88                                     L139 

     R68                                          R59                            R76                        R4   

             R14                                         R63                                          R31            R35 
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