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Le sorgho, Sorghum bicolor (L.) Moench, est cultivé aussi bien dans les pays 
tropicaux que tempérés. En 1995, plus de 43 millions d'hectares ont été consa
crés à sa culture pour une production globale de plus de 54 millions de tonnes 
(FAO, 1995). C'est la cinquième céréale mondiale après le blé, le riz, le maïs et 
l'orge. Malgré l'importance croissante du riz et du maïs, le sorgho demeure un 
élément essentiel dans l'alimentation humaine pour de nombreux pays d'Afrique 
(Soudan, Botswana, Burkina, Rwanda, Tchad et Cameroun) et d'Asie (Inde et 
Chine). La production de sorgho grain s'établit, en 1995, à plus de 16 millions 
de tonnes en Afrique et à 15 millions de tonnes en Asie. Les grains sont 
consommés entiers ou sous forme de bouillie ou de galettes après avoir été 
transformés en farine. Certains types variétaux mieux adaptés sont utilisés pour 
la fabrication de bière, de grains sucrés ou de pop-corn. 

D'autres utilisations du sorgho sont possibles. En Argentine, en Australie, en 
Afrique du Sud, au Mexique et surtout aux Etats-Unis, dont la production en 
1995 a dépassé 17 millions de tonnes, le sorgho est principalement destiné à 
l'alimentation animale. Enfin, dans certaines régions d'Afrique et d'Asie, la 
panicule peut être utilisée pour la confection de balais tandis que les tiges sont 
exploitées sous forme de fourrage, de combustible ou de matériau de construc
tion ou peuvent servir à la teinture des cuirs et à la fabrication de papier. La 
moelle peut donner du sucre, du sirop, des colles et des alcools. 
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Le sorgho est une plante très rustique, adaptée à des environnements difficiles, 
qui supporte les sols pauvres, la sécheresse, les températures élevées et même 
l'inondation. Le sorgho peut se développer là où d'autres cultures plus presti
gieuses ne peuvent le faire. 

La taxonomie et les ressources génétiques 

La taxonomie du genre Sorghum 
et sa répartition géographique 

Le sorgho (genre 5orghum, famille des poacées) est une céréale proche du 
maïs et de la canne à sucre; tous trois appartiennent à la tribu des andropogo
nées. La grande diversité morphologique du genre Sorghum a conduit les bota
nistes à multiplier les taxons - 712 ont été décrits par SNOWDEN (1936). Une 
classification simplifiée, prenant en compte les échanges géniques, est large
ment utilisée de nos jours (DE WET, 1978). Préconisée par l'IPGRI (International 
Plant Genetie Resources lnstitute), elle divise le genre 5orghum en cinq sec
tions. La section Sorghum inclut tous les sorghos à grains cultivés (5. bicolor 
subsp. bicolor, diploïde à 2x = 20), les sorghos sauvages, diploïdes, annuels, 
originaires d'Afrique (5. bicolor subsp. verticilliflorum), les sorghos sauvages, 
diploïdes, à rhizomes, pérennes, présents en Inde, au Sri Lanka et en Asie du 
Sud-Est (5. propinquum), et les sorghos sauvages, tétraploïdes, également à rhi
zomes et pérennes, rencontrés en Asie du Sud-Est, en Inde, au Moyen-Orient 
et sur le pourtour méditerranéen (5. halepense). Selon MANN et al. (1983), la 
domestication du sorgho se serait produite aux environs de 3000 avant notre 
ère dans la partie nord-est de l'Afrique. Cependant, des données archéolo
giques plus récentes (WENDORF et al., 1992) permettraient de situer les pre
mières utilisations du sorgho à plus de 6 000 ans avant notre ère. Selon 
HARLAN et STEMLER (1976) et DoGGEn (1988), les sorghos cultivés dériveraient 
des sorghos sauvages africains 5. bicolor subsp. verticilliflorum. 

Les sorghos cultivés présentent une grande diversité phénotypique. La forme de 
l'inflorescence et surtout la struçture de l'épillet ont permis de les classer en 
cinq races principales (bicolor, caudatum, durra, guinea et kafir) et dix races 
intermédiaires obtenues par la combinaison deux à deux des précédentes 
(guinea-bicolor, durra-caudatum ; HARLAN et DE WET, 1972). Cependant, selon 
DoGGETI (1988), les sorghos bicolor, sélectionnés sur des caractères non liés à la 
structure de l'épillet, tels que la tige sucrée et le fourrage, ne constituent pas une 
race mais forment plutôt un ensemble assez hétérogène. Ces sorghos seraient 
proches des sorghos primitifs à partir desquels s'est faite la domestication. 
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Les différentes races de sorgho occupent actuellement des aires de répartition 
non disjointes bien qu'une race puisse être prédominante dans une région. Les 
sorghos cultivés en Inde sont principalement des durra, que l'on retrouve aussi 
en Afrique de l'Est (Ethiopie) et au Moyen-Orient (Turquie, Syrie ... ). Le type 
bicolor est très répandu en Afrique et en Asie, tandis que les kafir se rencontrent 
essentiellement en Afrique australe, de la Tanzanie jusqu'en Afrique du Sud . 
La race caudatum, prédominante en Afrique centrale, est devenue une source 
importante de matériel génétique dans les programmes de sélection pour les 
pays tempérés. Les guinea, sorghos typiques de l'Afrique de l'Ouest, sont aussi 
présents en Afrique de l'Est et en Afrique australe. 

La dispersion et la répartition géographique actuelle des sorghos cultivés 
(figures 1 et 2) sont intimement liées aux migrations humaines passées, aux tra
ditions culturelles et aux usages alimentaires des ethnies qui les cultivent. En 
Afrique, la race durra est ainsi associée à l'Islam par opposition aux kafir, sor
ghos cultivés par les « infidèles ». La large répartition géograhique des sorghos 
cultivés montre aussi que les races se sont adaptées à des zones écologiques 
différentes. La race guinea - grands sorghos à panicule très lâche facilitant le 
séchage et à grains vitreux, résisldnls dUX moisissures - est très souvent culti
vée dans les zones humides, tandis que les durra - sorghos courts à panicule 
généralement compacte et à gros grains - sont bien adaptés à la sécheresse. 

Les sorghos cultivés sont monoïques et préférentiellement autogames bien que 
des taux d'allogamie relativement élevés (10 à 30 %) aient été mis en évidence 
dans des populations de guinea (OLLITRAULT, 1987; CHANTEREAU et KONDOMBO, 
1994). Toutes les races de sorghos cultivés peuvent se croiser entre elles et 
s'hybrider avec les sorghos sauvages diploïdes apparentés (5. bico/or subsp. 
verticilliflorum). De même, des flux de gènes sont possibles entre 5. bicolor et 
S. propinquum, sauvage diploïde (DE WET et al., 1976), et entre 5. bicolor et 
S. halepense, sauvage tétraploïde (ARRIOLA, 1995). 

Les ressources génétiques 

Dans les années 70, la communauté scientifique internationale prend 
conscience de la disparition inquiétante des variétés traditionnelles de plu
sieurs plantes cultivées ainsi que de celle de nombreuses populations sau
vages. Cette disparition est liée à l'abandon des variétés traditionnelles au 
profit des nouvelles variétés améliorées et à la destruction rapide des habitats 
naturels, souvent provoquée par une urbanisation non maîtrisée. A l'échelle 
mondiale, l'ICRISAT (International Crops Research lnstitute for the Semi-Arid 
Tropics) est alors mandaté pour assurer la collecte et la conservation des res
sources génétiques du sorgho. Dépositaire en 1972 d'environ 10 000 acces
sions collectées auparavant par la fondation Rockefeller, l'Unité de ressources 
génétiques de l'ICRISAT, en Inde, dispose au début des années 90 d'environ 
33 1 OO accessions collectées dans 86 pays. Cette collection devrait atteindre 
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Figure 7. Répartition des races de sorghos cultivés. 
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Figure 2. Les races de sorghos cultivés et leurs hybrides : durra, à gauche, guinea, en 
haut, caudatum, en bas, bicolor, au centre (photo J.L. Noyer-Ci rad). 

354 



Le sorgho 

45 000 accessions à la fin de cette décennie (PRASADA RAO et RAMANATHA RAO, 
1995). Les accessions sont conservées et multipliées sous la responsabilité de 
l'ICRISAT à Patancheru, ori Inde. Elles ont été pour la plupart dupliquées aux 
Etats-Unis, où plus de 42 000 accessions sont recensées par le NPGS (National 
Plant Germplasm System). Leur conservation à long terme est assurée dans trois 
sites principaux : à Fort Collins, au Colorado, par le NSSL (National Seed Sto
rage Laboratory) et à Griffin, en Georgie, et Mayaguez, à Porto Rico, par 
l'USDA (United States Department of Agriculture). Parallèlement, des collec
tions de taille plus modeste ont été constituées dans différents pays. Par 
exemple, en Chine, 10 386 accessions collectées à partir des années 50 sont 
conservées par la banque nationale de gènes à Pékin. La collection de sorgho 
d'Afrique du Sud compte environ 4 000 accessions, celle d'Australie en com
prend 3 800. En France, 5 850 accessions sont conservées, dont 3 850 par 
l'IRD (Institut de recherche pour le développement, anciennement Orstom) et 
2 000 par le Cirad. Toutes ces collections ont en commun deux points faibles: 
leur faible représentativité en sorghos sauvages - c'est ainsi qu'ils ne représen
tent que 1,2 % de la collection des Etats-Unis et 1, 1 % de celle de l'ICRISAT -
et une représentativité inégale des races et des origines géographiques - la 
collection de l'ICRISAT, par exemple, comporte 17,4 % de guinea, 20,2 % de 
du rra, 21,8 % de caudatum, contre 2,3 % de kafir et 3 ,2 % de bicolor, et pro
vient essentiellement de cinq pays, l'Inde (17,3 %), le Cameroun (10,2 %), le 
Yémen (8,5 %), le Soudan (8, 1 %) et l'Ethiopie (8, 1 %). 

Au centre indien de l'ICRISAT, à Patancheru, les accessions sont évaluées à 
l'aide d'un ensemble de 20 descripteurs morphologiques, dont 19 appartien
nent à la liste recommandée par l'IBPGR (IBPGR, 1993): Les données « passe
port » et d'évaluation sont complètes pour environ 28 000 accessions. En 
revanche, aux Etats-Unis, seulement 13 % des accessions de la collection glo
bale ont été complètement évaluées. 

La gestion et l'évaluation de telles collections posent des problèmes de coût. 
Néanmoins; l'ICRISAT s'est efforcé de procéder à une évaluation plus com
plète. Selon DAHLBERG et SPINKS (1995), des efforts devraient être aussi 
consentis par les Etats-Unis, où l'évaluation en champ (40 descripteurs) de 
toutes les accessions en collection devrait être entreprise. 

La constitution d'une banque de données facilement accessible, permettant 
l'utilisation effective de ces ressources génétiques par les programmes natio
naux de recherche, devient donc une étape essentielle. Aux Etats-Unis, les 
données sont régulièrement mises à disposition via . la base de données du 
réseau GRIN (Germplasm Resources Information Network), accessible sur 
Internet (http://www.ars-grin.gov ; DAHLBERG et SPINKS, 1995). A l'ICRISAT, la 
base de données est aussi consultable par Internet (http://nocl.cgiar.org/sear
type.htm). 

La distribution du matériel génétique se fait naturellement sous forme de 
graines. Entre 1985 et 1995, 118 381 échantillons ont ainsi été distribués dans 
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le monde à partir des Etats-Unis (DAHLBERG et SPINKS, 1995) et 237 265 par 
l'ICRISAT (MENGESHA et APPA RAO, 1994). D'autres pays détenteurs de collec
tions plus restreintes participent aussi aux échanges de matériel végétal. 

Dans ce chapitre, nous passons en revue les différentes études portant sur la 
diversité génétique des sorghos cultivés. Puis nous comparons les structura 
tions obtenues par l'analyse d'un échantillon à l'aide de trois types de mar
queurs (morphologiques, enzymatiques et moléculaires) et ce, en utilisant 
plusieurs méthodologies. Les résultats sont considérés dans une optique 
d'application à la constitution de core collections. En conclusion, nous exami
nons la stratégie de conservation des ressources génétiques et l'intérêt des 
marqueurs moléculaires pour la compréhension de la structuration génétique 
des sorghos cultivés. 

L'organisation de la diversité génétique 

La diversité génétique 
révélée par les descripteurs morphologiques 

Les travaux portant sur l'organisation de la diversité génétique révélée par les 
caractères morphologiques sont peu nombreux. La première étude, réalisée par 
CHANTEREAU et al. (1989), a porté sur 157 écotypes de race et d'origine géogra
phique très diverses. Ces auteurs ont montré que les 25 caractères agromorpho
logiques étudiés, dont 14 figurent dans la liste de l'IBPGR, permettent de 
classer les sorghos en trois groupes : le groupe des guinea et bicolor, le groupe 
des caudatum et kafir et le groupe des durra. Ces groupes se distinguent princi
palement par leur comportement en culture. Ces résultats traduisent certaine
ment l'adaptation des races aux modes de culture, aux utilisations particulières 
et aux contraintes biotiques et abiotiques. Ainsi , les guinea, tout comme les 
bicolor, sont des sorghos rustiques de zones humides, adaptés à la culture 
extensive. Les durra sont des sorghos rustiques de zones sèches et, occasion
nellement, des sorghos de décrue, tandis que les caudatum et les kafir se pré
sentent comme les sorghos les plus modernes, les mieux adaptés à une culture 
semi-intensive, voire intensive. 

Plus récemment, APPA RAO et al. (1996) ont étudié près de 4 000 accessions de 
sorghos originaires de différents Etats de l'Inde et présents dans la collection de 
l'ICRISAT à l'aide de 14 descripteurs morphologiques et agronomiques. Dans 
ce travail, les données n'ont pas été traitées par les analyses multivariées. En 
revanche, les analyses descriptives univariées indiquent une grande diversité 
morphophysiologique avec une diversité inter-Etats plus forte que la diversité 
intra-Etat. Toutes les races sont présentes en Inde, mais les durra et leurs inter-
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médiaires sont largement prédominants. Aucune information n'est donnée 
quant à la répartition des races en fonction des différents caractères. 

En Ethiopie, TESHOME et al. (1997) se sont intéressés à une région particulière, 
constituée par le Nord-Shewa et le Sud-Welo. Dans cette aire géographique 
restreinte, l'étude de 14 caractères morphologiques, dont 7 figurent dans la 
liste de l'IBPGR, révèle une grande diversité phénotypique. Quatre races pures 
- bicolor, caudatum, durra et guinea - et une race intermédiaire - durra
bicolor - sont maintenues par la sélection humaine. Les dendrogrammes 
obtenus ne révèlent pas une structuration taxonomique claire. En revanche, les 
analyses multivariées permettent de distinguer trois groupes, essentiellement 
selon deux critères : la présence ou l'absence de sucre dans la tige et la ron
deur des grains. Cette classification, différente de celle de CHANTEREAU et al. 
(1989), repose en fait sur l'utilisation d'un jeu de descripteurs différent. 

Dans notre travail, l'analyse a porté sur un échantillon de 230 accessions com
portant une plus forte proportion de guinea et de caudatum mais moins de 
durra, de kafir et d'intermédiaires que celui de CHANTEREAU et al. (1989). Vingt 
et un des 25 caractères précédemment étudiés par CHANTEREAU et al. (1 qsq) 
ont été pris en compte. Soixante-dix modalités ont été définies à partir des 
21 variables puis une analyse factorielle des correspondances (AFC) a été 
conduite sur tableau disjonctif (tous les individus et modalités actifs). La projec
tion des variables sur les premiers plans de l'AFC montre que l'axe 1 (12,7 %) 
sépare les sorghos de taille réduite, à tige épaisse et à glumes plus courtes que 
le grain, des sorghos de grande taille, à panicule longue et lâche. L'axe 2 
(7,2 %) isole les sorghos à pédoncule crossé et à panicule compacte. L'axe 3 
(5 ,4 %) oppose les sorghos précoces, présentant peu d' entre-nœuds, aux 
variétés plus tardives et de grande taille. La représentation de l'appartenance 
raciale sur le plan 1-2 montre des résultats similaires à ceux de CHANTEREAU et 
al. (1989) avec la différenciation des trois ensembles : les guinea et bicolor, les 
caudatum et kafir et les durra. 

La classification ascendante hiérarchique (CAH ; figure 3) donne une image 
plus globale de la structuration et fournit des indications sur les relations entre 
les groupes en terme de proximité et d'éloignement. Les guinea (G) et les 
bicolor (B) forment bien un seul groupe très variable ; les kafir (K) constituent 
un ensemble relativement homogène ; les caudatum (C), en revanche, se sépa
rent en deux sous-groupes, Cl et C2. Le sous-groupe Cl est caractérisé par des 
variétés présentant un cycle court et peu d'entre-nœuds (moins de dix), alors 
que le sous-groupe C2 renferme des sorghos de cycle moyen et à nombre 
d'entre-nœuds plus élevé. Les deux sous-groupes de caudatum apparaissent 
assez éloignés l'un de l'autre avec des distances entre les sous-groupes compa
rables aux distances entre les races ; le sous-groupe Cl est plus proche des 
kafir que du sous-groupe C2. La séparation en deux sous-groupes pourrait être 
le reflet d'une différence de comportement à l'égard de la photopériode. Le 
sous-groupe Cl, proche des kafir, devrait donc être peu sensible ou insensible 
à la photopériode, tandis que le sous-groupe C2, proche des durra (D), devrait 
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Figure 3. Diversité génétique des sorghos cultivés révélée par les marqueurs morphologiques. 
L'arbre est consruit à partir de l'indice de Sakai et Michener. 

être sensible à la photopériode (CHANTEREAU et al., 1997). Cette sous-structuration 
des caudatum est passée inaperçue dans l'étude de CHANTEREAU et al. (1989) et 
dans l'AFC présentée ci-dessus, ce qui s'explique par le fait que les deux sous
groupes, situés de part et d'autre de l'axe 1 dans le plan 1-3 de notre AFC 
(figure 4), forment un ensemble apparemment continu. 

Aucun groupe n'est totalement homogène du point de vue racial. En règle 
générale, les individus appartenant à des races intermédiaires se répartissent 
dans les différents groupes en fonction de leur degré de ressemblance avec les 
sorghos de race plus pure. Cette observation pourrait traduire une dynamique 
dans l'évolution des sorghos liée aux nombreux brassages génétiques favorisés 
par des pratiques culturales traditionnelles (association de plusieurs variétés, 
voire de plusieurs races, dans un même champ) et aux différentes pressions de 
sélection, naturelle et humaine, exercées. Il serait intéressant de voir la posi
tion relative de ces intermédiaires par rapport à d'autres critères de classifica
tion - comme les critères utilisés par ÎESHOME et al. (1997), ou des critères de 
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Figure 4. Analyse factorielle des correspondances sur les caractères morphologiques. 

qualité technologique du grain, de résistance à des stress biotiques et abio
tiques - afin de mieux comprendre leur rôle dans l'évolution des sorghos. 
Contribuent-ils à l'élargissement de la variabilité génétique tout en évoluant 
vers un type parental ? Sont-ils maintenus ou en permanence produits et éli
minés ? Leur compétitivité face aux races pures serait très forte au Tchad si on 
en juge par la nature des races qui sont traditionnellement en culture dans cette 
région (Y AGOUA, 1995). En revanche, la situation semble différente en Ethiopie, 
où ÎESHOME et al. (1997) indiquent la présence de cinq races en culture, dont 
quatre sont des races « pures ». 

La diversité génétique 
révélée par les marqueurs enzymatiques 

L'analyse du polymorphisme enzymatique des sorghos cultivés a fait l'objet de 
travaux réalisés aux Etats-Unis et en France au cours des dix dernières années 
(MORDEN et al., 1989 ; ÜLLITRAULT et al., 1989b ; ALDRICH et al., 1992 ; DEGRE

MONT, 1992). 
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Les travaux de MORDEN et al. (1989), complétés par ALDRICH et al. (1992), mon
trent que la plus grande partie de la diversité génétique totale est due bien plus 
à des différences d'origine géographique qu'à des différences raciales. Ils indi
quent aussi que les régions ouest et est-africaines possèdent le niveau d'hétéro
zygotie le plus élevé et que l'Afrique australe présente la diversité génétique la 
plus faible. 

Pour OLLITRAULT et al. (1989b), cette différenciation géographique apparaît plus 
marquée. Ces auteurs distinguent trois pôles : un pôle ouest-africain, un pôle 
est et centre-africain et un pôle sud-africain. De plus, une structuration selon 
les zones géographiques est observée pour deux races, bicolor et guinea. La 
différenciation à l'intérieur des guinea de trois groupes bien distincts - les 
guinea d'Afrique de l'Ouest, les guinea d'Afrique australe et les guinea de type 
margaritiferum - a été par la suite largement démontrée par les travaux de 
DEGREMONT (1992). 

Notre étude a porté sur 230 accessions, représentatives de la diversité géogra
phique et raciale. Elle permet de constater que cet échantillon présente une 
bonne diversité génétique, avec 11 locus polymorphes (au seuil de 99 %) et un 
nombre moyen d'allèles par locus polymorphe de 2,8. La structuration de la 
diversité mise en évidence par la CAH (figure 5) est en accord avec la différen
ciation géographique Afrique de l'Ouest - Afrique australe notée par OLLl
TRAULT et al. (1989b). De plus, cette étude aboutit aux conclusions suivantes. 
Les accessions d'Afrique de l' Est et du Centre présentent une large gamme de 
variabilité et ne forment pas un groupe bien différencié. Aucun groupe n'est 
totalement homogène, ni du point de vue racial ni sur le plan géographique. 
Les guinea d'Afrique australe présentent une diversité génétique moindre que 
ceux d'Afrique de l'Ouest. Les guinea d'Afrique australe sont plus proches des 
kafir que de tout autre groupe. Les guinea d'Afrique du Centre et de l'Est se 
retrouvent préférentiellement dans le groupe d'Afrique de l'Ouest. Les guinea 
margaritiferurn (Gn1a) formenl un ensemble lrès homogène et bien distinct de 
tous les autres guinea. Très curieusement, ils sont relativement proches d'un 
petit groupe de 12 accessions, dont les deux tiers sont des caudatum apparte
nant pour part égale aux sous-groupes Cl et C2 précédemment décrits. 

Alors que la structuration à l'aide de descripteurs morphologiques met en évi
dence des groupes de comportement en culture, la structuration géographique 
obtenue à l'aide de marqueurs enzymatiques traduit dans ses grandes lignes 
les aires de distribution privilégiées des différentes races : guinea en Afrique de 
l'Ouest, guinea et kafir en Afrique australe, durra et caudatum en Afrique de 
l'Est et du Centre. Cependant, le fait de trouver, par exemple, des durra 
d'Afrique de l'Ouest dans le groupe des guinea d'Afrique de l'Ouest pourrait 
indiquer que ces sorghos (en dehors des erreurs d'étiquetage ou d'identifica
tion) sont d'introduction ancienne en Afrique de l'Ouest. Ils ont ainsi pu suivre 
une évolution différente, sous les contraintes de l'Afrique de l'Ouest, de celle 
des autres durra et s'intégrer totalement dans le groupe d'Afrique de l'Ouest 
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guinea (62 %) 

kafir (48 %) \.J_J guinea (78 %) 

Afrique de l'Ouest 

Afrique australe 

Figure 5. Diversité génétique des sorghos cultivés révélée par les marqueurs enzymatiques. 
L'appartenance raciale est indiquée sur l'arbre du haut et /'origine géographique sur l'arbre du 
bas. L'arbre a été construit en utilisant l'indice de Dice. 
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grâce aux échanges géniques. A l'opposé, les caudatum récemment introduits 
en Afrique de l'Ouest gardent encore des structures génotypiques liées à leur 
origine centre et est-africaine et ne se retrouvent pas dans le groupe d'Afrique 
de l'Ouest. 

La diversité génétique 
révélée par les marqueurs moléculaires 

La diversité génétique a tout d'abord été étudiée par ALDRICH et DOEBLEY (1992) 
à l'aide de marqueurs RFLP (38 sondes) et par TAO et al. (1993) en utilisant des 
marqueurs RFLP (16 sondes) et RAPD (29 amorces). Ces travaux portant sur 
des échantillons restreints, de moins de 50 accessions, ne permettent pas 
d'observer une structuration raciale ou géographique marquée. En revanche, 
leurs auteurs concluent que les marqueurs RFLP et RAPD mettent en évidence 
une plus grande diversité allélique que les marqueurs enzymatiques. Cepen
dant, la capacité des marqueurs à révéler une structuration dépend du fait qu'il 
existe ou non une structuration, de la représentativité de l'échantillon analysé, 
ainsi que du nombre et du type de marqueurs utilisés. Les travaux de ALDRICH 
et DOEBLEY (1992) portent sur 31 accessions représentant équitablement les 
cinq races principales mais échantillonnées dans 10 pays répartis inégalement 
entre les quatre grandes régions d'Asie et d'Afrique. De même, les 36 acces
sions étudiées par TAO et al. (1993) ne sont représentatives ni de la diversité 
raciale ni des grandes aires de distribution des sorghos. 

L'étude à l'aide de 33 sondes RFLP de ÜEU et al. (1994) a porté sur un échan
tillon de 94 accessions, qui tenait compte de la diversité raciale et géogra
phique des sorghos. Elle met en évidence un pôle Afrique australe, dont la 
variabilité génétique est plus restreinte que celle de l'Afrique de l'Ouest ou de 
l'Afrique de l'Est et du Centre. Ces travaux ont aussi révélé une différenciation 
raciale. Hormis les accessions de type bicolor, qui ne constituent pas un 
ensemble homogène, les races caudatum, durra et kafir forment trois groupes 
distincts, tandis que les guinea sont scindés en trois sous-groupes : les guinea 
d'Afrique de l'Ouest, les guinea d'Afrique australe et les guinea marga
ritiferum. Cette étude confirme la structuration interne aux guinea observée 
avec les isoenzymes et permet la distinction de races non révélée par les 
caractères morphologiques (caudatum et kafir) ou enzymatiques (caudatum et 
durra). 

L'étude réalisée par Cui et al. (1995) avec 61 sondes RFLP sur 41 accessions 
montre une structuration raciale moins nette puisque les kafir et les guinea 
d'Afrique australe et d'Asie forment un seul groupe. Cette étude met aussi en 
évidence l'originalité d'un guinea margaritiferum, qui se trouve plus proche 
des sorghos sauvages que des sorghos cultivés. Pour les auteurs, ce regroupe
ment est en accord avec le phénotype plutôt « sauvage » de cette accession. 
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La singularité des guinea margaritiferum est aussi mentionnée dans l'étude réa
lisée grâce à 20 sondes RFLP, 13 amorces RAPD et 4 ISSR par DE OLIVEIRA et al. 
(1996) : les trois accessions de ce type analysées diffèrent des autres sorghos 
cultivés bien plus parce qu'elles ne partagent pas les allèles les plus communs 
que parce qu'elles possèdent des allèles spécifiques. 

Une importante étude a été réalisée récemment par MENKIR et al. (1997) sur 
190 accessions représentatives des cinq races principales, dont les origines 
géographiques sont très variées - 13 pays pour les kafir et de 28 à 32 pays 
pour les autres races. Les analyses effectuées à l'aide de 82 amorces RAPD 
montrent que la diversité génétique est bien plus forte au sein des bicolor et 
des guinea que des autres races. Les kafir sont les moins diversifiés. De plus, la 
variabilité totale s'explique pour 86 % par la variabilité intrarace et pour 14 % 
par les différences entre races. Seulement 13 % de la variabilité totale est liée à 
une différenciation géographique. Dans ces conditions, les auteurs n'observent 
pas de structuration raciale ou géographique. Ces résultats, apparemment en 
contradiction avec ceux de DEu et al. (1994), pourraient s'expliquer soit par le 
mode d'échantillonnage, soit par la nature des marqueurs utilisés. 

En premier lieu, l'échantillonnage des origines géographiques pour chaque 
race pourrait être trop artificiel et ne refléterait pas la distribution traditionnelle 
des races - les pays d'origine ne sont pas précisés dans l'étude. En effet, les 
migrations humaines et les échanges de matériel favorisent les contacts et les 
flux de gènes entre races, ce qui contribue à élargir la base génétique de cha
cune des races. Néanmoins, bien qu'il existe de nombreux intermédiaires, à 
des degrés divers, les types raciaux majeurs persistent en culture. Ainsi, dans le 
Nord-Shewa et le Sud-Welo, en Ethiopie, quatre des cinq races majeures 
- bicolor, caudatum, durra et guinea - coexistent (TESHOME et al. 1 1997). 
Quoique génétiquement proches, les kafir et les guinea d'Afrique australe 
maintiennent des caractéristiques morphologiques différentes. Cela pourrait 
témoigner de l'existence de pressions de sélection très fortes sur les caractères 
morphologiques et donc du fait que les races majeures correspondent à des 
types à haute spécialisation écogéographique. Les migrations récentes contri
buent, pour leur part, à élargir artificiellement la variabilité intrarégionale et à 
diminuer d'autant la différenciation interrégionale. 

En second lieu, les marqueurs RAPD utilisés dans cette étude sont surtout mul
tilocus, avec une moyenne de 4,2 bandes révélées par amorce, alors que près 
de 75 % des sondes testées en RFLP par DEu et al. (1994) correspondent à des 
locus simple-copie. Dans ces conditions, les RAPD pourraient correspondre à 
des régions non codantes ou à des séquences répétées dans le génome, tandis 
que les RFLP correspondraient davantage à des séquences codantes, uniques. 
Les taux d'évolution de ces régions sont probablement différents et, de ce fait, 
ces deux types de marqueurs ne traduiraient pas les mêmes processus évolu
tifs. Par ailleurs, les phénomènes d'homoplasie, plus fréquents avec les RAPD 
qu'avec les RFLP, pourraient rendre compte des différences de structures 
observées (Powm et al., 1996). 
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Comparaison des structurations génétiques 
révélées par les trois types de marqueurs 

Les données RFLP étant disponibles pour 92 accessions déjà caractérisées par 
les marqueurs morphologiques et enzymatiques, nous avons tout d'abord com
paré les structurations obtenues sur ce sous-ensemble avec celles qui ont été 
révélées par l'étude de l'échantillon initial de 230 accessions. 

Pour la diversité morphologique, toutes les modalités, y compris celles de 
faible fréquence, rencontrées dans la collection initiale sont présentes dans le 
sous-ensemble. Les représentations radiales obtenues dans les deux cas (230 et 
92) sont très semblables. Le groupe présentant la plus grande diversité est 
constitué des guinea et des bicolor. Quatre autres groupes sont observés : un 
groupe de durra, un groupe de kafir et deux groupes de caudatum. Dix-huit 
accessions occupent des positions intermédiaires entre ces groupes. 

Les 31 allèles détectés à partir des 11 locus enzymatiques dans les 230 acces
sions ont été conservés dans le sous-ensemble. La structuration observée fait 
apparaître trois groupes majeurs identifiables : les guinea margaritiferum, un 
groupe d'Afrique australe incluant les kafir et des guinea et un groupe compor
tant les caudatum et les durra. Entre ces trois groupes, on note la présence de 
nombreuses accessions occupant des positions intermédiaires. Le groupe 
d'Afrique de l'Ouest observable dans l'échantillon initial n'apparaît plus claire
ment dans le sous-ensemble. 

La comparaison des structurations génétiques révélées par les trois types de 
marqueurs a été réalisée sur ce sous-ensemble de 92 accessions. 

Les nombres moyens d'allèles par locus polymorphe apparaissent équivalents 
quelle que soit la nature du marqueur considéré : 2,8 pour les isoenzymes 
contre 2,9 pour les RFLP (si l'enzyme de restriction est Hindlll) et 3,0 (avec 
Xbal). Dans ce cas particulier, les RFLP ne permettent pas d'accéder à un poly
morphisme allélique plus important que les isoenzymes. 

Nous avons pu identifier 11 locus polymorphes pour les isoenzymes et 33 
pour les RFLP. Bien plus que le pourcentage de locus polymorphes, ce qui 
semble intéressant c'est le nombre de locus polymorphes auxquels il est pos
sible d'accéder relativement facilement. Dans l' étude d'OLUTRAUL T et al. 
(1989b) portant sur 348 accessions, 18 locus sur les 25 testés se sont révélés 
polymorphes. li paraît donc difficile d'accéder à plus de 20 locus enzyma
tiques polymorphes alors que Cui et al. (1995) ont utilisé 61 locus poly
morphes RFLP. 

Dans notre étude, les 11 locus enzymatiques permettent d'identifier 83,6 % des 
génotypes (soit 77 sur 92), tandis que les 33 locus RFLP conduisent à 94,5 % 
d'identification génotypique. Toutefois, les isoenzymes discriminent, dans cer
tains cas, des accessions non différenciées par les marqueurs RFLP. Ainsi, le 
locus enzymatique EST-0 permet de différencier les accessions de chacun des 
deux couples d'accessions qui apparaissent identiques selon les RFLP. Deux 
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autres accessions identiques avec les RFLP portent des allèles différents à trois 
locus enzymatiques (END, HEX et LAP). La combinaison des marqueurs isoen
zymatiques et RFLP permet de discriminer toutes les accessions à l'exception 
de deux couples formés par deux caudatum, d'une part, et deux guinea rox
burghii (Gro), d'autre part. Dans ces conditions, il serait intéressant d'identifier 
la combinaison minimale de marqueurs isoenzymatiques et RFLP qui permette 
d'identifier la totalité des génotypes, puis de tester son efficacité sur d'autres 
ensembles d'accessions. 

La comparaison des structures révélées par les différents marqueurs montre 
que la forte diversité morphologique des sorghos guinea s'accompagne d'une 
grande diversité génétique, avec trois groupes de différenciation nettement 
marqués par les RFLP. En outre, elle indique que les sorghos caud.atum et 
durra, bien différenciés sur le plan morphologique, constituent deux groupes 
dont la proximité génétique est mise en évidence par les marqueurs isoenzy
matiques et RFLP. De plus, les kafir, relativement homogènes du point de vue 
morphologique, sont génétiquement plus proches des guinea d'Afrique aus
trale que des autres sorghos. 

En fait, bien que les structurations obtenues avec les trois types de marqueurs 
ne soient pas parfaitement superposables, celles-ci concordent avec les 
connaissances acquises sur le sorgho. 

0 Les sorghos sont préférentiellement autogames, mais l'allogamie naturelle 
existante, bien que faible parfois, est favorisée par les pratiques culturales tra
ditionnelles. De ce fait, les brassages génétiques augmentent la diversité mor
phologique (dans la limite de la sélection pratiquée) et surtout la diversité 
génétique pour les caractères, isoenzymatiques et moléculaires, sélectivement 
neutres a priori. 

0 Les guinea margaritiferum possèdent la structure génétique la plus différen
ciée au sein des sorghos cultivés. DEu et al. (1995) ont montré que ces guinea 
présentent un polymorphisme mitochondrial qui les distingue de tous les 
autres sorghos, cultivés ou sauvages, appartenant à l'espèce 5. bicolor. Du fait 
de leurs caractéristiques génétiques et agromorphologiques, ces guinea pour
raient susciter l'intérêt des sélectionneurs. 

0 Les guinea d'Afrique australe sont plus proches génétiquement des kafir 
que des autres guinea. En fait, ces deux groupes de sorgho partageant la même 
aire de distribution, les flux de gènes se produisent naturellement. La diversité 
intragroupe augmente donc au détriment de la diversité intergroupe. 

Il existe d'autres méthodes pour comparer les informations fournies par diffé
rents marqueurs. L'utilisation du test de Mantel et la construction d'arbres 
consensus ou d'arbres communs minimaux en sont des exemples. Dans le pre
mier cas, des coefficients de corrélation, r, entre les matrices d'indices de simi
larité produites à partir des différents marqueurs sont calculés. L'accent est 
alors mis sur la valeur des distances entre individus. La signification du r cal-
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culé est totalement subjective. Selon RoHLF (1990), la corrélation peut être 
considérée comme très forte si r est supérieur ou égal à 0,9, forte si r est com
pris entre 0,8 et 0,9, faible si r est compris entre 0,7 et 0,8 et très faible si r est 
inférieur à 0,7. Plusieurs études font référence à l'usage de ce test (MESSMER et 
al., 1991 ; ENGQVIST et BE:KER, 1994 ; ÎHORMANN et al., 1994 ; POWELL et al., 
1996). Cepe11Jd11l; peu J' étu<les pre1111e11l en compte les llldflJUeurs enzyma
tiques. ENGQVIST et BECKER (1994) ont calculé les coefficients de corrélation 
obtenus chez Brassica napus à partir des marqueurs RFLP, RAPD et enzyma
tiques. Le coefficient le plus bas est obtenu avec le couple RFLP-isoenzymes 
(0,53 contre 0,67 pour le couple RAPD-isoenzymes et 0,76 pour le couple 
RFLP-RAPD). De même, chez le maïs, MESSMER et al. (1991) obtiennent une 
faible corrélation (r = 0,23) pour le couple RFLP-isoenzymes. 

Dans notre cas, en accord avec les structurations observées, les corrélations 
sont très faibles : r est égal à 0, 19 pour le couple isoenzyme-morphologie, 
à 0,2 pour le couple RFLP-morphologie et à 0,3 pour le couple RFLP
isoenzymes. 

La comparaison par construction d'arbres considère les structures obtenues 
sans tenir compte de la longueur des arêtes. 

Dans notre cas, les arbres consensus obtenus sont du type étoile ou « para
pluie ouvert », ce qui indique l'absence de regroupements strictement iden
tiques (structures communes) entre les arbres produits à partir des marqueurs 
différents. Cette contrainte paraît trop forte dans notre cas et non appropriée à 
la réalité biologique. En effet, il suffit que deux regroupements ne diffèrent que 
par la présence ou l'absence d'un individu (mal classé quelle qu'en soit la 
raison) pour que l'arête ne soit pas conservée dans l'arbre consensus. 

A l'opposé, la construction des arbres communs prend en compte le fait que 
tous les individus puissent ne pas être correctement représentés dans tous les 
arbres (différentes sources d'erreur possibles). Cette méthode permet de recher
cher le plus grand sous-ensemble d'individus formant la même structure dans 
les arbres comparés. 

Selon PERRIER et al. (1999), au seuil de 5 % et avec un effectif d'environ cent 
individus, un maximum de 19 points communs entre deux arbres peut être 
obtenu par le fait du hasard. Dans notre cas, les trois arbres ainsi construits ont 
entre 19 et 24 points communs (figures 6 et 7). Ce résultat est en accord avec 
les faibles coefficients de corrélation calculés entre les matrices de distances. 
Néanmoins, en considérant les struc:t11res communes aux arbres construits à 
partir des marqueurs morphologiques et RFLP (figure 6), on note que les arêtes 
menant aux caudatum (C2) et aux durra sont présentes dans les deux arbres ; il 
en va de même pour celles qui mènent à une partie des guinea. Il peut paraître 
étonnant de ne pas voir figurer le groupe kafir dans les structures communes. 
En fait, ce groupe est plus homogène sur le plan génétique que morpholo
gique. Les individus les plus proches morphologiquement ne sont pas les plus 
semblables génétiquement. 
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Figure 6. Représentation des arêtes communes (en gras) aux arbres construits à partir des don

nées morphologiques (en haut) et moléculaires (en bas). 
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Figure 7. Représentation des arêtes communes (en gras) aux arbres construits à partir des don
nées morphologiques (en haut) et enzymatiques (en bas). 
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Des observations similaires peuvent être faites lors de la comparaison des 
arbres construits à partir des marqueurs morphologiques et enzymatiques 
(figure 7). Cependant, si quelques grandes structures sont conservées (opposi
tion entre guinea et caudatum, durra), ce ne sont pas les mêmes individus dans 
les deux arbres communs qui constituent l'ossature des structures communes. 
Cette observation rend compte du fait qu'il n'est pas possible de construire un 
arbre consensus. 

L'application à la constitution de core collections 

Afin de faciliter l'utilisation des grandes collections, le concept de core collec
tion a été élaboré par FRANKEL et BROWN (1984) puis par BROWN (1989). Diffé
rentes stratégies d'échantillonnage ont été proposées (HAMON et al., 1995, 
pour revue). Elles ont été appliquées à plusieurs poacées, comme l'orge (VAN 
HINTUM et al., 1990), le ray-grass (CHARMET et al., 1993) et le blé dur (SPAGNO
LETil-ZEULLI et QuALSET, 1993). 

Pour le sorgho, des collections de taille limitée ont été développées dès le 
début des années 90. Une collection de base a ainsi été constituée en Inde par 
l'ICRISAT. Elle comprend 1 400 accessions choisies selon des critères de taxo
nomie, de distribution géographique et d' adaptation écologique, tels que 
HARLAN (1972) les a définis. Très rapidement, cette collection a posé des pro
blèmes d'utilisation en raison du photopériodisme, caractère qui n'avait pas 
été pris en compte lors de la constitution de la collection. En effet, dans le site 
de Patancheru, de nombreux écotypes tropicaux en provenance notamment 
du Cameroun, d'Ethiopie, du Nigeria et du Soudan ne fleurissent pas ou trop 
tardivement. Cette collection s'est donc avérée spécifique d'une localisation et 
peu représentative de la diversité phénotypique de la collection mondiale. Il a 
été alors décidé de créer d'autres collections de taille réduite. 

Une core collection comportant uniquement des sorghos cultivés a donc été 
mise en place à l'ICRISAT par PRASADA RAO et RAMANATHA RAO (1995) avec 
deux objectifs : faciliter l'accès à la collection mondiale et représenter au 
mieux la diversité génétique des sorghos cultivés. 

Pour cela, une stratification de la collection mondiale a été effectuée en sous
groupes définis selon des critères géographiques, taxonomiques et agrono
miques. Puis, une analyse en composantes principales sur sept caractères 
quantitatifs - cycle semis-épiaison, hauteur de la plante, exsersion de l'inflo
rescence, longueur et largeur de l' inflorescence, recouvrement du grain et 
poids de 1 OO grains - a permis de définir d'autres groupes. En tenant compte 
des deux modes de structuration de la collection initiale, on a procédé à un 
échantillonnage proportionnel aux effectifs des groupes constitués. Cette core 
collection comporte 3 475 accessions, soit environ 10 % de la collection de 
l'ICRISAT. 
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En fait, le processus de stratification précédant la sélection vise à prendre en 
compte une éventuelle structuration (géographique ou taxonomique, par 
exemple) de la diversité génétique. La connaissance préalable de l'importance 
et de la structuration de la diversité génétique dans le pool génique considéré 
est indispensable pour maximiser la diversité génétique à préserver dans la 
core collection. Dans ce contexte, les sept caractères morphologiques pris en 
compte pour la constitution de la core collection sont-ils suffisants et pertinents 
pour structurer la diversité globale des sorghos ? Les différents travaux réalisés 
sur la diversité génétique des sorghos, y compris notre étude, indiquent que 
divergence phénotypique et divergence génétique ne sont pas totalement 
concordantes. 

A l'aide de la stratégie PCS (principal component score) mise au point par 
NOIROT et al. (1996) et HAMON et al. (1998), nous avons constitué, à partir de 
l'échantillon initial de 230 accessions, deux cores en utilisant soit les données 
morphologiques, soit les données enzymatiques. Ces deux core collections ont 
été comparées à l'échantillon initial afin d'appréhender les modifications 
induites par le processus de sélection. 

Les courbes représentant le nombre cumulé d'individus contribuant à maxi
miser la diversité en fonction du pourcentage cumulé de la diversité totale 
montrent que 50 % de la diversité enzymatique totale est représentée par 
50 accessions, tandis que 77 accessions sont nécessaires pour obtenir 50 % de 
la diversité phénotypique. Ces deux lots d'accessions ont constitué respective
ment la corel et la coreM. 

Sur le plan de la composition en races botaniques (tableau 1 ), le test du x2 

indique des différences significatives entre l'échantillon initial et les deux core 
collections. On note en particulier que la race kafir n'est pas représentée dans 
la corel. Cette observation est en accord avec la faible diversité génétique de la 
race kafir, notée par différents auteurs. En revanche, les grandes régions géo
graphiques sont toutes représentées dans les deux core collections, sans qu'il y 
ait de modifications significatives par rapport à l'échantillon initial (tableau 2). 

Pour les fréquences alléliques, comme attendu, des différences très significa
tives (test du x2, P < 0,01) sont observées pour la corel, alors qu'elles ne sont 
pas significatives pour la coreM. Cependant, dans la corel, la divergence glo
bale est due à deux locus - endopeptidase et phosphatase acide C - affectés 
par la sélection opérée. Dam la coreM, la sélection sur les caractères morpho
logiques n'a pas permis de conserver tous les allèles rares : trois allèles sur les 
cinq de fréquence inférieure <l 5 % sunl dUsenls (tdbledu 3) . Toutefois, on peut 
se demander quel serait le devenir de ces allèles rares soumis à la sélection 
naturelle. 

Pour la diversité phénotypique, la situation est logiquement inversée : les dif
férences ne sont pas significatives avec la corel, mais sont très significatives 
avec la coreM. Dans ce cas, la divergence globale est due à des différences 
significatives (au moins au seuil de 5 %) pour 12 caractères sur les 21 étudiés. 
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Tableau 1. Répartition raciale dans l'échantillon initial et dans les deux core collec
tions constituées par la méti .de PCS (effectif et pourcentage des différentes races). 

bicolor caudatum du rra guinea kafir autres 

Echantillon 
initial 25 (10,9) 41 (17,8) 27 (11,7) 88 (38,3) 18 (7,8) 31 (13,5) 

Co rel 4 (8) 5 (10) 10 (20) 25 (50) 0 6 (12) 

CoreM 13 (16,9) 6 (7,8) 16 (20,7) 32 (41,6) 2 (2,6) 8 (10,4) 

X2coreM = 12,4 (ddl = 4), significatif à 5 %. 

X2 corel = 9,53 (ddl = 3), significatif à 5 %. 

Tableau 2. Distribution géographique des accessions dans l'échantillon initial et dans 
les deux core collections (effectif et pourcentage des accessions). 

Afrique Afrique Afrique Afrique Asie Amérique 
Ouest Est Centre australe 

Echantillon 
initial 74 (32,2) 19 (8,3) 39 (16,9) 55 (23,9) 39 (16,9) 4 (0,02) 

Co rel 21 (42) 5 (10) 7 (14) 9 (18) 7 (14) 1 (2) 

CoreM 26 (33,8) 7 (9) 10 (13) 14 (18,2) 18 (23,4) . 2 (2,6) 

X2coreM = 3, 17 (ddl = 4), ns. 
X2 corel = 9,5 (ddl = 3), ns. 

Tableau 3. Nombre total d'allèles des différentes catégories de fréquences dans 
l'échantillon initial et dans les deux core collections. 

Fréquence des allèles (x) 

X< 0,05 

0,05:,; X< 0, 1 

0,1 ~X< 0,2 

0,2:,; X< 0,4 

X> 0,4 

Nombre total d'allèles des différentes catégories 
de fréquences prése_nts dans 

l'échantillon initial la corel b coreM 

5 

2 

3 

9 

12 

5 

2 

3 

9 

12 

2 

2 

3 

9 

12 
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Ces comparaisons indiquent que la sélection sur marqueurs neutres, enzyma
tiques, (corel) est intéressante car elle permet de conserver la diversité allé
lique tout en préservant la diversité phénotypique initiale. Cependant, les 
grandes collections ont fait et font l'objet d'évaluations morphoagronomiques 
plus ou moins systématiques. Il est donc aussi important de considérer ces des
cripteurs pour constituer des core collections. Dans cette optique, on peut se 
demander si toutes les informations disponibles dans la collection initiale sont 
utiles à prendre en compte. En d'autres termes, n'y a-t-il pas redondance 
d'information ? Est-il possible de définir des associations entre marqueurs ? Un 
élément de réponse peut être fourni par l'utilisation du coefficient d'associa
tion V de Cramer, calculé pour chaque couple de variables (BISHOP et al. , 
1975). Les coefficients calculés à partir des données de l'échantillon initial 
(230 accessions) ont des valeurs comprises entre - 0,3 et + 0,65 (ce coefficient 
varie théoriquement entre - 1 et + 1 ). En prenant pour limite inférieure signifi
cative d'association la valeur de 0,5, des associations sont relevées pour cinq 
ensembles de variables : couche brune (Cbr) et vitrosité (Vit) ; largeur de la 
feuille (Laf) et diamètre de la tige (Dtp) ; délai d'épiaison (Nje) et nombre 
d'cntre-nœuds (Nen) ; compacité de la panicule (Cpa) et longueur de la pani
cule (Lpa) et du pédoncule (Lpe) ; forme du grain (Fgr) et couche brune (Cbr) 
ainsi que longueur et forme du pédoncule (Lpe, Fpe). 

Etant donné que cet échantillon initial ne correspond pas à un prélèvement 
aléatoire dans la collection mondiale, on peut se demander si les associations 
mises en évidence sont fortuites (biais d'échantillonnage), si elles sont le reflet 
de déséquilibres de liaison (effet fondateur, dérive génétique), si elles sont liées 
à l'organisation génétique du génome ou si elles représentent des complexes 
de gènes coadaptés. 

La cartographie génomique des différents caractères peut fournir des éléments 
de réflexion bien que l'analyse d'une descendance ne soit pas comparable à 
celle d'une population. 

Récemment, certains de ces caractères ont été cartographiés (RAMI et al. , 
1998). Il est intéressant de noter que le gène B2/b2 de la couche brune et un 
QTL majeur de la vitrosité (Vit, f2 = 54 %) ont été colocalisés sur le groupe de 
liaison F. De même, deux QTL pour la compacité et la longueur de la panicule 
ont une colocalisation sur le groupe de liaison A (Cpa, r2 = 22 %, et Lpa, 
f2 = 35 %) et sur le groupe de l iaison F (Cpa, f2 = 13,5 %, et Lpa, r2 = 20 %). 
Notons que ces QTL situés sur le groupe de liaison F sont indépendants généti
quement du couple 82/b2-Vil. 

En accord avec les résultats obtenus sur nos deux core collections, aucune 
association (coefficient V~ 0,5) n'a été notée entre marqueurs morphologiques 
et marqueurs enzymatiques. De même, aucune association n'a été relevée 
entre les marqueurs enzymatiques au seuil fixé. Malgré l'absence de grands 
groupes de linkats entre les locus enzymatiques (ÜLLITRAUL T et al., 1989a), 
deux situations sont intéressantes à considérer : les locus LAP-2 et PA-8, dis-
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tants de 12 centimorgans, qui présentent un coefficient V de Cramer de 0,24 ; 
les couples de locus HEX et LAP, DIA et LAP, AMY et EST-C, avec un coeffi
cient d'association de 0,45, 0,36 et 0,34 respectivement, et indépendants 
génétiquement. En considérant la corel et la coreM, on constate que, pour les 
couples AMY - EST-Cet HEX - LAP, les associations sont maintenues et ne sont 
pns dues au hasard (test exact de Fisher significatif pour corel, très significatif 
pour coreM, dans les deux cas). Pour les couples DIA - LAP et PAB - LAP, à 
l'inverse, les associations sont rompues dans les deux core collections (test 
exact de Fisher non significatif). 

La cartographie de l'ensemble des caractères morphologiques et enzymatiques 
ainsi que la recherche d'associations incluant les marqueurs moléculaires sont 
à approfondir. Elles devraient fournir des informations intéressantes pour 
mieux préciser le jeu de caractères à prendre en compte dans la constitution 
de core collections et pour faire la part entre structures coadaptées à inclure 
dans la core collection et déséquilibres de liaisons. 

Conclusion 
Les études portant sur la diversité génétique montrent tout d'abord qu'il existe 
une forte variabilité chez les sorghos cultivés. Onze locus enzymatiques sont 
polymorphes dans notre étude, 1 3 dans celle de MORDEN et al. (1989) et 18 
dans celle de ÜLLITRAULT (1989b). Près de 75 % des sondes hétérologues de 
maïs, en combinaison avec deux enzymes de restriction, s'hybrident avec de 
I' ADN de sorgho et révèlent du polymorphisme (DEU et al., 1994). Dans cette 
étude, chaque locus (enzymatique ou révélé par RFLP) est représenté en 
moyenne par 2,8 à 3 allèles. 

Les marqueurs moléculaires RFLP permettent de discrimer quatre des cinq 
races botaniques majeures décrites par HARLAN et DE WET (1972). Ces races 
présentent une variabilité génétique plus ou moins importante et structurée. 
Ainsi, la race kafir apparaît très homogène, alors qu'on observe une forte struc
turation à l'intérieur des guinea, en partie reflet de centres de diversification 
secondaires. 

Les structurations observées à l'aide des marqueurs enzymatiques et morpho
logiques ne coïncident pas parfaitement avec la classification raciale. Cer
taines races constituent des ensembles qui traduisent des comportements en 
culture semblables (bicolor et guinea d'une part, caudatum et kafir d'autre 
part, avec les descripteurs morphologiques) ou une aire d'origine commune 
(caudatum et durra, avec les marqueurs enzymatiques). 

De manière générale, on considère que les marqueurs moléculaires et enzy
matiques sont neutres à l'égard de la sélection. Les différences dans la structu
ration de la diversité génétique révélées par les deux types de marqueurs 
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résident-elles dans le nombre de locus considérés, dans leur localisation géno
mique ou dans leur spécificité propre ? L'étude de la diversité génétique 
révélée par l'analyse d'un grand nombre de locus RFLP très régulièrement 
répartis sur le génome du sorgho devrait apporter des réponses à ces questions. 

Il n'a pas été possible de construire un arbre consensus résultant de la prise en 
compte des différents caractères morphologiques et enzymatiques et ce, bien 
que l'on puisse observer quelques éléments de structure communs. Ce résultat 
indique l'absence d'une compartimentation forte au sein des sorghos cultivés. 
Ni l'appartenance raciale, ni l'aire d'origine, ni le comportement en culture 
n'ont conduit à la mise en place de fortes barrières à la reproduction. La pré
sence d'individus en position intermédiaire dans les représentations arborées 
indique l'existence de flux de gènes. Ainsi, dans les conditions naturelles, des 
brassages génétiques se produisent et contribuent, même si leur taux est faible, 
à élargir localement la diversité génétique. Dans le même temps, de fortes 
pressions de sélection sont exercées ; elles permettent de maintenir des races 
majeures là où celles-ci offrent un intérêt particulier. Cette gestion dynamique 
traditionnelle est en faveur de la mise en place de sites privilégiés pour la 
conservation in situ et participative des ressources génétiques du sorgho. Cet 
aspect est d'autant plus important à considérer que, comme pour d'autres 
plantes, lors de la multiplication du matériel végétal , se pose le problème de la 
dérive génétique liée à !'autofécondation de populations pas toujours fixées, 
bien que préférentiellement autogames. Cette absence de compartimentation 
nous permet aussi de considérer les sorghos cultivés comme un seul pool 
génique. 

La stratégie PCS a donc été appliquée directement sur l'échantillon initial (sans 
stratification préalable) pour constituer des core collections, en considérant les 
caractères morphologiques puis les caractères enzymatiques. L'examen des 
deux core collections ainsi constituées montre que 22 % des accessions, pour 
la corel, et 33,4 %, pour la coreM, sont nécessaires pour représenter 50 % de 
la diversité totale initiale. La diversité morphologique apparaît donc plus 
éclatée que la diversité enzymatique. Cependant, cette comparaison reste très 
limitée dans la mesure où le nombre de locus considérés est différent dans 
chaque cas. Il aurait été particulièrement intéressant de disposer des données 
RFLP afin d'avoir une autre mesure de la répartition de la diversité génétique 
dans l'échantillon initial. 

En outre, l'examen des deux core collections indique qu'il n'y a pas d'associa
tion entre les deux types de caractères. Dans notre étude, la sélection sur les 
caractères enzymatiques n'a pas affecté la variabilité morphologique initiale. 
La sélection sur les caractères morphologiques conduit à la perte de quelques 
allèles rares à certains locus enzymatiques. Il serait donc intéressant de pou
voir considérer simultanément les deux types de caractères pour constituer des 
core collections. Dans ces conditions, on pourrait envisager une sélection 
morphologique sur les groupes enzymatiques préalablement obtenus ou, à 
l'inverse, une sélection enzymatique sur les groupes morphologiques. En 
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revanche, quelques associations au sein des caractères morphologiques et des 
caractères enzymatiques ont été détectées, ce qui pourrait indiquer une cer
taine redondance des informations. Les investigations devraient être poursui
vies pour mieux comprendre l'origine de ces associations et définir des jeux de 
caractères informatifs. La cartographie génomique fournit des pistes de 
réflexion et devrait permettre d'optimiser les outils d'évaluation de la diversité. 
Les marqueurs moléculaires sont d'un grand intérêt chez le sorgho car ils sont 
susceptibles d'être cartographiés (les locus enzymatiques sont presque tous 
indépendants génétiquement), ils permettent, en outre, d'étudier le détermi
nisme des différents caractères quel que soit leur degré de complexité. Les 
marqueurs moléculaires et la cartographie génomique sont des outils particu
lièrement prometteurs pour la gestion des ressources génétiques. 

Dans le cas du sorgho, la cartographie d'un bon nombre de caractères agro
morphologiques a été réalisée ou est en cours (LIN et al., 1995; PEREIRA et al., 
1995 ; PEREIRA et LEE, 1995 ; RAMI et al., 1998). L'accès à des informations 
d'ordre génomique devrait favoriser la« lisibilité» des ressources génétiques. 
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Annexe 

Matériel végétal 

L'échantillon de sorghos cultivés (5. bicolor subsp. bicolor) initialement utilisé com
prend 230 accessions, dont 136 ont été étudiées pJr CHANHR[AU et al. (1989) et ÜLLl
TRAULT et al. (1989b) et 63, principalement de race guinea, par DEGREMONT (1992). Ces 
sorghos sont des variétés traditionnelles issues des collections de l'ICRISAT ou du Ci rad. 
Les données morphologiques et enzymatiques sont disponibles pour les 230 accessions. 

L'analyse par les RFLP a porté sur 92 accessions, choisies parmi les 230 selon deux cri
tères : l'origine géographique et la classification raciale. Soixante-quatorze font partie 
de l'échantillon analysé par DEU et al. (1994); les 18 autres appartiennent en majorité à 
la race guinea. 

Etude enzymatique 

L'analyse a porté sur 8 systèmes enzymatiques révélant 11 locus polymorphes : alcool 
déshydrogénase (ADH), amylase (AMY), diaphorase (DIA), endopeptidase (END), esté
rase (EST), hexokinase (HEX), leucine aminopeptidase (LAP) et phosphatase acide (PA). 

Les protocoles expérimentaux ainsi que les interprétations génétiques des zymo
grammes sont décrits par ÜLLITRAULT et al. (1989a) et DEGREMONT (1992). 

Etude morphologique 

Les dispositifs expérimentaux sont décrits par CHANTEREAU et al. (1989) et DEGREMONT 
(1992). 

L'analyse a porté sur 21 caractères morphologiques communs à ces deux études. Les 
descripteurs signalés par un astérisque appartiennent à la liste recommandée par 
l'IBPGR. Dix variables qualitatives ont été retenues : anthocyane des feuilles (Ant)*, 
JristJtion (Ari)*, couche brune du grain (Cbr)*, couleur du grain (Cgr)*, compacité de la 
panicule (Cpa)*, forme du grain (Fgr)*, forme du pédoncule (Fpe), longueur des glumes 
(Log)*, ouverture des glumes (Oug) et vitrosité du grain (Vit)*. Onze variables quantita
tives ont été mesurées sur la tige principale : diamètre de la tige (Dtp), hauteur de la 
tige (Htp)*, longueur de la panicule (Lpa)*, largeur et longueur de la 3e feuille sous
paniculaire (Laf et Lof), longueur du pédoncule (Lpe), nombre d'entre-nœuds (Nen), 
nombre de jours entre le semis et 50 % d'épiaison (Nje)*, nombre de talles utiles 
(Ntu)*, poids de grains par panicule (Pgp) et poids de 500 grains (P5g)*. 

Etude par RFLP 

Trente-et-une sondes génomiques de maïs, qui correspondent à 50 combinaisons 
sonde-enzyme révélant du polymorphisme, ont été utilisées. Ces sondes, réparties sur 
l'ensemule Ju génome, représe11le11l Jes sé4uences uniques ou très faiblement répé
tées. Les combinaisons sonde-enzyme sont identiques à celles qui ont été décrites par 
DEu et al. (1994), à deux exceptions près : la combinaison Ume 38-Hindlll a été éli
minée, tandis que le couple Bnl 7.49-Xbal a été ajouté. 
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Traitement des données 

Pour les données enzymatiques et RFLP, l' analyse factorielle des correspondances (BEN
ZECRI, 1973) a été réalisée sur un tableau disjonctif complet dans lequel chaque allèle 
ou chaque bande est codé par deux variables : présence et absence. Pour les caractères 
morphologiques, afin de traiter conjointement les caractères qualitatifs et les caractères 
quantitatifs, ces derniers ont été transformés en variahl~s qualitatives par codage en 2 à 
4 classes, selon la distribution de chaque caractère. Ces analyses multivariées ont été 
effectuées à l'aide du logiciel Addad. 

Les distances entre individus ont été calculées en utilisant l'indice de similarité de D1cE 
(1945), pour les données enzymatiques et RFLP, et l'indice de Sokal et Michener (ou 
simple matching), pour les données morphologiques qualitatives. Les matrices de simi
larités ont été calculées et comparées selon le test de Mantel à l'aide du logiciel Ntsys
pc version 1.80. Des classifications ascendantes hiérarchiques ont été réalisées pour les 
trois types de données en utilisant comme critère d'agrégation le neighbor-joining, 
développé par SAITOU et NE1 (1987) et mis en œuvre dans le logiciel Darwin, créé par le 
Cirad. Les constructions d'arbres consensus et d'arbres communs minimaux (PERRIER et 
al., 1999) ont été effectuées grâce au logiciel Darwin. 

Les coefficients d'association V de Cramer (BISHOP et al., 1975) ont été calculés à l'aide 
du logiciel Sas. 

La méthode PCS (No1ROT et al., 1996) a été appliquée à la collection de 230 accessions 
en utilisant séparément les données enzymatiques et les données morphologiques. La 
sélection sur les données enzymatiques a permis de définir la corel, celle sur les don
nées morphologiques, la coreM. 
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