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Relevé de la littérature

1. Généralités de pigeonpea

Dans cette partie nous ferons une révision bibliographique de
'espéce étudiée, le pigeonpea. Différents aspects seront décrits comme sa
classification taxonomique, son origine ainsi que la diversité de ses pools
génétiques. Nous parlerons aussi de sa morphologie, écologie, distribution,
utilisation, culture et aussi des objectifs d’amélioration. Finalement, nous
passerons en revue les statistiques de production et de surface cultivée de
cette espece.

1.1 Taxonomie, Origine et Pools génétiques

1.1.1 Taxonomie

Le pigeonpea (Cajanus cajan (L.) Millsp) appartient a la sous-tribu
Cajaninae de la tribu Phaseoleae, la sous-familie Papilionoideae de la
famille des lIégumineuses.

Famille : Légumineuses ou Papilionacées

Sous-famille:  Papilionoideae

Tribu : Phaseoleae
Sous-tribu: Cajaninae
Genre: Cajanus

On retrouve parmi les membres de la tribu Phaseoleae (la plus
importante sur le plan agricole) des espéces comestibles (Phaseolus, Vigna,
Cajanus, Lablab etc.), dont le Cajanus cajan est la seule espéce
domestiquée de la sous-tribu Cajaninae.

La sous-tribu Cajaninae se distingue par la présence de glandes
vésiculaires sur les feuilles, le calice et les gousses. Onze genres
apparentés comprenant Rhynchosia, Eriosema, Dunbaria, Flemingia, et
Paracalyx ont été classés dans la sous-tribu Cajaninae (Van der Maesen,
1990).

Indépendamment du pigeonpea, seule une espéce sauvage,
Cajanus scarabaeoides est commune et répandue dans I'ensemble de I'Asie
du sud et du Sud-Est, des fles Pacifiques, et du nord de ['Australie. On
trouve la plus grande diversité des espéces sauvages de Cajanus au
Myanmar, en Yunnan-Chine, et en Australie du nord. Plusieurs espéeces
telles que C. villosus, C. elongatus, C. granadiflorus, et C. niveus qui étaient
collectées au nord-est de I'ilnde sont devenues rares ou éteintes a I'heure
actuelle.

Le genre Cajanus comporte 32 especes, dont 18 sont endémiques
d’Asie, 13 d’Australie, et 1 d'Afrique occidentale (Van der Maesen, 1990).
Toutes les espéces du genre sont diploides avec 2n = 22 chromosomes.

7



Relevé de la littérature

Les 32 especes ont été regroupées en six sections basées sur I'habitude de
croissance, la forme de la feuille, la pilosité, la nature de la corolle, la
dimension de la gousse, et la présence de strophiole sur la graine
(prolifération glandulaire de la graine qui empéche le passage d’eau requis
pour la germination).

Les 18 especes non rampantes sont réparties en 3 sections:
Cajanus (2), Atylosia (7), et Fruticosa (9). Les especes cultivées avec leur
ancétre (C. cajanifolius) ont été reprises dans la section Cajanus. Les 11
espéces rampantes sont inclues dans deux sections, Cantharospermum (5)
et Volubilis (6) et les 3 especes restantes dans la section Rhynchosoides.
Trois especes de cajanus ont été subdivisées en variétés botaniques; C.
scarabaeoides var. pedunculatus et var. scarabaeoides, C. reticulatus var.
grandifolius, var. reticulatus et var. maritimus et C. volubilis var. burmanicus
et var. volubilis.

1.1.1.1 Cytotaxonomie et hybridation

Les premiers taxonomistes avaient classé de maniére peu
satisfaisante I'Atylosia et le Cajanus sous deux genres différents. C'est
grace aux études d’hybridation interspécifique et de cytotaxonomie que leur
rapprochement est devenu irréfutable. Ses études ont montré le besoin
important de fusionner les deux genres selon les régles internationales de la
nomenclature botanique. Finalement, Van der Maesen travaillant a
'ICRISAT a mis a jour la taxonomie du Cajanus et a fusionné les deux
genres sous le nom de Cajanus apres l'analyse systématique des données
morphologiques, cytologiques, et chimio-taxonomiques qui apparentent ces
deux genres (ICRISAT, 2008).

La plupart des espéces sauvages y compris C. cajanifolius,
C.lineatus, C.sericeus, C.scarabaeoides, C.albicans, et C.trinervius d'origine
indienne ; C.reticulatus (var. grandifolius), C.conifertflorus, et C.latisepalous
d’'origine australienne produisent des hybrides fertiles avec le pigeonpea.
Concernant l'analyse du caryotype du pigeonpea, plusieurs especes
sauvages et leurs hybrides interspécifiques ont montré une haute homologie
et un appariement presque complet. Parmi les espéces sauvages
compatibles testées, celles d'origine indienne ont montré une homologie
plus proche que celles d'origine australienne.

1.1.1.2 Taxonomie moléculaire

Des marqueurs moléculaires, tel que la RFLP (restriction fragment
length polymorphism) d’ADN nucléaire et mitochondrial, et 'RAPD (randomly
amplified polymorphic) ont été utilisées avec succés pour détecter la
diversité génétique et déterminer des rapports phylogénétiques dans le
genre Cajanus et autres genres apparentés (Dunbaria, Eriosema, et
Rhynchosia). Suffisamment de polymorphisme a été détecté parmi les
espéces. Les topologies darbres de parcimonie et des analyses des
matrices de ressemblance étaient semblables, mais pas identiques. Les
modeles de clustering ont confirmé les résultats largement publiés sur la
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phylogénie basée sur la morphologie, la cytologie, I'hybridation, et les
analyses de protéines et d'isozymes.

1.1.2 Origine et pools génétiques

1.1.2.1 Origine

Le pigeonpea est originaire de I'Inde. Il a été connu dans 'ancienne
Egypte il y a 4000 ans. Selon les différentes sources consultées, la
distribution naturelle du pigeonpea se limite aux pays proches de I'Océan
Indien, de I'Afrique Orientale jusqu'a I'Egypte, I'inde, et le Sud-est asiatique.
Van der Maesen, (1990) considere I'lnde comme le centre d'origine du
pigeonpea et I'Afrique de I'Est, ou la récolte a été développée pendant au
moins 4000 ans, comme un centre secondaire de diversité.

On estime que sa domestication s’est faite au début de I'agriculture
en Inde, vers I'an 2200 avant JC, dans le bassin de I'Indus (actuellement
Pakistan). A partir de ce bassin, il se serait étendu rapidement comme
culture dans le vieux monde tropical en Afrique de I'Est (Milind et al., 2007)
ce qui explique l'origine trés discutée du pigeonpea. (Verschueren, 1992).
Puis au moyen du commerce d’esclaves, il se serait étendu au continent
ameéricain.

Aujourd'hui le pigeonpea est largement cultivé dans toutes les
régions tropicales et semi-tropicales du vieux et du nouveau monde. On le
retrouve principalement en Asie et en Afrique ainsi que dans quelques
régions d'Australie et d'’Amérique latine (Jha et Ohri, 1996) (Figurel).

Figure 1 : Distribution géographique de la culture gigeonpea
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1.1.2.2 Pools génétiques

Sur base de la difficulté de transfert naturel des génes, on distingue
un pool génique primaire, secondaire et tertiaire (Quadrogo, 2003). Le
Tableau 1 montre les parents sauvages du pigeonpea et leur classification
dans les pools génétiques.

Tableau 1 Pools génétiques ghigeonpea

C. acutifolius (F.v.Muell) van | C. geonsis Dalz.

der Maesen C. heynei (W. & A.) van der
C. albicans (W. & A)) van der | Maesen C.mollis (Benth.) van
Maesen der Maesen

C. cajanifolius (Haines) van | C. platycarpus (Benth) van der
der Maesen Maesen

C. lanceolatus (W.V. Fitzg) | C. rugosus (W. & A.) van der
van der Maesen Maesen

C. latisepalus (Reynolds &
Pedley) van der Maesen

C. lineatus (W.&A.) van der | C. volubilis (Blanco) Blanco
Maesen C. kerstingii Harms

C. reticulatus (Drylander) F. v.
Muell var. grandifolius (F. v.
Muell) van der Maesen var.
reticulatus

C. scarabaeoides (L.) Thouars | Rhyncosia spp.
var. pendunculatus

(Reynolds & Pedley) van der
Maesen var. scarabaeoides

C. sericeus (Benth. Ex Bak.) | Dunbaria spp.

van der Maesen Erisema spp.
C. trinervius (DC) van der | Flemingia spp.
Maesen

Le pool génétique primaire d’'une espéce donnée peut étre subdivisé
en 5 catégories principales qui forment un continum écologique et évolutif
reliant les formes sauvages aux formes domestiques (Zeven, 1998). Ce
sont: les formes sauvages ou adventices, les cultivars obsolétes ou
anciens, les lignées en sélection avancée, les variétés nouvelles et les
variétés commerciales (Hoyt, 1992).

Le pool génétique secondaire est constitué d’espéces végétales qui
ne peuvent étre utilisées qu’en croisement aux prix d'un effort accru. Les
plantes de ce groupe peuvent étre croisées avec celles du pool primaire. Le
pool secondaire se caractérise par le transfert des genes possible mais
parfois difficile. Le pool tertiaire constitue I'extréme limite des ressources
génétiques utilisables (par les voies habituelles de sélection et
d’amélioration des plantes). Le matériel végétal de ce dernier groupe peut
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étre croisé avec ceux du pool primaire mais les hybrides sont stériles. Par
ailleurs, le transfert de génes n’est possible que par des mesures radicales
comme la fusion de protoplastes. Les especes sauvages ou cultivées
peuvent appartenir a ces trois catégories en fonction des difficultés de
transfert de genes (Hoyt, 1992).

Six des espéces sauvages indiennes : C. albicans, C. cajanifolius,
C. scarabaeoides, C. trinervius, C. lineatus, C. sericeus et le pigeonpea ont
été croisées avec succes. Des hybrides interspécifiques ont également été
obtenus avec des especes australiennes : C. reticulatus, C. acutifolius, C.
confertiflorus, C. lanceolatus et C. latisepalus. Cependant, les hybrides ont
montré plus d’anomalies méiotiques que les hybrides entre le pigeonpea et
les espéces indiennes (Dundas, 1990). C. platicarpus a été croisé avec
succes avec le pigeonpea en utilisant la culture d'embryon (Mallikarjuna et
Moss, 1995).

La banque de génes de I'ICRISAT contient actuellement 213
accessions représentant 20 especes, sans compter environ 13.300
accessions des pigeonpea cultivés. Le patrimoine génétique sauvage
assemblé a [I'ICRISAT inclut également d'autres genres apparentés :
Rhynchosia (35 especes, 303 accessions), Flemingia (8 especes, 18
accessions), Eriosema (4 espéces, 7 accessions), et Dunbaria (2 especes,
12 accessions). Sur la base du succés de I'hybridation on peut distinguer le
pool secondaire et tertiaire du pigeonpea. Les especes du pool héréditaire
secondaire sont infertiles avec le pigeonpea. Les espéeces qui ne se croisent
pas aisément avec le pigeonpea sont placées dans le pool héréditaire
tertiaire. (Milind et al., 2007).

Onze genres relatifs comprenant Rhynchosia, Dunbaria, et
Flemingia ont été décrits et peuvent étre pris en compte pour constituer le
pool héréditaire tertiaire, alors que les autres espéces du genre Cajanus
constituent le pool héréditaire secondaire du cultivar (Van der Maesen,
1990; Jha et Ohri, 1996).

1.1.2.2.1 Types de cultivars

Plusieurs sortes de formes évolutives peuvent étres reconnues dans
le pigeonpea sur base du type de plante, de la durée de la récolte, de la
sensibilité a la photopériode, du nombre de fleurs et de la dimension de
I'inflorescence, de la dimension de la gousse et du grain, de la couleur de la
graine, du godt, de la déhiscence de la gousse, de la dormance de la graine,
de la vigueur de la plante, des préférences d'habitat, et de la constitution
biochimique. Ces types de cultivars ont des exigences agronomiques et
agro-écologiques différentes : époque de plantation, types et niveaux de
technologie, préférences du consommateur et usage de la récolte (ICRISAT,
2008).
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1.2  Morphologie du pigeonpea

Le pigeonpea est un arbuste dont la durée de vie varie entre 1 et 5
ans. Mais habituellement, il se comporte comme une plante annuelle et peut
atteindre 0,5 & 4m de hauteur. Ses racines sont minces, peu nombreuses et
peuvent aller jusqu'a 2 m de profondeur. Sa tige peut atteindre 15 cm de
diamétre et porte de nombreuses petites branches (Mado, 2008).

Ses feuilles sont trifoliées pubescentes, sa forme varie de lancéolé
a oblongue (figure 2). Sa tige fortement lignifiée peut étre droite jusqu’'a
inclinée. Le diameétre de la tige varie de 1 a 0,8 cm. Les branches primaires
peuvent se ramifier en branches secondaires, qui si elles portent des
inflorescences constituent des branches reproductives. Les inflorescences
sont de racemes pédonculés de 1.5 cm de long. La gousse mesure de 4 a 7
cm de long, 1 cm de large, elle contient de 2 a 7 graines.

Les fleurs sont zigomorphes (irréguliéres) avec un calice de sépales
soudées ; la corolle comporte 5 pétales libres dont le supérieur externe
forme I'étendard. Les deux latéraux plus ou moins paralléles forment les
ailes, les deux inférieurs plus ou moins soudés et internes forment la caréne.

Les étamines sont généralement au nombre de 10, diadelphes, 9
étamines sont unies par les filets tandis que la I0eme étamine (la supérieure)
est libre. L'anthére est a 2 loges a déhiscence longitudinale. L'ovaire supere,
est uni carpellaire. Les fruits, habituellement secs, sont des gousses de
déhiscence intermédiaire. Les graines renferment un embryon courbe, a
cotylédons épais, et sont pratiquement dépourvues d'albumen.

Le systeme de racines approfondies permet I'absorption d’eau en
périodes de sécheresse, de méme, il développe des nodules de Rhizobium
qui assurent la fixation d’'azote.

Figure 2 : Morphologie deigeonpea : Tigavec feuilles trifoliées, fleurs et fruits
(A), coupe longitudinale d'une fleur (B), graine)(C
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1.3 Ecologie et distribution du  pigeonpea

Le pigeonpea est la cinquieéme légumineuse a grain tropicale la plus
importante des tropiques semi-arides (Milind et al., 2007). Il est maintenant
cultivé dans 50 pays d'Asie, d’Afrique et des Caraibes. Il est cultivé dans
plus de 25 pays tropicaux et subtropicaux, comme récolte unique ou
associée. La production la plus élevée du pigeonpea est enregistrée en
Inde, ou il est la Iégumineuse a grain la plus largement cultivée, en seconde
position derriére le pois chiche. (Milind et al., 2007). Il a la capacité inhérente
de supporter les contraintes de I'environnement (surtout la sécheresse) ce
qui en fait une culture d'introduction.

Du fait que cette espece n'a pas été retrouvée en milieu sauvage,
son habitat naturel reste incertain. Le pigeonpea préfére les habitats
herbeux des zones tropicales avec des pluviométries optimales comprises
entre 600 et 1000 mm de pluie par an. Toutefois, il se développe bien dans
les zones humides avec des pluviométries de 2500 mm de pluie par an et
dans les zones semi-arides avec des pluviométries de 400 mm de pluie par
an (Mado, 2008).

Le pigeonpea est une espece de jours courts et la plupart des
cultivars fleurissent en longueurs de jour de 11 a 11.5 h. La photopériode
critique requise pour déclencher la floraison est spécifique a l'espece et
méme au cultivar spécifique. Le degré de sensibilité varie quantitativement
(Saxena et Sharma, 1990). La collection mondiale de pigeonpea originaire
de 74 pays (13.077 accessions) réuni a I''CRISAT provenant d'une large
diversité d’environnements présente des accessions d'une forte sensibilité a
la photopériode et d’autres, peu sensibles. La récolte montre également une
grande variation dans les types de maturité (de 90 a 300 jours). Les cultivars
ou races traditionnels sont de durée moyenne a longue. lls sont récoltés de
6 a 12 mois aprés le semis. Dallleurs, ils sont généralement développés en
tant que récolte pérenne de haies. Leur sensibilité a la photopériode leur
permet d'étre développés comme récolte d'hiver dans les environnements
d'hiver doux.

Le pigeonpea de courte durée permet la production de multiples
récoltes dans les climats tropicaux. Il prend de 100 a 140 jours pour mdrir et
produire la premiere récolte. Plus récemment, des génotypes extra précoces
qui marissent en 90 jours ont été développés. Les génotypes de courte
durée ont généralement moins de sensibilité a la photopériode que les types
de longe durée.

Le pigeonpea se développe principalement en utilisant I'humidité
résiduelle du sol aprés la récolte de la culture associée. Il se développe
généralement la ou les températures se situent de 18 a 30,8C, mais dans
les sols humides, il peut résister a des températures de 35,8C ou
supérieures.

Son systeme profond de racines permet l'utilisation optimale de
I'humidité et des éléments nutritifs. [l améliore aussi la structure du sol (Nene
et Sheila, 1990). Il présente une croissance rapide, forte, boisée avec des
racines latérales bien développées dans les couches superficielles du sol.
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Le pigeonpea peut se développer dans une diversité de textures de
sol, des sols sableux aux argileux lourds. Il se développe mieux dans un sol
a pH de 5.0 a 7.0. Il se développe bien dans des sols a basse fertilité, ce qui
en fait un favori en agriculture de subsistance.

Le pigeonpea est également connu pour sa capacité a fixer I'azote
comme la plupart des légumineuses. Il peut également accéder aux
phosphates insolubles dans les sols pauvres en phosphore, augmentant la
disponibilité en phosphore soluble pour les récoltes suivantes dans la
rotation (Fujita et al., 2004). Son exigence en P pour la production de la
matiére séche est faible comparé au soja (Glycine maximum (L.) (Adu-
Gyamfi et al., 1990).

1.4  Utilisations du pigeonpea

En général, le pigeonpea peut étre considéré comme une espece
sous exploitée et sous valorisée, malgré qu’elle joue un réle important dans
la sécurité alimentaire et I'amélioration de la pauvreté vu ses multiples
usages. D’allleurs, sa valeur est trés appréciée car c’est une culture d’'usage
polyvalent. Il est cultivé entre autres pour I'alimentation, le fourrage, le bois
de chauffage, et les haies. Il peut aussi étre utilisé comme culture coupe-
vent, engrais vert, pour la confection de toits de maisons (Rao et al., 2002).
Cette plante connait de nombreuses utilisations. Ainsi, elle est utilisé
comme:

- Nourriture pour 'homme : Les graines du pigeonpea sont
consommeées. Le pigeonpea est une récolte vivriere (pois secs, farine, ou
pois verts). La graine du pigeonpea contient de 20 a 30% de protéines, elle
est riche en acides aminés essentiels (méthionine, lysine, et tryptophane),
hydrates de carbone, minéraux, et contient beaucoup de vitamines A et C
(Saxena et al., 2002).

Les pois secs peuvent étre germés brievement, ensuite cuits, pour
une saveur différente des pois verts. La germination augmente également la
digestibilité du pois sec grace a la réduction de sucres non digestibles qui
sinon, resteraient dans les pois secs cuits. Sa richesse en protéines en fait
un supplément idéal aux céréales traditionnelles, bananes ou alimentation
basée sur des tubercules qui contiennent généralement trés peu de
protéines.

Dans quelques endroits, tels que la Républigue Dominicaine, Hawai,
'Equateur et le Pérou, le pigeonpea est cultivé pour la mise en boite de ses
graines.

- Plante médicinale : Le pigeonpea a de nombreuses utilisations en
médecine naturelle. Les jeunes feuilles sont appliquées sur les endroits
douloureux, on s’en sert aussi contre les démangeaisons. Elles sont
également utilisées sous forme de décoction pour le traitement de la
diarrhée. Les graines seches du pigeonpea écrasées et prises avec un peu
de vin permettent de soigner le début d'anthrax (furoncles). La poudre des
graines seches mélangée avec de la banane non mire est utilisée comme
cataplasme pour soigner les infections extérieures.
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- Aliment pour les animaux : Le pigeonpea est aussi une source
de fourrage. Un mélange a quantité égale de graines séches du pigeonpea
et de mais écrasés constitue un bon aliment pour la volaille. Les feuilles et
les gousses de pigeonpea sont également utilisées dans I'alimentation des
ruminants et en particulier des bovins.

- Couverture du sol . Il est dans quelques régions une récolte
importante pour l'engrais vert. Celui-ci peut aprés incorporation fournir
jusqu'a 40 kilogrammes d'azote par hectare. Le pigeonpea joue un réle tres
important dans la restauration de la fertilité du sol grace a sa capacité a fixer
I'azote atmosphérique.

- Combustible : Les tiges du pigeonpea sont utilisées comme bois
de chauffage dans beaucoup de régions dans le monde.

1.5 Culture du pigeonpea

Tout d'abord on doit distinguer deux systémes de production
existants : le pigeonpea en culture traditionnelle et le pigeonpea en culture
commerciale dirigé vers I'exportation. Dans le premier systéeme I'entretien
est minimal, la culture est de type pérenne, la taille de la exploitation est
petite (moins de 1 hectare) situé dans les jardins potagers. La récolte est
principalement destinée a 'autoconsommation et au marché local.

Le deuxieme type de systéme de production est le commercial en
monoculture, semis annuel, la préparation du terrain est mécanisée, les
extensions de terrains vont de 1 a 5 hectares.

Par la suite, nous passerons en détail les activités agricoles liées a
la culture commerciale du pigeonpea.

1.5.1 Préparation du terrain

La préparation du terrain se fait soit par labour a plat soit par labour
en sillons, soit en défrichant et en brilant les mauvaises herbes.

1.5.2 Les semis

Le pigeonpea s'établit bien par semis direct dans un champ bien
préparé. Lorsque le terrain est préparé (labour en sillon), le pigeonpea est
semé sur chaque sillon avec un écartement de 0,40 m.
1.5.3 Période de semis

Malgré qu'il s’agisse d’une espéce pérenne, il peut se semer comme

un plante annuelle. De préférence au debut du printemps pour la récolter fin
en fin d’été.
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1.5.4 Densité de semis

Pour une bonne mise en place, il est recommandé de semer 2 a 3
graines par poquet. Lorsque cette recommandation est respectée, on peut
obtenir au final une densité comprise entre 25.000 a 50.000 tiges de
pigeonpea par hectare. A titre indicatif, 1kg du pigeonpea contient de 5.000
a 14.000 graines.

1.5.5 Entretien du pigeonpea

Une fois établi, il est une des légumineuses les plus tolérantes a la
sécheresse, et il peut étre développé dans des conditions de pluie ou avec
une irrigation minimale (sous des précipitations annuelles de 600 a 1000
millimétres).

Comme la plupart des Iégumineuses, il ne tolére pas d’inondation
mais par contre il peut se développer dans un paysage aride grace a sa
résistance a la sécheresse et aux températures élevées par rapport a la
plupart des autres récoltes d'impulsion (Troedson et al., 1990).

1.5.6 Récolte

Aprés la récolte du mais, le pigeonpea est laissé en champ ou il
continue son développement jusqu'a la fructification. Les gousses du
pigeonpea sont récoltées lorsque les graines ont atteint leur maturité
physiologique, c’est-a-dire lorsque les graines sont mdres. On reconnait que
les graines sont mdres lorsque les cosses commencent a perdre leur
couleur verte. Il est conseillé de récolter les graines au fur et a mesure
gu’'elles atteignent leur maturité physiologique. Lorsque les gousses sechent
en champ, elles éclatent et laissent tomber les graines, ce qui rend la récolte
trés difficile et occasionne beaucoup de perte.

1.5.7 Post récolte

La post récolte se réalise aprés la récolte et comprend le séchage,
le battage et la sélection du grain sec. Les aires de battage qu’elles soient
au champ ou proches des habitations sont toujours préparées avec soin
pour éviter tant que possible de polluer les grains par diverses impuretés
(sables, caillloux, ...etc), elles sont rarement bétonnée. A proximité des
habitations, les aires de battage sont parfois recouvertes de baches
plastiques. Le battage manuel est réalisé a I'aide des batons ou encore par
foulage au pied.

Aprés le battage, la paille est récupérée manuellement et sert le plus
souvent a l'alimentation du bétail. Le mélange grains — menues pailles qui
reste sur l'aire de battage est ensuite récupéré dans des paniers tressés
grossierement qui jouent le réle de tamis et permettent de séparer les
impuretés grossieres et le grain. Un dernier nettoyage est ensuite réalisé a
l'aide de vans ou de tamis. Ces taches de pré nettoyage et de vannage sont
souvent réalisées par les femmes.
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Comme les autres grains, le pigeonpea est habituellement
conditionné en sacs de 25kg et stocké dans des greniers traditionnels
lorsqu'il est destiné a étre commercialisé.

Si la récolte vise I'obtention de grain vert, le produit récolté (grains et
gousse verts) est transporté immédiatement jusqu'a la plante de
transformation, ou le battage et la sélection mécanique sont réalisés.

1.5.8 Contraintes a la productivité du pigeonpea

En raison du type de systeme de culture: soit la culture
traditionnelle, soit la culture commerciale orientée vers I'exportation, les
contraintes sont plus accentuées dans une culture commerciale que dans
une culture traditionnelle.

Le rendement en champs des fermiers est bas et plusieurs facteurs
en sont responsables. lls continuent a cultiver leurs variétés locales
traditionnelles qui fréquemment sont sujettes a différents stress biotiques et
abiotiques qui se présentent. Le manque de semences de qualité provoque
la baisse de la productivité. Les pratiques culturelles médiocres telles que la
basse densité de plantation, basse fertilité du sol, désherbage insuffisant et
usage insuffisant et inapproprié de fongicides et d’herbicides sont d'autres
facteurs  responsables de rendement faibles. Les facteurs
environnementales (sécheresse fréquente, érosion du sol avec faible
capacité de rétention d’eau) et les facteurs socio-économiques (manque de
routes, d'infrastructure de marketing et exploitation par les intermédiaires)
affectent aussi la productivité.

Dans une culture de type intensive, les maladies comme: Le
Fusarium qui est particulierement présent en Inde et en Afrique de I'est ou il
cause des pertes de plus de 50% (Marley et Hillocks, 1996), la maladie de la
mosaique de la stérilité (SMD) (Jones et al., 2004). L'insecte le plus nuisible
pour le rendement est le Iépidoptere Heliocoverpa armigera. On le retrouve
généralement dans les régions tropicales et subtropicales d’Asie. En plus de
sa grande diversité de plantes cibles, sa résistance élevée aux insecticides
le rend plus difficile a contréler. La mouche de la gousse de pigeonpea,
Melanagromyza obtuse Malloch, est un autre insecte nuisible majeur du
pigeonpea qui semble étre limité a I'Asie. Maruca vitrata (chenille tracteur)
est un insecte qui a des conséquences sérieuses sur des légumineuses a
grains dans les tropiques et sub-tropiques en raison de sa gamme d’hétes
étendue et des dégats considérables qu’il crée.

Les contraintes mentionnées précédemment sont importantes dans
d’autres régions mais pas au Pérou, ce qui ne veut pas dire que ces
problémes ne pourront se présenter plus tard avec l'intensification de la
culture si on ne prend pas de mesures de garde.
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1.6  Amélioration du pigeonpea

L'importance dans les tropiques semi-arides, I'effort de la recherche
a été dirigée vers l'amélioration de la récolte ou le transfert de la
technologie. Ces derniéres années la production du pigeonpea est restée
stationnaire (Souframanien et al., 2003).

Historiguement, les traits désirables chez pigeonpea ont été
sélectionnés par des fermiers de "landraces" pour s'adapter a leurs
systemes de production et usages. Actuellement un défi important des
chercheurs est d'obtenir une production avec moins d'eau. Des récoltes qui
ont été considérées comme marginales sont maintenant incorporées dans
des programmes d’'amélioration. Par conséquence, limportance d'une
[égumineuse tolérante a la sécheresse telle que pigeonpea, qui combine
plusieurs traits désirables, ne peut pas étre ignorée.

Le long cycle de vie de la récolte et la structure hétérozygote du
génome conservé par pollinisation croisée (jusqu'a 20% selon
I'environnement et la présence des insectes pollinisateurs) (Saxena et al.,
1990) font que I'amélioration est lente et chéere. Dans le sens que le risque
de pollinisation croisé impligue de prévoir une distance d’écart entre les
variétés en étude. De la méme facon, le cycle de vie de la récolte qui peu
aller de 4 mois pour les variétés précoces a 12 mois pour les variétés
tardives font que le colt de maintien de la culture en champ est plus élevé.

Les marqueurs moléculaires sont des séquences d’ADN qui peuvent
étre aisément détectées et dont la transmission peut étre vérifiée. La
technologie moléculaire des marqueurs peut faciliter la détermination précise
du nombre, de I'endroit chromosomique, des différents effets individuels et
des interactions de génes qui contrélent des traits (Peleman et Van der
Voort, 2003). Un impératif de base a n'importe quel programme
d’amélioration moléculaire est le fait de disposer d’un ensemble robuste de
marqueurs polymorphes pour l'espéce étudiée. Parmi les différents
systemes de marqueurs disponibles, citons les Séquences Simples
Répétées (SSRs) (Burns et d’autres, 2001).

L'ICRISAT a développé la recherche vers la production des lignées
males stériles cytoplasmiques (CMS) (Saxena et Kumar, 2003; Mallikarjuna
et Saxena, 2005) pour la production d’hybrides commerciaux du pigeonpea.
Une autre approche prometteuse est la sélection assistée par marqueur
(MAS) qui a émergé ces derniéres années. Le développement des lignés
supérieures chez le pigeonpea en employant des méthodes
conventionnelles est trés lent car il s’'agit d'une culture pérenne. Chez
d’autres légumineuses, les microsatellites ont été employés comme outil
pour identifier les génes principaux et les QTL. Des marqueurs
microsatellites liés aux traits quantitatifs tels que la qualité et le rendement
en grain (Hyten et al., 2004) ont été publiés. La disponibilité de
microsatellites adéquats chez le pigeonpea permettrait a des sélectionneurs
de localiser I'emplacement de genes spécifiques et de QTL permettant une
amélioration efficace par MAS.
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1.6.1 Objectifs d’'amélioration

Le développement de cultivars du pigeonpea résistants ou
tolérantes a été une priorité élevée dans des programmes de recherche
pendant beaucoup d'années. Parmi les cibles importantes d’amélioration
pour le pigeonpea, on retrouve : le rendement, la précocité, la résistance
aux maladies (la mosaique de la stérilité, Fusarium wilt et la rouille due au
Phytophthora) et aux parasites (le foreur de la gousse et la mouche de la
gousse), la sécheresse et I'excés d'eau.

Les premiers efforts d'amélioration ont visé a améliorer le
rendement, l'acceptabilité aux utilisations spécifiques et aux systemes de
production. Des sélections ont été faites a partir de variétés locales
(landraces). L'amélioration de pigeonpea peut étre faite avec l'utilisation
sélective des germoplasmes qui comportent d'excellentes sources de
résistance aux maladies et aux parasites et d'autres caractéristiques
agronomiques importantes. On doit aussi faire attention a la qualité culinaire
de la graine, au fourrage végétal, au contenu protéique et a la taille et la
couleur de la graine.

Concernant le rendement, I'amélioration basée sur [I'hétérosis
(production d’hybrides) a été identifiée comme la meilleure méthode
d’amélioration génétique en pigeonpea. L’hybridation est facilitée par 'usage
du systeme génétique de stérilitt male. La disponibilité de la stérilité male
cytoplasmique (CMS) dans cette culture a ouvert la possibilité de développer
des hybrides commerciaux.

1.6.2 L'utilisation des parents sauvages du pigeonpea.

On a observé que des parents sauvages possédent beaucoup de
traits agronomiquement importants tels que la résistance aux parasites et
aux maladies (Reddy et al., 1996; Sharma et al., 2003), la tolérance a la
salinité (Subbarao et al., 1991) et le contenu des grains a haute valeur
protéique (Saxena et al., 1996), qui seraient utiles dans le pigeonpea cultivé.

Beaucoup d'études ont été faites sur l'utilisation des parents
sauvages du pigeonpea. Plusieurs rapports sur le succes de I'hybridation
entre le pigeonpea et ses especes sauvages compatibles dans le pool
héréditaire secondaire sont disponibles (Dundas, 1990). De nouveaux types
de plants ont été identifiés, issus de croissements interspécifiques
impliquant les espéces du pool héréditaire primaire (Ratnaparkhe et Gupta
(2007).

L’introgression de germoplasme sauvage a eu comme conséquence
le transfert de nouveaux systemes de CMS (Stérilité Male Cytoplasmique) et
le développement de haute valeur protéique, de fleurs cleistogames et de
lignées naines du pigeonpea. Une ligne naine a été isolée dans un
croisement entre le C. cajan et le C. scarabaeoides. L'utilisation d’espéces
sauvages dans les pools héréditaires secondaires et tertiaires a été
généralement limitée pour cause de stérilité, de recombinaison restreinte, ou
de [lincompatibilité de croisement. Néanmoins, ces especes sont
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extrémement importantes car elles contiennent des niveaux élevés de
résistance a plusieurs stress biotiques et abiotiques importants.

Le sauvetage d’embryons et les techniques de culture de tissus
développés pour le pigeonpea ont ouvert la perspective d’accéder a des
génes d'autres espéces sauvages dans le pool héréditaire tertiaire.

Des hybrides ont été produits entre le pigeonpea et C. acutifolius,
qui posséde la résistance a H. armigera (Mallikarjuna et Saxena, 2002). C.
scarabaeoides qui a la résistance au foreur de la gousse, alors que C.
sericeus et C. albicans sont riches en protéine.

La plupart des espéeces de Cajanus, particulierement C. mollis, C.
scarabaeoides et C. albicans, ont une teneur plus élevée en protéines (28 a
30%) par rapport au pigeonpea cultiveé.

Le criblage des espéces sauvages pour la tolérance a la salinité a
identifié C. albicans et C. platycarpus comme plus tolérant que le pigeonpea
cultivé. Les especes de Rhynchosia ont également plusieurs caractéres
d'importance agronomique tels que la résistance aux maladies et insectes.

1.7  Statistiques de production et de surface cultiv.  ée du
pigeonpea

Selon I'ICRISAT (2008), en termes de production globale de
[égumineuses a grain, il occupe la sixieme place aprés le haricot (Phaseolus
vulgaris), petits pois (Pisum sativum), chickpea (Cicer arietinum), feves
(Vicia faba), et lentilles (Lens culinaris). Le pigeonpea est un composant
important des systémes de culture des tropiques semi-arides, il est
développé sur environ 5.25 millions d’hectares, produisant 3 millions de
tonnes. Il est cultivé comme une plante annuelle ou semi pérenne,
habituellement utilisée dans les systemes de culture mixte ou intercalaire en
raison de sa lente croissance initiale, permettant a la récolte de l'autre
culture, habituellement une céréale de se développer sans encombrement et
sans impact négatif sur la récolte principale. En Asie, le pigeonpea est
frequemment intercalé avec le sorgho ou le millet, alors qu'en Afrique il est
souvent intercalé avec le mais. En plus des céréales, le pigeonpea est
également intercalé avec d'autres légumineuses ainsi qu'avec des récoltes
de racines et de fibres. En Amérique Latine il se cultive en monoculture et
aussi en association avec le mais.

Selon les statistiques de FAOSTAT (2008), les pays ou on trouve la
plus grande surface cultivée de pigeonpea en Asiesont I'Inde, le
Myanmar et le Népal. En Afrique: le Kenya, le Malawi, I'Uganda, la
Tanzanie et le Congo. En Amérique : le Républigue Dominicaine, Haiti, le
Panama, le Venezuela, la Jamaique, Trinidad et Tobago (tableau 2).

Le Pérou n'est pas repris dans les statistiques FAOSTAT, malgré
limportance de la culture dans le pays et sa surface de culture en
croissance. La surface cultivée atteint a 2.500 ha au niveau national.
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Tableau 2 : Principaux pays producteurs du pigeonpea.

Pays S_ur'face Production | Rendement
cultivée (ha) (tonnes) (tonnes)

Porto Rico 165 250 1,52
Bahamas 200 135 0.68
Comores 440 320 0,73
Grenada 520 500 0,96
Trinidad et Tobago 600 1.486 2,48
Philippines 825 1350 1,63
Jamaique 1.100 1.300 1,18
Bangladesh 1.600 1.000 0,63
Burundi 2.000 1.800 0,90
Venezuela 2.500 2.000 0,80
Panama 4.700 2.250 0,48
Haiti 6.000 2.400 0,40
République Dem du Congo 8.000 5.001 0,63
République Dominicaine 13.000 13.000 1,00
Népal 29.000 26.000 0,90
Tanzanie 68.000 49.000 0,72
Ouganda 84.000 84.000 1,00
Malawi 123.000 79.000 0,64
Kenya 195.307 105.571 0,54
Myanmar 540.000 500.000 0,93
Inde 3.530.000 2.430.000 0,69

Source: FAOSTAT | © FAO Statistics Division 2008 | 13 May 2008
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2. Pigeonpea au Pérou

Le pigeonpea peut se cultiver dans toute la cOte péruvienne ainsi
gue dans la forét amazonienne, les zones de production se situent sur la
cote nord du Pérou principalement a Lambayeque (figure 3). Initialement, il
s'agissait d'une culture secondaire cultivée dans les jardins potagers et dans
les bordures de plantations; Actuellement sa culture est en croissance et
s'intensifie de plus en plus en raison de la grande demande de grains pour
la transformation agroindustrielle d’exportation. La culture s’est répandue a
toute la cote et dans la forét amazonienne, elle reste cependant limitée dans
ces zones au profit d’autres cultures plus rentables.

Figure 3: Situation du Pérou dans le continent Sud-amiékcalu Lambayeque
dans la région nord du Pérou.

Notre étude se centre dans la région nord et spécifiquement dans le
département de Lambayeque ou [lactivité agroindustrielle est plus
développée et ou les caractéristiques de salinité et de pauvreté des sols
sont plus marquées. C'est la que le pigeonpea s’avére le plus compétitif
grace a ses qualités adaptatives a ces types de sols, son intégration aisée
dans les systémes de rotation et sa culture facile. La demande augmente
trés rapidement grace a la présence des industries de transformation de la
graine. Le manque d’eau caractéristique de cette région ne constitue pas un
probléme vu que le pigeonpea est trés résistant a la sécheresse, il constitue
une culture tres compétitive face aux autres cultures plus exigeantes en
intrants et en eau.

Au Pérou, le pigeonpea peut étre d'un type pérenne, dans lequel la
récolte peut durer de 3 a 5 ans (bien que le rendement de la semence chute
considérablement aprés les deux premieres années). La récolte est cultivée
sur la terre marginale par les fermiers de subsistance, qui cultivent
généralement les "landraces" traditionnelles de moyenne et de longue durée
(5-11 mois). Egalement, le pigeonpea peut étre de type annuel plus
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approprié a la production de grains, dans ce cas, le pigeonpea peut étre
cultivé en monoculture ou cultivé en association avec d'autres récoltes telles
gue le mais. Récemment, une variété de pigeonpea de courte durée (3-4
mois), la variété Prompex 2000 a été développée.

Traditionnellement, l'utilisation des intrants comme les engrais et
pesticides est minimale. Les niveaux de rendement sont bas (moyenne =
700 kg/ha). Les rendements du pigeonpea varient considérablement en
fonction des endroits, des cultivars, des saisons, et des systémes de culture.
La nature pérenne du pigeonpea permet aux fermiers de multiplier les
récoltes avec un surplus pour le commerce dans les marchés locaux et
internationaux.

On accorde maintenant une plus grande attention a 'amélioration de
la production des graines car son prix est en augmentation. Ainsi, au niveau
des petits agriculteurs, la culture du pigeonpea constitue un moyen essentiel
de subsistance, que ce soit pour la consommation alimentaire propre ou
pour une commercialisation au niveau local. Par ailleurs, les variétés
cultivées de pigeonpea s’avérent, depuis ces quelques derniéres années,
étre un produit d'exportation intéressant.

Toutefois, un des principaux problémes qui limite le potentiel de
production du pigeonpea est la disponibilité trés réduite d'un stock de
semences, si pas certifiées, en tout cas de qualité, la récolte en vert pour
l'agro-industrie d'exportation ne permettant pas que le grain arrive a
maturité, condition sine qua non pour avoir une graine au potentiel
germinatif suffisant pour ensemencer la culture suivante.

Dans le contexte socio-économique péruvien, le pigeonpea joue un
role essentiel sur les plans nutritionnel et économique. En effet, ce pois tient
une place importante dans l'alimentation de millions de personnes vu son
haut contenu protéique et vu que sa culture constitue une des principales
sources de revenus pour les petits agriculteurs. Son intérét agroalimentaire
évident pour l'exportation s’accompagne fort heureusement d'un impact
positif de sa culture sur la conservation des sols : cette légumineuse comme
toutes les autres, a un effet favorable sur les caractéristiques physiques et
chimiques du sol. Toutefois, le manque de recherche et de promotion dans
les domaines des nouvelles variétés, des techniques de caractérisation
variétale, de conservation et d'utilisation du germoplasme constituent les
principales contraintes empéchant l'augmentation de la surface cultivée et
de la productivité du pigeonpea.

La recherche régionale du pigeonpea existe aussi au Brésil ou la
plante est principalement utilisée comme aliment pour le bétail ainsi qu’'en
Inde ou le pigeonpea est intensément cultivé, les conditions agronomiques
et socio-économiques y sont trés différentes. On récolte plut6t les grains
secs alors qu’au Pérou, il s'agit d'une récolte de grains verts.
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2.1  L’introduction du pigeonpea dans la région nord du
Pérou

Nous avons discuté dans la partie précedent du choix du
Lambayeque comme zone d'étude, dans cette partie nous aborderons
l'introduction du pigeonpea dans la région ; ensuite, nous parlerons de la
variabilité des landraces des pigeonpea, de la agriculture traditionnelle et
finalement de quelques chiffres de production et de surface cultivé.

Van der Maesen, (1990) considere I'Inde comme le centre d'origine
du pigeonpea et I'Afrique de I'Est, ou la récolte a été développée pendant au
moins 4000 ans, comme un centre secondaire de diversité (Milind et al.,
2007). Puis au moyen du commerce d'esclaves, il se serait étendu au
continent américain. L'arrivée des européens en Amérique (1492) fut le
début d'une nouvelle étape pour I'agriculture dans le monde entier. La
pomme de terre, le mais et la tomate ont changé les schémas agricoles du
vieux monde. En Amérique, le blé, I'orge, le sorgho, le riz, la féve, le soja, la
pastéque, et le pigeonpea parmi eux, se sont incorporés dans les habitudes
de consommation.

Le pigeonpea serait entré dans le continent américain peu apres le
début de la conquéte espagnole. A ce propos Verschueren (1992) dans son
étude morphologique et taxonomique, comprenant les départements de
Tumbes et Piura (au nord du Lambayeque), propose une reconstruction
hypothétique de son introduction dans la région a partir de I'histoire agricole
régionale et a partir de la distribution de la variabilité génétique observée
dans son étude, que nous le discuterons par la suite.

2.1.1 L’hypothése de Verschueren

Verschueren (1992) signale que les départements du nord du Pérou
ont soufferts a I'époque du colonialisme d'une éradication quasi totale de la
culture préhispanique, exprimée par I'élimination de la culture et de la
population indigéne. L'absence de main d'ceuvre avait requis I'importation
d’esclaves d’Afrique. lls sont arrivés par le port de Paita a Piura et de la ils
ont été conduits aux haciendas de Piura bas jusqu’au Morropon (figure 4 ).

Verschueren souligne une relation possible entre lintroduction de
'esclavage et la haute variabilité génétique du pigeonpea. Cela s’explique
par le fait que les esclaves ont amené des grains de pigeonpea de diverses
régions de I'Afrique au nouveau monde. Dl a l'usage dans l'alimentation, la
graine a été emportée lors du voyage, échangé et cultivé pour les
immigrants. Postérieurement, le pigeonpea s’est répandu vers le sud, dans
le département de Lambayeque et sur toute la céte. Il a atteint en montagne
jusqu’a 1 500 a 2 000 m d’altitude.

L'étude citée, se basse sur la variabilité trouvée et conclut que le
noyau génétique de I'espéce pour cette région se trouve en Morropon.
L'auteur considére qu'il doit s’agir d'un des centres d’introduction et de
diffusion de I'espéce au Pérou.
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La distribution de la variabilité génétique trouvée par Verschueren
(1992) dans son étude indique une faible variabilité a Piura bas. Cette
variabilité s’exprime par la couleur de la fleur et une variabilité presque nulle
pour la forme de la gousse et la couleur primaire et secondaire de la graine.
Par contre dans la province de Morropon (bassin du haut Piura) on observe
une haute variabilité pour la couleur de la fleur, la couleur et la forme de la
gousse et la couleur primaire et secondaire de la graine, la forme de la
feuille, la précocité, la résistance et le rendement. Cette variabilité peut
s'expliquer par le comportement des paysans dans cette zone par rapport
aux semences de ces cultures. lls ne les sélectionnent pas en fonction de
leur couleur comme le font les paysans de la c6te. Au contraire ils préférent
conserver la diversité existante.

Figure 4 : Trajectoire d'introduction dpigeonpeaselon la hypothése de
Verschueren dans le nord du Pérou.
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2.1.2 La variabilité des landraces du pigeonpea

Le plus surprenant est la variabilité de cette espéce dans la région
nord du Pérou, loin de son centre d’origine. Cela pourrait s’expliquer par une
large base génétique et parce que le pigeonpea n'a pas été ou a trés peu
été sélectionné. De méme les conditions naturelles, c'est & dire les
conditions géographiques et climatiques, qui font justement des Andes une
zone de diversification naturelle ont maintenu cette diversité.

A I'heure actuelle, cette diversité se voit menacée par la croissance
de la demande pour l'agro-industrie d’exportation de grain vert et par la
multiplication de quelques variétés améliorées précoces mais qui
demandent un niveau élevé d’intrants.

L'établissement a Lima d’'une collection du pigeonpea caractérisée
devrait contribuer a la valorisation des landraces adaptées. La collecte des
ressources naturelles n'est pas une fin en soi, mais elle permet la
conservation des espéces menacées et en méme temps la mise a
disposition de matériel génétique pour les besoins d’amélioration et de
sélection. Cette collection pourra également s'utiliser dans la production de
nouvelles variétés de pigeonpea. Grace a ces nouvelles variétés on devrait
pouvoir étendre la surface cultivée a des régions plus seches, dans des sols
présentant des problemes de salinité et en raccourcissant le cycle de la
culture.

2.1.3 L’agriculture traditionnelle

Les petits paysans de notre zone d'étude conservent les pratiques
de [lagriculture traditionnelle. lls préferent cultiver les landraces de
pigeonpea face aux cultivars modernes. Ces derniers plus précoces, ne
correspondent pas a leurs besoins. Les paysans préférent les landraces
plus tardives, parce gu’elles leur procurent une production continue pour leur
alimentation et pour la vente sur le marché local. Egalement les landraces
sont plus rustiques, tolérent le manque d'eau, élément restreint dans cette
zone de culture. De la méme facon, les agriculteurs ne le fertilisent pas, ils
n'ont pas besoin d'augmenter ses codts de production. lls peuvent
l'intercaler avec d’autres cultures ou les semer en bord de plantations. Dans
ce contexte, les variétés modernes ne leur procurent pas plus d’avantages
gue les landraces traditionnelles. Hardon et de Boef (1993) signalent que les
fermiers rejettent des variétés modernes parce qu'elles ne répondent pas a
leurs exigences et donnent la préférence aux landraces locales. Les
programmes de recherche doivent prendre en compte les habitudes et
pratiques de I'agriculture traditionnelle pour qu’une variété soit acceptée par
les agriculteurs.
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2.1.4 Statistiques de production et de surface cultivée du
pigeonpea

Selon les statistiques du Ministére de I'agriculture du Pérou, dans le
département de Lambayeque, la surface cultivée atteint 1 370 ha (tableau
3), principalement des petites exploitations ou des cultures en association.

Toutefois, en période " El Nifio ", qui provoque des pluies intenses,
'humidité résiduelle du sol permet la culture des Iégumineuses dans de
nouvelles zones qui accroissent la surface cultivée. En 1998, la surface
cultivée des légumineuses a augmenté de 300%.

Tableau 3: Surface cultivée dpigeonpealans le département dambayeque.

District Surface cultivée Production

(ha) (tonne)
Motupe 398 996
Jayanca 315 788
Tucume 155 388
llimo 115 288
Pacora 115 287
Olmos 110 275
Morrope 78 123
Salas 46 115
Chochope 17 43
Mochumi 15 38
Lambayeque 6 15

Total 1370 3356

Source OIA Ministére de I'agriculture du Pérou 2005

On observe un rendement moyenne de 2.5 tonnes par hectare sauf
a Morrope ou le rendement est de 1,5 tonnes par hectare en raison des sols
plus pauvres. Par rapport au rendement des autres pays qui va de 0,4 (Hatiti)
a 2.4 (Trinidad et Tobago) le rendement du pigeonpea au Pérou est haut,
certainement di au fait que la récolte est orientée vers les grains vert, ou on
peut compter plusieurs récoltes sur un méme pied de plante. Une autre
explication de la différence de rendement est l'utilisation des systemes de
productions différents, au Pérou par irrigation en absence de pluie et dans
certains pays d'Afrique, par exemple, en présence de pluie. Au Pérou la
plante ne développe pas un feuillage exubérant, ce qui peut expliquer le
comportement plus précoce de la plante et un semis d'une plus haute
densité (33.000 plantes par hectare).
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3.  Caractérisation de la variabilité de pigeonpea

Si nous analysons une espéce donnée nous pourrons observer qu’il
n'existe pas deux individus ayant identiquement les mémes caractéristiques
phénotypiques: l'individu est unique. Si on peut observer l'absence de
variations pour certains caractéeres essentiels, il existe toujours de nombreux
caracteres pour lesquels des variations entre individus sont observées.
Certaines de ces variations s'expriment au niveau phénotypique
(morphologie, physiologie, etc.) mais les autres restent "cachées" et leur
mise en évidence nécessite I'utilisation de techniques adaptées (variabilité
des protéines ou des séquences d'ADN).

Les variations du phénotype sont dues en partie a des facteurs
environnementaux (fertilisation, climat, etc.) et d’autre part a des différences
entre les génotypes, transmissibles a la descendance. De plus, dans la
plupart des cas, ces deux causes de variation interagissent fortement
(interactions génotype-environnement), et il est difficile de mesurer leur part
relative dans la variation phénotypique totale. Les méthodes classiques pour
estimer la diversité génétigue des populations utilisent les caracteres
morphologiques et agronomiques, en sachant que ces caractéres peuvent
étre influencés par des facteurs environnementaux.

Dans le but de caractériser une collection les deux approches
peuvent étre envisagé I'approche phénotypique et I'approche génotypique.

3.1 Caractérisation phénotypique

L'expression de la variabilitté peut ou non se manifester en
caracteres visibles. La variabilité qui s'exprime par caracteres visibles
s'appelle phénotypique. Dans le processus de caractérisation phénotypique
d'une collection, on peut avoir comme but de mesurer la variabilit¢ du
groupe étudié ou d’établir la représentativité de la collection en relation a la
variabilité de I'espéce dans la région ou la variabilité totale de I'espéce. Si
I'objectif principal est de mesurer la variabilité du groupe, il est conseillable
de sélectionner des caractéristiques ou descripteurs qui soient les plus
discriminants possibles.

3.1.1 Descripteurs

Un descripteur végétal est une caractéristique identifiable et
guantifiable d'une espéce. Les descripteurs sont utilisés dans la
caractérisation et dans [I'évaluation des populations pour faciliter leur
différenciation et rendre facile la classification, le stockage, la récupération et
['utilisation de données (Painting et al.,1993).

Les descripteurs morpho-agronomiques peuvent étre qualitatifs ou
guantitatifs et incluent des caractéres botaniques et taxonomiques mais
aussi d'autres qui n’identifient pas nécessairement I'espéce mais qui sont
importants du point de vue agronomique, de I'amélioration génétique, du
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marché ou du point de vue culinaire. Parfois on inclut aussi des descripteurs
indicateurs des composantes de rendements avec l'objectif de donner au
sélectionneur une indication du potentiel du rendement. Souvent ces
descripteurs sont influencés par les changements environnementaux.

La publication de nombreux descripteurs de caractérisation par
I'International Plant Genetic Resources Institute (IPGRI), pour les espéeces
végétales, témoigne de l'importance des marqueurs morphologiques. Ces
caractéres sont néanmoins souvent le résultat d'une interaction entre le
génotype et le milieu. Plusieurs caractéres phénotypiques sont gouvernés
par un ou plusieurs génes et sont plus ou moins influencés par les
conditions de I'environnement. Ainsi, un méme génotype peut donner lieu a
des phénotypes différents en fonction de conditions environnementales alors
gu’'un méme phénotype peut étre le résultat de I'expression des différents
génotypes.

3.1.2 Descripteurs du pigeonpea

Les descripteurs du pigeonpea publiés par I'International Board for
Plant Genetic Resources — IBPGR (now International Plant Genetic
Resources Institute — IPGRI) et I'Institut international de recherche sur les
cultures dans les zones tropicales semi-arides (ICRISAT) en 1993, sont
utilisés dans les caractérisations morphologiques quantitatives et qualitatives
du pigeonpea. Ces descripteurs, mondialement utilisés, sont complétés avec
des caracteres établis par les sélectionneurs locaux. L'intérét est
d’'uniformiser la caractérisation des collectes pour la conservation et la
rationalisation de [l'utilisation du germoplasme. Pour choisir parmi les
caractéres analysés, les plus faciles a identifier, simples a mesurer et
discriminants, deux contraintes peuvent se présenter : linfluence de
'environnement, et la mesure a des stades précis du cycle végétatif.

Upadhyaya et al.,, (2005), dans l'étude de la diversité des
caractéristiques qualitatives et quantitatives d'une collection de pigeonpea
ont analysé la variation de 14 traits qualitatifs et de 12 quantitatifs dans
11.402 accessions de germoplasme de pigeonpea de 54 pays, qui ont été
groupés dans 11 régions. Dans cette étude I'habitude de croissance
inclinée, la couleur verte de la tige, le type de floraison indéterminée et la
couleur jaune de la fleur étaient prédominants parmi les traits qualitatifs. De
méme, la couleur du grain a eu la variabilité maximale. La couleur orange
suivie de la couleur créme était les deux couleurs de grain les plus
fréquentes dans la collection.

Dans le méme étude, les accessions du germoplasme d'Océanie
étaient caractérisées par leur courte durée de croissance, leur petite taille, le
peu de branches, des gousses avec peu de grains, leur plus petite taille de
grain et de faibles rendements en grains. Les accessions d'Afrique étaient
plus tardives, d'une taille plus grande, avec des gousses multi grains et de
plus grands grains. La diversité de germoplasme indiquée par l'index de
diversité de Shannon-Weaver pour tous les traits, était la plus haute pour
I'Afrique (0.464+0.039) et la plus basse pour Océanie (0.337+0.037).
L'analyse de clusters basée sur trois composantes principales employant 12
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traits quantitatifs a indiqué la formation de trois clusters: le cluster 1 inclut
des accessions d'Océanie ; le cluster 2 d'Inde et des pays limitrophes ; et le
cluster 3 groupe les accessions d'Indonésie, de Thailande, des Philippines,
d'Europe, d'Afrique, d'’Amérique et des pays des Caraibes.

Postérieurement, Manyasa et al. (2008) dans I'étude de la diversité
des landraces de pigeonpea en Tanzanie ont rassemblé un total de 123
landraces de pigeonpea de quatre secteurs principaux de production. Les
accessions ont été caractérisées par leur diversité de 16 traits qualitatifs et
de 14 quantitatifs. Une variabilité significative des traits qualitatifs a été
enregistrée dans la couleur principale de la fleur, la couleur de la gousse, le
type de floraison, le patron des stries, la couleur des grains et la forme des
grains.

Dans cette étude, les collections nordiques de montagne ont montré
la plus basse diversité due probablement a une réponse de la sélection des
variétés sur des caractéristiques préférées pour le marché. Les analyses
des composantes principales et I'analyse de clusters ont séparé la variabilité
du germoplasme basée sur les jours a la floraison, les jours a la maturité, la
hauteur de la plante, le nombre de branches primaires et secondaires et le
nombre de grappes par plante. De facon générale, deux clusters étaient
évidents avec des accessions cétiéres, orientales et méridionales dans un
cluster et des accessions nordiques de montagne dans l'autre cluster.

Egalement, plusieurs études brésiliennes de caractérisation de
génotypes de pigeonpea (Wutke, 1987), mettent en évidence la grande
variabilité de cette espéce. Godoy et al., (1994,1997) ont évalué
agronomiquement deux collections de germoplasme de pigeonpea et ont
vérifié que toutes les accessions sélectionnées présentaient, a des degrés
divers, des mélanges physiques et/ou des ségrégations phénotypiques.
Ainsi, les accessions sélectionnées par des caractéristiques fourrageres
favorables sont passées par des processus d'autofécondation pour
I'obtention de lignées pures.

De 1998 a 2003, Godoy et al., (2003) ont réévalué 17 de ces lignées
afin de confirmer les performances morphologiques et agronomiques de
celles-ci. Par la suite, Godoy et al., (2004) ont caractérisé et décrit 11 de ces
lignées pures. La description a été effectuée sur base des descripteurs
internationalement acceptés pour l'espéce (IBPGR, 1993) et ils en ont
conclu que les 11 lignées ont présenté des caractéristiques morphologiques
distinctes, par lesquelles elles peuvent facilement étre identifiées.

Au Pérou, Verschueren (1992) a réalisé une étude morphologique et
taxonomique du pigeonpea a Piura, département du nord du Pérou. Dans
cette étude il met en évidence la haute variabilité génétique du pigeonpea,
malgré son origine exo-américaine. Ainsi, il considéere comme
caractéristiques importantes : la forme des folioles, la couleur de la corolle,
la forme de la gousse, la forme de la graine, la couleur et la couleur
secondaire de la graine et le type d'inflorescence. Bautista et Camarena
(1996) ont réalisé une caractérisation de 16 accessions d'origine
équatorienne a l'aide de descripteurs de précocité et de rendement, celle-ci
a permis de développer une variété a partir de la famille la plus performante,
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avec 108 jours a floraison, 156 jour a maturité de récolte et 53% de
rendement de grains secs a la premiére récolte (1,2 tonne par hectare) et un
poids de 100 graines de 18gr.

3.2  Caractérisation moléculaire

Dans cette partie nous parlerons dabord des marqueurs
moléculaires, ensuite nous parlerons des marqueurs microsatellites, de leurs
avantages et de leurs inconvénients. Par la suite, nous présenterons la
caractérisation moléculaire du pigeonpea, basée sur les microsatellites.
Finalement nous parlerons des applications potentielles des microsatellites
chez le pigeonpea.

3.2.1 Marqueurs moléculaires

Une nouvelle génération de marqueurs est apparue pendant les
deux derniéres décennies, qui a révolutionné le domaine de la génétique
moléculaire. Depuis leur développement, ils ont été constamment modifiés
pour augmenter leur utilité et pour permettre I'automatisation de I'analyse du
génome (Joshi et al., 1999). Les marqueurs moléculaires basés sur 'ADN
sont des outils versatiles dans divers champs comme la taxonomie, la
physiologie, I'embryologie, la génétique, etc.

La majorité des stratégies de marquage moléculaire détecte des
mutations ponctuelles de la séquence d'ADN (comme par exemple les
techniques: AFLP Amplified fragment length polymorphism, RFLP
Restriction fragment length polymorphism ou SNP Single nucleotide
polymorphism), ou bien des modifications du nombre de copies de motifs
répétés trés courts de type microsatellites.

Ces marqueurs ADN offrent plusieurs avantages par rapport aux
marqueurs phénotypiques traditionnels, ne sont pas influencés par les
fluctuations de I'environnement et sont indépendants de I'organe analysé et
du stade de développement de la plante. Ces marqueurs moléculaires
deviennent aujourd’hui un outil essentiel d’amélioration des plantes et
ouvrent de nouvelles perspectives pour le sélectionneur.

Un marqueur moléculaire est un locus polymorphe qui renseigne sur
le génotype de I'individu qui le porte. Un marqueur idéal doit étre a hérédité
simple, multi-allélique et co-dominant. Le choix des marqueurs peut
également porter sur leur neutralité, ils sont neutres s’ils ne produisent
aucun changement aux caracteres métaboliques ou phénotypiques et, par
conséquent, ne sont pas sujets a une sélection positive, négative ou
équilibrée. Les marqueurs neutres et codominants sont nécessaires pour
analyser la structuration des populations (effet de fondation, dérive
génétique).

Ces marqueurs moléculaires sont des indicateurs de la variabilité
génétique qui permettent d'identifier le polymorphisme entre familles,
genres, especes, variétés, populations et méme entre individus. Ainsi, les
marqueurs moléculaires sont des outils trés efficaces pour la phylogénie
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moléculaire puisqu’ils peuvent établir des relations de parenté entre
individus. L’analyse de ce polymorphisme par les techniques de biologie
moléculaire s'applique a I'ensemble du génome, qu'il soit ou non traduit en
protéines, et est indépendant des conditions de I'environnement. En outre, le
nombre de marqueurs observables est théoriquement illimité et le génotype
d'une plante peut étre déterminé a un stade treés précoce, aussitdt que le
matériel est disponible pour I'extraction de I’ADN.

Les marqueurs moléculaires sont d'une grande importance pour
'amélioration des cultures a valeur agronomique et dans les programmes de
sélection assistée par marqueurs (MAS) (Dekkers, Hospital, 2002). Ainsi les
schémas de sélection sont accélérés puisque le sélectionneur peut détecter
l'allele d'intérét par la présence du marqueur avant méme I'expression du
phénotype.

Les marqueurs moléculaires ont de nombreuses applications en
génétique des plantes. lls permettent d'observer le polymorphisme des
séquences de I'’ADN d’un certain nombre de sites ou de locus répartis sur le
génome. Les séquences ciblées correspondent ou non a des séquences
codantes. Parmi les applications des marqueurs moléculaires, on retrouve:

- L'utilisation comme empreinte génétique pour la caractérisation du
génotype d’un individu, permettant de I'identifier. En méme temps,
on peut déterminer leur structure génétique d'une population, ou
identifier les doubles dans la collection

- L'association d'un caractére quantitatif avec un marqueur
moléculaire (QTLs). Le génotype du marqueur peut renseigner, bien
avant que l'on puisse le voir, sur le phénotype du caractére
quantitatif qui nous intéresse.

- Aprés un croisement entre une variété élite et une variété possédant
un géene d'intérét, de rétro-croisements avec la variété élite, peuvent
se réaliser afin de garder uniquement les genes d'intérét dans le
génome de la variété élite. Grace aux marqueurs moléculaires, on
peut sélectionner les plantes possédant les marqueurs les plus
proches des genes d'intérét.

- La détermination des groupes de liaison: a partir du taux de
recombinaison de deux marqueurs, il est possible de déterminer si
ceux—ci sont sur le méme chromosome et a quelle distance I'un de
'autre. Egalement dans la cartographie des génes, basée sur le
calcul du taux de recombinaison entre un marqueur et un géne.

- Dans la génétique des populations qui est I'étude de la diversité
génétique au sein d'une population.

32



Relevé de la littérature

3.2.2 Simple Séquence Répétée (SSR)

Les marqueurs simple séquence répétée (SSR), également connus
sous le nom de microsatellites sont des séquences d’ADN, constituées de
répétitions en tandem de motifs mono- di-, tri- ou tétra nucléotidiques
localisées dans une région codante ou non codante du génome chez les
procaryotes (Tautz, 1989) et chez les eucaryotes (Zane et al., 2002).

Les plus courants sont (A)n, (TC)n, (TAT)n, (GATA)n, etc. Leur
valeur de "n" peut aller de quelques unités a plusieurs dizaines. Un
microsatellite donné peut étre présent en des milliers d’exemplaires dans le
génome d'une espece. Chez les végétaux supérieurs, on estime qu'il y

aurait en moyenne un microsatellite di-nucléotidique tous les 30 a 100 kb.

Selon Pupko et Graur (1999), tout nombre de répétitions en tandem
d'une certaine combinaison de nucléotides peut étre considérée comme un
microsatellite. Ces répétitions sont présentes dans des régions codantes et
non codantes (Hancock, 1995) et sont habituellement caractérisées par un
degré élevé de polymorphisme de longueur (Zane et al., 2002) (figure 5).

Le polymorphisme trés élevé de ces loci est di a des variations
dans la longueur de la répétition. Cette longueur identifie les alléles de
chacun de ces loci. Chaque microsatellite correspond a un locus unigue
dans le génome, parfaitement défini par les séquences uniques qui
encadrent la répétition.

Les microsatellites sont devenus des marqueurs génétiques
importants en recherche génomique végétale. Les SSR sont
particulierement attirants pour distinguer les cultivars parce que le niveau de
polymorphisme détecté aux loci microsatellites est plus élevé que pour
n'importe quel autre marqueur moléculaire. lls sont également des
marqueurs moléculaires codominants et spécifiques.

Figure 5 : Séquences contenants une répétition GTn.

Les microsatellites développés avec de 'ADN génomique peuvent
appartenir a des régions codantes ou non codantes. Deux types de
microsatellites ont été décrits: Dans le type |, les marqueurs sont localisées
au sein des genes de fonctions connus et sont utiles pour la cartographie
comparative afin d’étudier I'évolution du génome (Vignal et al., 2002). Le
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type Il est sans fonction connue. Le type | est relativement rare et
généralement moins polymorphe que le type Il. La détection des marqueurs
situés dans des génes et ESTs donne la possibilité de convertir les
marqueurs du type Il en type I.

Les loci microsatellites sont en soi instables avec des taux élevés de
mutation, un phénoméne provoqué par glissement de I'ADN polymérase
et/ou une recombinaison inégale (Li et al., 2002). En raison de leur
mutabilité élevée, les microsatellites jouent un role significatif en tant que
marqueurs moléculaires pour des études de génétique évolutive et de
populations.

Deux hypothéses ont été proposées afin d’expliquer I'évolution du
nombre de répétitions dans un microsatellite. Le premier modele, appelée
« slippage replication » a été décrit par Levinson et Gutman en 1987 (figure
6). Ce modéle est composé de trois étapes :

Etape d'initiation : la polymérase synthétise le brin complémentaire
de la séquence répétée.

Etape de dissociation : le brin nouvellement synthétisé se dissocie
du brin matrice pendant que la polymérase traverse la région répétée.

Etape de rehybridation et erreur d’alignement : deux cas sont
possibles : L'ajout d'une unité de répétition: I'extrémité 3 du brin
nouvellement synthétisé se réhybride avec un région complémentaire en
amont du brin matrice. Il y a ainsi formation d’'une boucle dans le nouveau
brin. La polymérase va donc ajouter une unité de répétition supplémentaire.
La deuxieme hypothése est la suppression d'une unité de répétition : ce
mécanisme est presque identique a I'ajout d’'une unité a la différence que la
boucle se fait au niveau du brins matrice. La polymérase synthétisera donc
une répétition en moins.

Le deuxieme modéle de mutation est le crossing-over ou la
recombinaison inégale entre deux chromosomes homologues (ou entre
deux chromatides soeurs) pendant la méiose. Il résulte de ce crossing-over
une insertion sur un des chromosomes et une délétion sur l'autre (Li,
Lassner et autres 2002).

3.2.2.1 Avantages des microsatellites

Leur distribution sur I'ensemble du génome, leur polymorphisme
extrémement élevé du nombre de répétitions, leur spécificité de locus, leur
caractere co-dominant (on peut distinguer I’homozygote et I'hétérozygote) et
leur simplicité d'utilisation une fois leur mise au point effectuée, fait d'eux
d'excellents marqueurs génétiques.

Les microsatellites sont fortement reproductibles, fortement
polymorphes, basés sur la PCR, ils ne nécessitent que de petites quantités
d’ADN (Edwards et al., 1996). De méme les microsatellites sont de nature
multi-alléligue, de transmission co-dominante, ils se retrouvent en
abondance relative (Zane et al., 2002).
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(a) Augmentation du nombre de répétitions (b) Diminution du nombre de répétitions
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Figure 6 : Modéle de “slippage réplication” permettant d’egpier 'augmentation
ou la diminution du nombre de répétitions dans igresatellite (Ellegren, 2000).

3.2.2.2 Désavantages des microsatellites

Le colt et le temps requis pour leur développement sont une
limitation importante. La procédure traditionnelle d'isolement de
microsatellites implique le clonage de petits fragments d’ADN génomique et
le criblage des clones par hybridation avec des sondes contenant des
répétitions (Powell et al., 1996; Chen et al., 1997). Ce procédé fonctionne
bien pour les espéces qui ont beaucoup de microsatellites mais pas pour
celles qui sont pauvres. Dans le but d’augmenter les chances de succes, on
a proposé l'utilisation de banques enrichies et celles qui ont été basées sur
I'hybridation sélective ont été les plus réussies. (Karagyozov et al., 1993;
Billotte et al., 1999; Edwards et al., 1996).

3.2.3 Caractérisation moléculaire en pigeonpea

L'électrophorése de protéine et d'isozyme a été employée pour
estimer la variabilité chez des cultivars de pigeonpea (Kollipara et al., 1994).
La limitation principale de ces techniques est le faible polymorphisme
détecté parmi des cultivars étroitement liés. Pigeonpea est l'une des
exceptions parmi des légumineuses a grain parce qu'il a une tendance a
l'allogamie. En raison de l'allogamie, les cultivars sont hétérogénes pour
plusieurs caractéres agronomiques importants. Le maintien du germoplasme
chez le pigeonpea étant difficile, l'identification des accessions par
marqueurs moléculaires sera utile et permettra d’évaluer la pureté et la
stabilité des génotypes dans le programme de multiplication.

Le potentiel de marqueurs RFLP, RAPD, et de marqueurs
microsatellites a été exploité dans des études génétiques de diversité chez
le pigeonpea Nadimpalli et al. (1993) Ces études se sont avérées utiles
dans la classification de la biodiversité existante parmi les especes
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sauvages, qui peuvent étre encore exploitées dans des programmes
d'introgression de genes. (Ratnaparkhe et Gupta, 2007).

3.2.3.1 Caractérisation moléculaire basée sur les m icrosatellites

Chez le pigeonpea, Burns et al, 2001) ont développé 20 amorces
microsatellites, dont seulement 10 se sont montré polymorphes dans le
germoplasme cultivé du pigeonpea. Dans cette étude des sondes (CA)15 et
(CT)15 ont été employée. Le criblage de microsatellites polymorphes a été
conduit sur un ensemble de 12 accessions de pigeonpea en utilisant 20
paires d'amorces dérivées des séquences obtenues.

Postérieurement au démarrage de notre étude, Odeny, 2007 a
publi¢ 20 amorces microsatellites, dont 19 paires ont produit des
amplifications polymorphes parmi 15 accessions du germoplasme sauvage
et cultivé, ce qui prouve le transfert de génes possible entre les especes du
genre Cajanus.

Chez Glycine max (soja) plus de 1000 loci microsatellites ont été
étudiés (Song et al., 2004), chez Cicer arietinum L. (pois chiche), environ
400 loci microsatellites (Lichtenzveig et al., 2005), chez Phaseolus vulgaris
L. (I'naricot commun), plus de 100 (Blair et al., 2003) et aussi chez Arachis
hypogaea L. (arachide) (Ferguson et al., 2004).

Le développement des loci microsatellites chez le pigeonpea est
censé faciliter I'évaluation rapide du flux de génes entre les populations,
permettant de surveiller son taux d'érosion génétique, et le développement
de stratégies d’évaluation des risques qui sont exigées avant que n'importe
guel pigeonpea transgénique puisse étre développé.

3.2.3.2 Applications potentielles des marqueurs mic rosatellites
chez le pigeonpea

On peut envisager d'utiliser les microsatellites sur le pigeonpea pour
déterminer leur origine géographique. Certains auteurs signalent I'Inde,
comme centre d'origine, a cause de la présence de plusieurs parents
sauvages, la grande diversité de pigeonpea, quelques restes
archéologiques et I'utilisation large en cuisine quotidienne (Van der Maesen,
1983). Cependant, d’autres auteurs (Rachie et Roberts, 1974) ont considéré
I'Afrique comme le centre d'origine, vu la présence de graines de pigeonpea
dans des tombeaux égyptiens et des espéces sauvages (Cajanus kerstingii)
en Afrique occidentale.

Les microsatellites pourront aussi s’utiliser dans lidentification du
génotype et de la diversité génétique. Les études morphologiques seules ne
fournissent pas d'informations suffisantes pour comprendre la diversité
génétique des espéces ni leur parenté avec d'autres espéeces. L'analyse
moléculaire par microsatellites pourra fournir des informations additionnelles
sur la diversité génétique utile dans les programmes d’amélioration pour le
choix des parents (Charcosset et Moreau, 2004).
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Le développement de locus SSR chez le pigeonpea est censé
faciliter I'évaluation du flux de génes entre les populations, permettant de
surveiller son taux d'érosion génétique, et le développement de stratégies
d’évaluation des risques qui sont exigées avant que n'importe quel
pigeonpea transgénique puisse étre développé.

Le développement d’hybrides de pigeonpea demande aussi une
identification précoce des lignes pures qui peuvent produire des hybrides
hautement hétérozygotes.

D’autres aspects comme la certification de semence, le droit
d’obtention des variétés, et la description et protection du germoplasme de
pigeonpea bénéficieraient aussi de la disponibilité de microsatellites
adéquats.

Une autre utilisation des microsatellites est I'élaboration d’'une carte
moléculaire de liaison et de synténie (groupe de liaison conservé entre deux
espéces). Le manque d’'un nombre suffisant de marqueurs moléculaires a
limité son élaboration chez le pigeonpea. Les microsatellites sont les
marqueurs plus adéquats pour le développement d'une carte de liaison de
pigeonpea vu la complexité génétique des populations et les niveaux élevés
d’hétérozygotie dans différents génotypes. Ce type de marqueur a déja été
utilisé dans d’autres especes a cette fin, chez le soja (Song et al., 2004),
chez le haricot commun (Blair et al., 2003) et chez le petit pois (Loridon et
al., 2005).

Des niveaux plus élevés de synténie ont été observés entre le
haricot commun, le mungbean, et le soja (Lee et al., 2001) et également
entre le soja et Medicago (Mudge et al., 2005). Une étude chez le pigeonpea
qui appartient a la méme tribu Phaseolae peut étre envisagée sans
probléeme.

Chez le pigeonpea, aucun programme de sélection assistée par
marqueurs moléculaires efficace n'a été développé jusqu'a présent. La
génétique de la plupart des traits importants est inconnue. Il existe donc un
besoin de développer un ensemble de marqueurs polymorphes robustes, et
cette étude a contribué a la recherche de ces outils moléculaires.

4.  Analyse de la diversité génétique

Tout d’abord, nous aborderons la diversité génétique dans le sens le
plus large, ensuite nous verrons comment cette diversité s'érode et
comment elle se conserve dans des systémes d’agriculture traditionnelle.
Finalement, nous décrirons les parameétres intra et inter populations
couramment utilisés dans ce type d'analyses.
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4.1  Diversité géenétique

Les ressources génétiques représentent un patrimoine qu'il est
nécessaire de préserver et de mieux connaitre afin de mieux l'utiliser. Ainsi,
la collecte, la caractérisation et la conservation de ces ressources sont des
activités de recherche indispensables a la création des variétés de demain.
(INRA). Chez les végétaux, il existe non seulement une abondante diversité
des espéces, sauvages ou cultivées (biodiversité), mais également de trés
nombreuses variantes entre les individus au sein d'une méme espece
(variabilité génétique). C'est cette diversité génétique, inter et intra-especes,
qui constitue la matiere premiere du sélectionneur.

Pour chaque culture, il existe un ou plusieurs centres d'origine ou
cette plante a été cultivée. Il s’agit généralement du centre primaire de
diversité in situ de cette culture. Le flux génétique ininterrompu entre les
cultures et les parents sauvages dans ces régions montre bien leur
importance comme source de nouvelle variabilité. Dans certains cas,
toutefois, les centres d’origine sont difficiles a définir. Il y a des exemples de
domestication de la méme plante a différents endroits; ainsi la patate douce
(lpomoea batatas) a été domestiquée indépendamment en Amérique
centrale et en Amérique du Sud.

Les centres secondaires de diversité sont également trés importants
pour certaines cultures. Par exemple, une diversité significative des variétés
communes de haricot a été produite par les agriculteurs dans les pays
d’Afrique depuis que ces espéces ont été introduites d’Amérique latine. Il se
serait passé le cas inverse chez le pigeonpea.

La FAO dans son rapport sur I'état des ressources phytogenetiques
dan le monde déclare que l'agriculture de presque tous les pays est
fortement dépendante de ressources venant d’autres régions du monde.
Des cultures comme le manioc, le mais, lI'arachide et les haricots, qui
proviennent d’Amérique latine mais sont devenues des denrées alimentaires
de base dans beaucoup de pays d’Afrique au sud du Sahara, démontrent
l'interdépendance des especes végétales entre les pays en développement.

Méme si de nombreux pays possedent une grande diversité
phytogénétique pour I'alimentation et I'agriculture dans leurs banques de
génes et dans les exploitations des agriculteurs, a longue échéance, ils
auront probablement besoin d’'une diversité supplémentaire provenant de
centres de diversité des especes végétales. Il y a donc un besoin continu
d’échange de ressources phytogénétiques.

4.2  Erosion et conservation de la diversité génétiq  ue

Les rapports nationaux indiquent que I'appauvrissement récent de la
diversité a été important et que le processus d’érosion se poursuit. A cet
égard, la perte irréversible d'alléles est trés préoccupante, car il s'agit de
l'unité fonctionnelle fondamentale de I'hérédité et de la premiere source de
variation de I'aspect, des caractéristiques et du comportement des plantes.
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La principale cause actuelle de I'appauvrissement de la diversité
génétique a été Il'extension de I'agriculture commerciale moderne. La
conséquence en grande partie involontaire de Il'introduction de nouvelles
variétés de plantes cultivées a été que les variétés traditionnelles ont été
perdues. Les rapports sur les pays de la FAO (1996) confirment presque
tous que I'érosion génétique s'installe et reconnaissent qu'il s’agit la d’'un
probléme sérieux.

Un effort accru de recherche est nécessaire sur le potentiel des
productions végétales génétiquement hétérogénes, qu'il s’agisse du niveau
de diversité intra-spécifique (variétés locales, mélanges, lignées multiples)
ou de diversité interspécifique (cultures multiples et cultures intercalaires) en
particulier pour les zones marginales.

Des systemes de production diversifiés sont menacés et avec eux
les savoirs locaux qui les accompagnent ainsi que la culture et les
compétences des producteurs d'aliments. Les savoirs locaux représentent
'ensemble des connaissances que les personnes d'une communauté
donnée ont développé dans le temps et continuent a développer. lls sont
fondés sur I'expérience, souvent testés au cours de siécles d'utilisation,
adaptés a la culture et a I'environnement local, gravés dans les pratiques de
la communauté, dynamiques et en évolution permanente.

La culture et les savoirs locaux peuvent étre considérés comme
faisant partie intégrante de la biodiversité agricole, en tant que pratiques
agricoles issues de la main de 'homme qui modélent et conservent cette
biodiversité. Les systemes de savoirs sont dynamiques, les gens s’adaptent
aux changements dans leur environnement, absorbent et assimilent des
idées provenant de sources diverses. Cependant, le savoir et I'acces au
savoir ne sont pas distribués de facons homogénes au sein d'une
communauté ou parmi les communautés. Les agro écosystemes
traditionnels sont aussi génétiquement diversifiés, contenant des
populations de variétés créoles (landraces) adaptées, lesquelles évoluent,
face aux maladies et aux ravageurs.

Au fur et a mesure de l'avancée de la recherche, beaucoup de
pratiques agricoles des paysans traditionnels qui dans le temps ont été
considérées comme mauvaises ou primitives sont maintenant reconnues
comme des pratigues sophistiquées et adéquates. Confrontés aux
problemes spécifiques de pente, d’inondation, de sécheresse, de ravageurs,
de maladies, de basse fertilité de sols, etc., les petits paysans de part le
monde ont développé des systemes originaux de management destinés a
affronter ces problémes. De nombreux agriculteurs pauvres des pays en
développement, en particulier ceux des zones marginales, plantent des
cultures hétérogenes du point de vue génétique, pour limiter les risques de
mauvaises récoltes.
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4.3 Mesure de la diversité génétique et de la struc  ture
génétique

La diversité génétique constitue la matiere premiere du
sélectionneur, on peut I'estimer grace a plusieurs parametres standards a
deux niveaux : intra-population et inter-population.

La diversité et la structure génétique des especes végétales varient
en fonction de leur systeme de reproduction, cycle de vie, distribution
géographique, statut taxonomique (Hamrick and Godt, 1997) et de
l'importance de la réserve en graines dans le sol (Falinska, 1999).

La transmission des différents alléles et leurs fréquences dans une
population est trés difficile a prévoir. Outre la difficulté a identifier une
population, c'est a dire les limites du groupe d'individus sur lequel calculer
les fréquences alléliques, de trés nombreux facteurs peuvent modifier la
fréquence de ces alleles (mutations, migrations, différence de survie ou
fécondité entre individus). De plus, il faut considérer la transmission
simultanée de trés nombreux genes polymorphes qui peuvent interagir entre
eux et ne sont donc pas indépendants.

Une premiére étape pour contourner ces difficultés est d'aborder la
transmission des caracteres dans un cas simple appelé population théorique
idéale, qui se définit par les caractéristiques suivantes :

Population d'organismes diploides a reproduction sexuée et a
générations non chevauchantes (aucun croisement entre
individus de générations différentes).

Population d'effectif infini ou les croisements sont entierement
aléatoires.

Population close génétiquement (absence de flux migratoires).

Tous les individus, quel que soit leur génotype, ont la méme
capacité a se reproduire et a engendrer une descendance viable
= absence de sélection.

Absence de mutation et de distorsion de ségrégation méiotique
(un individu Aa produira toujours 50% de gameétes A et 50% de
gameétes a).

Parmi toutes ces caractéristiques, le croisement au hasard des
individus, appelé systéme de reproduction panmictique, est I'hypothése la
plus importante. Cette hypothése suppose que les individus ne choisissent
pas leur partenaire sexuel ni en fonction de leur génotype, ni en fonction de
leur phénotype (panmixie) et que la rencontre des gamétes se fait au hasard
(pangamie).
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4.3.1 Equilibre de Hardy —Weinberg

En génétique des populations, le principe de Hardy-Weinberg
(EHW), établit que la composition génétique d'une population reste en
équilibre sous certaines conditions : aprés une génération de croisement au
hasard, les fréquences des génotypes d’'un locus individuel atteignent une
valeur d’équilibre particulier. Il spécifie aussi que ces fréquences d’'équilibre
peuvent étre représentées comme une fonction simple des fréquences
alléliques a ce locus.

Dans le cas le plus simple, avec un locus avec deux alléles (A) et (a)
de fréquences alléliques (p) et (q) respectivement, la loi EHW prédit que la
fréquence génotypique pour 'homozygote AA est p®, celle de I'hétérozygote
(Aa) est de (2pq) et celle de 'homozygote (aa) est (q7).

Le principe de Hardy-Weinberg est un principe de base de la
génétique de populations. Les suppositions originales de I'équilibre étaient
gue l'organisme en considération soit diploide, qu’il existe un croisement
aléatoire dans la population, que la taille de la population soit assez grande
pour diminuer I'effet de la dérive génétique et qu’il ne subit pas de sélection,
mutation, migration (flux de génes).

Quand les hypothéses du principe de Hardy-Weinberg ne sont pas
réunies, ceci peut causer une déviation significative, c'est a dire que les
fréquences génotypiques observées seront différentes des attendus
théoriques.

4.3.2 Diversité génétique intra population

Par la suite, nous décrirons les parameétres intra-populations
couramment utilisés dans ce type d’analyses.

4.3.2.1 Les fréquences alléliques et génotypiques ( pi)

La fréquence allélique est le paramétre de base caractérisant une
population, elle est d'une grande importance dans le processus d’'évolution
(Hamrick, 1997), puisque les changements génétiques d’'une population sont
habituellement décrits par des changements des fréquences alléliques

Si 'on dénombre n; copies du €™ alléle dans un échantillon, la
fréquence estimé ~p; de cet alléle est:

#

$

ou n est le nombre dindividus de I'échantillon. Pour un locus
dialélique en équilibre de Hardy-Weinberg (EHW)

La fréquence génotypique est également un paramétre de base pour
caractériser la diversité génétique d’'une population. En considérant un locus
dialelligue comportant un allele A de fréquence p et un allele a de fréquence
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g, dans une population Si p=f(A) et g=f(a), alors selon la loi de EHW les
fréquences génotypiques attendus sont :

f(AA)=p°
f(aa)=q°
f(Aa)= 2pq

4.3.2.2 L’'hétérozygotie

Les indices d’hétérozygotie représentent la proportion d’hétéro-
zygotes au sein de sous populations ou de la population totale. L'indice He
représente I'hétérozygotie attendue pour une population en panmixie, c'est
la probabilité que 2 individus choisis (4 alleles, 2 copies des genes de deux
individus) aléatoirement dans une population aient des alleles différents d'un
locus donné. Il est estimé a partir des fréquences alléliques (2pq) (Nei,
1973).

_ 2
He =1- (pl)
p; est la fréquence au i*™ alléle pour un locus donné

L'indice H, représente I'hétérozygotie observée, il est mesuré a
partir des analyses génotypiques. En comparant ces deux indices il est
possible de déduire I'impact des forces évolutives dans les populations,
dues a l'autofécondation ou a I'autogamie.

L'indice de polymorphisme des loci PIC (Polymorphic Information
Content) renseigne sur le polymorphisme des marqueurs. Le PIC se
rapporte a la valeur d'un marqueur pour détecter le polymorphisme dans une
population. Le PIC dépend du nombre d'alléles discernables et de la
distribution de leur fréquence. Les valeurs de PIC vont de 0 (monomorphe) a
1 (hautement discriminant). Pour le calculer, on a utilisé la formule décrite
par Bolstein et al. (1980) :

ou pi est la fréquence de l'alléle i, et n est le nombre des différents
alléles dans I'échantillon.

4.3.2.3 Le pourcentage de locus polymorphes ( P)

Il s’agit du nombre de locus polymorphes par rapport au nombre
total de locus étudiés. Une population est dite polymorphe a un locus si la
fréquence de l'alléle le plus commun a ce locus est inférieure a un seuil
arbitrairement choisi, généralement 0,99 ou 0,95, ce seuil est le plus souvent
en relation avec la taille de I'échantillon. Ainsi pour une population dont la
taille est supérieure ou égale a 100, le seuil de 0,99 peut étre utilisé.
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L'utilité de ce parametre dépend du nombre de loci analysés. P n'est
pas informatif lorsque peu de loci sont analysés (Berg and Hamrick 1997).
Aussi P est en fonction de la taille de I'échantillon analysé, les alléles aux
faibles fréquences pouvant étre facilement observées dans des échantillons
de grande taille. De ce fait, ce parametre c’est pas un bon indicateur de la
variabilité allélique (Nei, 1987).

4.3.2.4 Le nombre d'alleles par locus (N ,) et le nombre efficace
d’alleles ( Ne)

Une autre mesure de la variabilité est la moyenne du nombre
d'alleles par locus (Np) :

N, = nombre total d'alléles / nombre de loci

D’autre part, pour déterminer la fréquence de ces alléles, pour un
locus et un taux d'hétérozygotie donnés, on définit le nombre d'alléles
efficaces (Ng), maintenus dans une population d'effectif N, comme le nombre
théorique d'alleles possibles dans une population de méme taille et de
méme hétérozygotie a I'état stationnaire, mais dans laquelle tous ces alléles
auraient la méme fréquence (Kimura et Crow, 1964). On remarque que le
nombre efficace d'alléles est plus faible que le nombre réel (sauf dans le cas
ou ceux-ci ont des fréquences alléliques égales).

Pour un locus i a k alleles A, Ay, .. A de fréquences Py, P2, - Py
le nombre efficace d’alléles est :

Ne = 1/(ps*+po*+ .. +pyf) = 1/ p
H = taux d’hétérozygotie (H) ou le nombre efficace d'alléles (Ng).
Ne =1/1-He

La diversité est maximale si les fréquences des différentes formes
alléliques sont égales. Dans ce cas, le nombre efficace d'alleles (N) est
égal au nombre réel d'alléles. Dans une situation de consanguinité, les
fréquences vont se déséquilibrer, un alléle étant favorisé par le hasard au
détriment des autres. Le nombre efficace d'alléles sera alors inférieur au
nombre réel.

4.3.2.5 L'indice de diversité de Shannon

Ce paramétre renseigne sur la diversité génétique des populations,
plus il est grand, moins les populations sont homogeénes.

L'indice de Shannon est un indice d'abondance basé sur la diversité
spécifique qui permet de décrire, avec d'autres la structure d'une population.
S

I=(pi*log; pi)
i=1
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4.3.3 Diversité génétique inter-population

L'étude de la diversité génétique d'une population a travers ses
subdivisions qui représentent les sous populations (a distribution spatiale
continue ou discontinue) peut étre faite soit par I'analyse des indices de
fixation statistiques de Wright (1951), soit par l'analyse des indices de
diversité de Nei (1973) (Quedraogo, 2003). Par la suite, nous décrirons ces
parameétres de diversité génétique inter-populations couramment utilisés.

4.3.3.1 F-statistigues de Wright

Wright (1951) a proposé les statistique F pour caractériser la
structure génétique d’'une population a travers ses sous populations. Il a
défini ces parameétres pour un locus diallélique en termes de corrélation
entre les gameétes s’'unissant chez un individu. Les F-statistiques sont
fondamentalement des estimations de la fixation des alléles a travers
différents niveaux d’organisation d’'une population. Les F-statistiques sont
estimées a partir des composantes de la variance obtenue d’'une analyse
hiérarchisée (ANOVA) des fréquences géniques (Weir, 1996). Les indices
de fixation de Wright : Le coefficient de consanguinité (Fs), la déviation des
fréquences génotypiques (F7), et l'indice de fixation (Fst) ; sont couramment
utilisés pour la différenciation entre populations. Ces trois parametres sont
reliés par la relation suivante :

(1- Fig)(1- Fsr) = (1- Fp)

Figure 7 : Représentation graphique de la hétérozygotie mayarthaque niveau
hiérarchique.

Le coefficient de consanguinité (  Fs), mesure la consanguinité des
individus, consécutive a l'absence de panmixie a lintérieur des sous
populations. Ainsi une proportion importante d’homozygotes dans une sous
population se traduit par un F,s élevé, par rapport a une population en EHW.

Fis= (Hs- H)/ Hs

Les principales explications des Fs significatifs (Fis>0) s’articulent
autour de trois points (David, 1996) :

44



Relevé de la littérature

- effets populationnels : les individus considérés ne proviennent pas
d'un pool unique de gameétes fécondés au hasard. Il est alors possible de
considérer une réassociation non aléatoire des gameétes (consanguinité) ou
bien il existe un mélange de groupes différenciés a I'intérieur de I'échantillon
(effet Wahlund).

- non-détection du polymorphisme introduisant une sous-estimation
de I'hétérozygotie observée. On distingue différentes possibilités de non-
détection : I'existence d'alléles nuls (non visualisés) ou méme artefacts de
lecture.

L’indice de fixation. ( Fst) traduit le déficit en hétérozygotes di a la
subdivision de la population en sous populations et mesure le niveau de
différenciation génétique entre les sous populations. Ce déficit en
hétérozygotes est souvent attribué a la dérive génétique et/ou a un flux de
genes limités.

Fsr= (Hr - Hy)
=
FST =1- Hsl HT

Hs : hétérozygotie moyenne attendue au niveau sous population
H+ . hétérozygotie moyenne attendue au niveau population totale

Cet indice mesure la réduction relative des hétérozygotes, lié aux
différences alléliques entre sous populations. C'est un indice de
diversification des populations. Si les sous populations sont identiques,
Fst=0

Fsr: de 0 a 0,05 : faible,
de 0,05 a 0,15 modérée,

de 0,15 a 0,25 importante et au dela, trés
importante.

La déviation des fréquences génotypiques ( F;1) mesure la
déviation génotypique par rapport a I'Equilibre de HW sur I'ensemble de
toutes les sous populations.

Les F-statistiques de Wright permettent ainsi de connaitre la
structure génétique d'une espece grace a l'estimation de la fixation des
alleles dans I'ensemble des populations (Fi1) et a lintérieur des sous-
populations (Fs) et aussi grace a la différenciation génétique entre les sous-
populations (Fst).

4.3.3.2 Indices de diversité de Nei

Pour les locus multialléliques, Nei propose les indices de diversité :
La diversité génétique totale (Hy) mesure la diversité génique de
'ensemble des populations. Celle-ci est la somme de la diversité génique
intra population (Hs) et la diversité inter population (Dst) (Crossa et al.,
1993). La diversité génétique intra population (Hs) mesure la diversité
génique a l'intérieur des sous populations. La diversité génétique inter
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population (Dst) mesure la diversité génétique entre les sous populations.
Le coefficient de différenciation génique (Gst) estime la différentiation
entre les sous populations (Nei, 1973).

GST: 1- Hsl HT= DST/ HT
4.3.3.3 Flux génique

Le flux de génes indique les échanges unidirectionnels ou
bidirectionnels de génes par migration entre les populations. Le flux de
génes (N, joue un rdle important dans la différenciation des populations
(Zhao, 2006). Le flux des génes est le mouvement des genes entre
différents pools génétiques (Slatkin, 1985) ayant comme résultat final
I'hnomogénéisation des fréquences alleliques entre les populations.

L’estimation de ce parametre peut se faire indirectement a l'aide de
lindice de fixation (Fst) de Wright selon le modéle de iles infinies. Ce
modele suppose un équilibre entre les effets homogénéisants du flux de
géenes et les effets de différentiation de la dérive génétique. Ce modéle
implique comme condition que la taille de la population et le taux de
migration soient constants dans I'espace et le temps. Ainsi, il en résulte
I'équation suivante :

FST: 1/1+4 Nm
Nin = ¥4 (L/Fsr -1)

Ou N est la tallle efficace de la population, m le taux de migration et
N, le nombre de migrants. Sur les hypothéses d'absence de sélection et
une situation d’équilibre entre la dérive génétique et le flux de génes, la
différentiation génétique entre les populations est inversement liée au flux de
génes qui existe entre elles.

4.3.3.4 Distance génétique entre sous populations

Une autre approche de I'étude de la différenciation génétique entre
des individus ou des populations est I'analyse du degré de similitude entre
eux ou entre elles. Il est généralement considéré que la distance génétique
entre les sous populations augmente en fonction du temps de leur
divergence a partir de la population d'origine (Gonzales-Candelas et
Palacios, 1995). Plusieurs estimateurs de la distance génétique sont
proposés pour les fréquences alléliques (Nei, 1972; 1987 ; Reynolds et al.,
1983) mais le plus utilisé en génétique et en phylogénie est la distance
génétique de Nei (1972).

Dans le cas ou plus de deux populations sont analysées et que
toutes les paires possibles de distances sont estimées, une matrice de
distances peut étre construite. A partir de cette matrice de distances, des
analyses multi variées peuvent étre effectuées: Soit pour faire une
classification, dans ce cas, les groupements sont représentés par un
dendrogramme ; soit pour faire de la phylogénie qui est alors représentée
graphiguement par un arbre phylétique.
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Le dendrogramme est un arbre exprimant les liens entre taxons
sous la forme d'une succession de branchements. Il ne désigne rien d'autre
qgu'un arbre dont les éléments terminaux sont les taxons ou unités
taxonomiques. Par contre un arbre phylogénétique est un arbre qui montre
les relations de parenté entre des entités supposées avoir un ancétre
commun. Chacun des noeuds de l'arbre représente I'ancétre commun de
ses descendants. L'arbre peut étre enraciné ou pas, selon qu'on est parvenu
a identifier 'ancétre commun & toutes les feuilles.

Ces approches sont souvent combinées avec des techniques de re-
échantillonnage numérique qui les rendent robustes (Sokal et Rohlf ,1995;
Manly, 1997).

4.4  Facteurs qui influencent la structure des popul ations

Parmi les facteurs qui influencent la structure des populations on
retrouve les suivants:

4.4.1 Le systeme de reproduction

Le systeme de reproduction est I'un des plus importants facteurs
déterminant la structure génétique des populations (Hamrick, 1982) et leur
aptitude a subir des changements adaptatifs. Différentes structures de la
diversité peuvent étre générées en fonction du type de reproduction. Ainsi,
les plantes principalement autogames peuvent avoir une faible variabilité
génétique intra-population et une forte variabilité inter-population. De la
méme facon, les plantes qui se reproduisent par voie asexuée présentent
une plus grande variabilité inter-population. Par contre, pour les plantes qui
sont essentiellement allogames, on peut observer jusqu'a 90% de la
variabilité au niveau intra-population (Hamrick et Godt, 1997).

Le taux de pollinisation croisé peut étre influencé par des facteurs de
type génétique et environnementaux. Parmi les facteurs environnementaux,
on distingue: la quantité de pollinisateurs, la densité des plantes
reproductives, les décalages phénologiques entre les reproducteurs et les
facteurs qui induisent une survie différentielle entre les zygotes issus de la
pollinisation croisée et ceux qui sont issus d'autofécondation (Doligez,
1996).

Le pigeonpea, objet de notre étude est une plante autogame mais il
peut présenter jusqu'a 20% de pollinisation croisé