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SUMMARY

Mating system and gene flow within a Teak, Tectona grandis L.f,
seed orchard in Ivory Coast.

The La Sangoué seed orchard has been established in 1982-83 within the framework of
a Teak genetic improvement program in Ivory Coast, with the cooperation of CIRAD-Forét. It
is a population of 100 clones, selected from material coming from the whole natural range in
Asia and from Africa where it has been introduced. Eight blocks have been established including
each the 100 clones distributed at random. Fruting is enhanced in order to produce improved
seeds for afforestation. Knowledge of the mating system and of gene flow is important to
evaluate the level of genetic exchange within this artificial population.

A prerequesite to any study is the verification of the identity of the clones. The complet
pattern of five enzymatic system were used to identify each ramet of the clones. In our case
among 111 trees analysed, 25% were not the vegetative copy of the expected ortet. The main
cause of the mistakes comes from the developpement of the stock instead of the graft.

Seven loci from four enzymatic systems have been used for the study. The multilocus
outcrossing rate (tm) was estimated from enzymatic data and using the mixte mating model of
Ritland and Jain (1981). Teak is a predominant outcrossing species,
tm = 0.9. As expected, no crosses between relatives were detected (tm - ts = 0); the fixation
index of the progenies is low (F = 0.0G’). The individual outcrossing rates showed an important
variability. The extend of the variation was found similar between ramets of the same clone and
between ramets of different clones. The individual outcrossing rate is therefore more likely to
be dependant of the local flowering density than on the genotype of the mother tree. Despite
these local variation in pollen pool allelic frequencies and individual tree outcrossing level, the
seed orchard was find to behave as a panmictic population.

key-words: Tectona grandis, genetic improvement, gene flow, mating system, seed orchard.
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introduction

Le teck, Tectona grandis L.f. est la premiére essence mondiale de reboisement parmi
les feuillus de zone tropicale humide utilisés pour le bois d’oeuvre, grace a ses atouts
technologiques et forestiers. Le volume commercialisé sur le marché mondial en 1992
était de I’ordre de 3,5 millions de m3. Cette espéce joue un réle important dans le
reboisement en Afrique intertropicale humide ou elle a été introduite au début du
siecle grace a sa faculté d’adaptation aux climats locaux.

En Céte d’Ivoire c’est la grande valeur du bois, la possibilité de valoriser les
éclaircies, ’adaptabilité & la zone de transition forét-savane et la résistance au
feu qui en font la principale espéce de plantation. En 1992 les surfaces plantées
représentaient 21000 ha et les projets d’extension de la SODEFOR ! prévoyaient
eaviron 3 000 ha de plantation par an. Ainsi une partie des conditions essentielles a
la mise en place d’un programme d’amélioration génétique du Teck en Céte d’Ivoire
sont réunies: existence d’une diversité génétique intraspécifique importante, bonne
adaptation locale de I’espéce, forte demande en semences de matériel amélioré et
développement du marché de ce bois d’oeuvre de plantation [Vigneron 1992]. Le
matériel amélioré doit présenter de bons taux de croissance en diametre et en hau-
teur, du bois de qualité supérieure et des résistances aux parasites.

Le programme Plantations et 1'unité de recherche Diversité et Amélioration
Génétique ( DivAG ), du CIRAD-Forét ? participent au programme d’amélioration
génétique réalisé avec 'IDEFOR-DFO 3.

Le travail effectué, dans le cadre de ce mémoire, au CIRAD-Forét consiste a
estimer les caractéristiques du systéme de reproduction et des flux de génes dans le
verger a graines de La Sangoué en Cote d’Ivoire. Savoir si le verger se comporte
comme une population panmictique permettra d’apprécier I'importance du brassage
génétique dans cette population. Le régime de reproduction et I'importance des flux

1Société de Développement des Plantations Forestieres
2Centre de Coopération International en Recherche Agronomique pour le Développement
3Institut des Foréts - Département de la Foresterie
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de genes ne sont pas connus dans le cas d’une population artificielle comme le verger.
Ils sont indispensables a la mise en place du prograr«mc d’amélioration génétique car
ils influencent la structure génétique de la génération des descendants, c’est a dire les
gains génétiques que présenteront les graines produites dans ce verger. Il s’agit donc
d’estimer le taux d’allofécondation au niveau de cette population artificielle, les taux
d’allofécondation individuels pour quelques arbres et de comparer la composition,
en terme de fréquences alléliques, des nuages polliniques recus par les différentes
meres.
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Chapitre 1

L’amélioration génétique du teck

Les débuts de ’amélioration des arbres forestiers datent d’une soixantaine d’années,
ce qui est peu quand on compare a la durée du cycle d’amélioration d’une espece
exploitée pour son bois. De plus, ’essentiel des travaux a porté sur les gymnosper-
mes et ]’on a moins de connaissances sur les feuillus tempérés (a part le peuplier) et
tropicaux [Muona 1990]. L’objet des programmes d’amélioration est de produire du
matériel de plantation génétiquement amélioré. L’ameélioration d’une population en
pollinisation libre repose principalement sur [’utilisation des effets génétiques addi-
tifs comme c’est le cas pour le teck [Subramanian et al.1995].

Les programmes d’amélioration ont débuté dans l’aire d’origine du teck dans les
années 1960 et a partir de 1970 en Afrique. Le programme mis en place en Cote
d’Ivoire a pour but de fournir des semences de qualité pour les plantations en Cote
d’Ivoire. Les bons taux de germination attendus peuvent permettre d’abaisser le
cout de plantation. Pour un méme nombre final de plants on a besoin de moins de
fruits au départ. En Inde le poids nécessaire & I’hectare peut passer de 30 kg a 2.5
kg avec des graines améliorées [Srimathi and Emanuel 1986]. Parallelement a cet
aspect physiologique, les semences doivent étre porteuses de qualités génétiques en
relation avec I'utilisation du bois: grande hauteur et absence de défauts du fiit, bois
de qualité en ce qui concerne les caractéristiques physiques et mécaniques.

1.1 Présentation de 1’espece

Le Teck, Tectona grandis L.f, est une essence feuillue, de la famille de Verbenacées
(figure 1.1), dont I'aire d’origine s’étend en Asie entre 10 et 25° de latitude nord.
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Figure 1.1 Tectona grandis L. f. Caractéristiques morphologiques 1: inflorescence:
panicule avec un type de fleurs, 2: rameau présentant l'insertion des feuilles, 3: feuille, 4:
fleur hermaphrodite (x 5), 5: fruit dans le calice membraneux persistant (x 2), 6: coupe
transversale du fruit avec les 4 loges. D’aprés Catinot cité par Houaye 1983.
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Il pousse sous un régime pluviométrique de 1200 & 3000 mm avec 3 a 5 mois
de saison seche bien marquée. On le trouve en foréts humides ou semi-décidues, en
peuplements presque purs ou en association avec d’autres especes [Houaye 1983].
En plantation, c’est un arbre qui a une hauteur d’environ 14 m a 10 ans, le fut
rectiligne fait en général 8 a 15 meétres a I’exploitation pour un diametre de 0,5
a 1 metre. La révolution est de 50 & 60 ans pour un diametre d’exploitabilité de
45-50 cm [Dupuy et Mille, 1991]. Les qualités de son bois expliquent l'intérét que
le marché du bois d’oeuvre lui porte. Les défauts du fit ont des origines génétiques
et physiologiques. La section carrée des jeunes rameaux qui est une caractéristique
des Verbenaceae peut persister jusqu'a 8 ans. Les jeunes sujets présentent des
bosses dlies aux cicatrices d’élagage. Les bosses causées par les descentes de cimes
! ont surtout une origine écologique: pauvreté et faible profondeur de sol, station &
pluviométrie trop faible [Catinot 1970].

Biologie florale

En Inde I’age de premiere floraison se situe vers 15-20 ans, en Thailande vers

8-10 ans avec un variation individuelle trés forte [Hedegart 1976]. La reproduction
est encore plus précoce en Cote d’Ivoire entre 2 et 8 ans selon les provenances
[Dupuy et Verhaegen 1993]. La floraison est apicale et aprés déséchement de la
hampe florale (figure 1.2 a) les axes secondaires latéraux se développent formant
une fourche. La hauteur de fit exploitable est lié a la hauteur de la fourche et par
conséquent a 1’age de la premiére floraison.
La stratégie de floraison du teck est une longue période de floraison avec étalement
de 'ouverture des fleurs. Les fleurs sont hermaphrodites, réguliéres et groupées en
panicules pouvant faire 40 & 50 cm de long. Chaque inflorescence peut contenir un
millier de boutons, qui ne se développeront pas tous pendant les 4 & 6 semaines de
la floraison. Les fleurs s’ouvrent progressivement, mais chacune ne s’ouvre qu’une
seule journée avec une réceptivité du stigmate maximum vers le milieu de journée,
soit aux températures les plus chaudes. La fleur présente généralement 5-6 étamines
et un ovaire a 4 loges contenant chacune un ovule.

Le teck est une espece principalement allofécondée, les agents pollinisateurs sont
les insectes. Le taux élevé d’allofécondation serait en relation avec un phénomene
d’auto-incompatibilité [Kertadikara 1992]. Un rameau ensaché avec des insectes pro-
duit des fruits (présence de pollen autofécondant uniquement) [Hedegart 1976], sans
insectes il n’y a pas mise a fruit, travaux de Cameron 1966 [Subramanian et al.1995).
L’existence de compétition pollinique favorisant le pollen allofécondant par rapport
a 'autofécondant semble réelle [Hedegart 1976] .

Il ne semble pas y a avoir d’espéce inféodée au Teck; les observations au TIC ? en
Thallande ont été faites sur deux espéces pollinisant le teck: Heriades binhami Dover
(Megachilidae) et Ceratina hieroglyphica Sm. (Anthoporidae). La figure 1.3 montre

!développement des bourgeons latéraux
2Teak Improvement Center, Ngao, Lampang
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Figure 1.2 Tectona grandis L.f. a- Inflorescence. b- Arbre sélectionné ou arbre dit plus.
Dupuy et Verhaegen 1993.
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la relation qu'’il existe entre la quantité de pollinisateurs et la production de pollen.
L’heure de la journée ou la quantité de pollen émis est maximum correspond a la
période de réceptivité du stigmate, il y a un décalage avec la quantité de pollinisa-
teurs. On ne connait pas le comportement des pollinisateurs en Cote d’Ivoire, dans
aire d’origine ils semblent visiter un groupe d’arbres proches [Kertadikara 1992],
mais ceci est a vérifier. La petite taille et la rareté du pollen d’une fleur rend la
collecte difficile pour réaliser des croisements controllés, c’est pourquoi les vergers
sont laissés en pollinisation libre.
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Figure 1.3 Quantité de pollen (nombre d’anthéres x nombre de grains de pollen, trait
plein) observé et de pollinisateurs en 10 mn (trait pointillé) selon I’heure de la journée en
Thailande. Entre parenthéses le nombre d’observations (Hedegart 1976).

Fructification

La production de fruits par arbre est de 2 & 4 kg en Céte d’Ivoire, cette pro-
duction est trois a quatre fois supérieure a celle de 1’Asie (effet de la différence des
pollinisateurs et de leurs comportements). Le poids de 10 fruits varie de 4 g a 11
g, c’est une drupe irréguliere et globuleuse, le péricarpe est épais et ’endocarpe
tres dur. Les fruits atteignent leur taille maximum environ 50 jours apres la
pollinisation mais ils ont besoin de mirir sur ’arbre quelques mois (environ 120-
200 jours apres pollinisation). Une récolte précoce des fruits diminue le pouvoir
germinatif des graines (de 0 & 4 par fruits)[Subramanian et al.1995]. Les graines
présentent une dormance d’origine physique (inhibition tégumentaire) et/ou chim-
ique (substances inhibitrices dans le mésocarpe). la dormance peut s’étaler sur plus
d’un an pour un méme lot [Vigneron 1992]. D’apres Hedegart (1976) les fruits issus
d’autofécondation germent mal.
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1.2 La mise en place du programme

1.2.1 Populations sources et essais de provenances

D’apres les travaux de Kertadikara en 1992 la différenciation génétique entre 9 pop-
ulations naturelles de teck est assez forte (Fsr et Gsr environ 0.1). Le schéma des
relations phylogénétiques (figure 1.4) indique qu’il existerait au moins deux grands
groupes: Indien d’une part (bien que les populations de I'Est se distingue facile-
ment des populations de ’Ouest de I'Inde) et Thailande-Indonésie-Afrique d’autre
part (Les populations africaines, d’apres I’histoire des introductions, ont souvent
une origine tanzanienne, pays ou les graines inuiud...cc venaient de Thailande
[Chollet 1956]). Le teck, en dehors de son aire d’origine, s’adapte aux divers écotypes
[Kertadikara 1992]. C’est pourquoi l'origine des graines est capitale pour le succes
des plantations.

Les premiers travaux ont consisté a collecter des graines dans les populations
naturelles et dans les plantations de teck de I’ensemble de 1’aire de répartition (figure
Lo}

L’aire naturelle est discontinue et constituée de trois grandes zones:

e La péninsule indienne
e La Birmanie, la Thailande, le Laos
o Les iles de Java et Muna (Indonésie)

Des races locales existent dans les pays d’introduction: Afrique et Amérique du Sud.
Décidés en 1969 par la FAO, les tests comparatifs de 75 provenances ont été mis en
place dans 50 sites de 16 pays [Keiding et al. 1986]. 24 provenances parmi les 75
ont été testées en Cote d’Ivoire 3.

Les plus beaux arbres, parmi les 24 provenances présentes en tests, sont sélectionnés
pour des critéres de forme comme une grande hauteur de fit (en liaison avec une
premiere floraison tardive), I’absence de cannelures et de bosses, la rectitude du
fit, mais aussi pour I’état sanitaire et la vigeur. Ces arbres sont des arbres dits
arbre plus ou ortet (figure 1.2 b). Les provenances d’Afrique de ’Ouest ont montré
une bonne vigueur initiale mais un fit de qualité médiocre car elles fleurissent et

fourchent plus t6t que les individus des provenances d’Asie et d’Afrique de I'Est.

3la Séguié (1970) et a la Téné (1974)

I SR S S Sk P & O e B TS i B e
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Virnmoli (INDE)

Maukal, Forét Royale (INDE)

Sakrebail (INDE)

Kokondekro, Bouaké (COTE D'IVOIRE)

(TAMZANIE)

Mae Buat, Forét Maturelle (THAILANDE)

Mae Buat, Plantation (THAILAXDE)

Kandangan (INDOMESIE)
Saradan (INDONESIE)

0,03 0,06 0,09 0,12 0,15 0,18

Figure 1.4 Relations phylogénétiques de quelques provenances de teck selon la méthode
de Wagner appliquée & la distance de Prevosti (18 loci). En couleur les provenances
présente dans le verger. Kertadikara 1992.
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aire

paturelle
£ ot

d'introduction

Figure 1.5 Aire de répartition mondiale du Teck. D’aprés Kertadikara 1992
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L’élagage naturel n’est pas tres important et le fit présente des bosses comme les
individus des provenances thailandaises. Ce sont les arbres peu vigoureux qui ont
des caractéristiques de formes plus satisfaisantes (provenances indiennes aux fiits
moins cannelés et plus cylindriques) [Dupuy et Verhaegen 1993].

Globalement ce sont les provenances de la cote ouest de I'Inde ou la pluviosité est
supérieure a 1600 mm qui sont recommandées pour les zones humides de I’Afrique de
I’Ouest [Keiding et al. 1986]. L’utilisation de ces provenances donne un gain de 6%
sur la croissance ou le diametre. Les provenances qui donnent les plus beaux arbres
sont Mtibwa (Tanzanie), Ban Cham Pui et Ban Pha Lai (Thailande) et Pak Lay
(Laos) et seront surreprésentées dans le verger a graines [Dupuy et Verhaegen 1993].

1.2.2 Le schéma d’amélioration

Les conditions essentielles a la réussite du programme d’amélioration sont réunies
en Cote d’Ivoire:

e L’existence d’une grande diversité intraspécifique qui se manifeste aussi bien
au niveau inter-population qu’intra-population;

o L’adaptation locale de I’espece et une bonne maitrise de la sylviculture dont
les regles culturales précises ont été définies pour la Cote d’Ivoire

[Dupuy et Mille, 1991];

¢ Une forte demande en semences de matériel amélioré pour le marché du bois
d’oeuvre;

e Une forte productivité qui varie en Cote d’Ivoire de 5 m3/ha/an & 16 m®/ha/an
selon le niveau de fertilité de la station. Les meilleures productions sont enreg-
istrées en zone de forét dense ou la pluviométrie est la plus élevée et la mieux
répartie dans le temps (saison séche bien marquée) [Dupuy et Mille, 1991].

Le schéma d’amélioration, retenu pour la Cote d’Ivoire, est basé sur le systeme
de la sélection récurrente sur descendances de demi-fréeres (appelé AGC: aptitude
générale a la combinaison). Ce type de sélection conduit aux étapes suivantes (figure

1.6):

o Présélection phénotypique d’individus remarquables dans les essais de prove-
nances, population P,, mobilisation par greffe
intercroisement des individus présélectionnés dans le verger a graines de clones;

o Etude des descendances et sélection génétique sur index (ensemble de ca-
racteres dont le poids est variable dans la sélection);

o Intercroisement des meéres sélectionnées (& partir de leur valeur en descen-
dance) apres éclaircie des mauvais géniteurs, on obtient la génération P,,.
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Figure 1.6 Schéma de sélection recurrente sur descendances demi-fréres: cas du Teck en
Cote d’Ivoire. Vigneron 1992.
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e Poursuite du schéma par sélection, dans la population P,4;, des individus qui
seront greffés, multipliés et plantés en verger a graines.

La sélection intervient a deux niveaux: sur le phénotype au moment de la
présélection des arbres plus et sur la valeur en descendance lors de 1’éclaircie génétique
du verger [Vigneron 1992]. Ce second niveau de sélection, lors des tests de des-
cendances, repose sur l’estimation de 1’héritabilité des caracteres; or celle-ci fait
I’hypothese que les descendants sont des familles de demi-freres. S’il y a fécondation
par un petit nombre de peres on aura des séries de plein-freres dans la famille et
I’estimation de I’héritabilité sera moins bonne.

La durée du cycle est d’environ 21-22 ans: présélection a 7 ans des individus de
la population P,, intercroisements récoltés 7 ans apres la mise en place du verger,
sélection sur AGC 7 ans apres récolte, 1 an pour 1’éclaircie et la récolte de la po-
pulation P,4;. L’age de sélection vient du fait de ’expression tardive de caracteres
comme les défauts du fat (bosselures, cannelures) [Vigneron 1992].

Les possibilités de sorties variétales au fur et 2 mesure de I’avancée du cycle d’amélio-
ration sont:

e mélange de toutes les descendances actuelles du verger,

e mélange des 50 a 60 meilleures descendances du verger avant 1’éclaircie génétique
(les 100 ortets participent en principe au nuage pollinique),

e mélange des 50 a 60 meilleures descendances du verger apres 1’éclaircie généti yue
(les 40 a 50 autres ortets ont été coupés),

e la ou le(s) meilleure(s) descendance(s) multipliée(s) par bouturage en vrac (les
techniques de multiplication des stades juvéniles devant étre maitrisées).

1.2.3 Le verger a graines de clones

Caractéristiques générales

Un verger a graines est une population d’arbres sélectionnés, plantés dans une
parcelle limitée et si possible isolée d’autres peuplements de la méme espece. Dans
cette population mise en place pour obtenir le maximum de croisements entre les
arbres sélectionnés, on ne controle pas la pollinisation et faiblement ’environnement
biotique et abiotique.
La répartition des ramets * dans le verger peut suivre diverses dispositions. Lorsqu’on
est en pollinisation libre des dispositifs favorisent bien la panmixie: la disposition
en blocs complets randomisés, en blocs complets balancés cycliques ou en voisinage
permuté. Les deux derniers font en sorte que chaque combinaison de deux clones
adjacents n’existe qu'une seule fois dans une direction donnée [Giertych 1975]. Les
distances de plantation doivent étre assez grandes pour favoriser la floraison et la

4copie végétative de 'ortet sélectionné
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fructification (3,5 & 10 metres). Le matériel mis en place doit permettre un bon
taux de survie afin de limiter les regarnis et les "tio3” dans la plantation. La taille
et la fertilisation sont aussi des facteurs améliorant la floraison et la fructification.
La récolte vise a obtenir des graines de haut potentiel génétique et avec de bons
taux de germination. Gérer un verger c’est convertir le mieux possible le potentiel
de fleurs en graines viables [Hedegart 1976].

Le verger de La Sangoué, région de Bouaké

Cette station est situé a 6°4 de latitude Nord, 5°02’ de longitude Ouest et 1350
mm de pluviométrie par an.
Cent ortets (ou clones) de 17 provenances ont été choisi parmi les plus beaux arbres
présents dans les essais de 24 provenances réalisés a La Téné et La Séguié en Cote
d’Ivoire (tableau 1.1).

Provenance Latitude | Longitude | Altitude | Pluviosité
(m) (mm)
Nellicutha INDE 11°17"N | T6°14'E 400 2700
Nilambur INDE 11°2V Nt 16°21 E 50 2565
Purunakote, Orissa INDE 20°N 84°F 133 1200-1500
Masale Valley, Karnataka INDE | 11°55'N | T76°10'E 823 1270
Virnoli Range INDE 15°12'N | T4°37'E - 1500
Huoi Na Soon THAILAND 18°17'N | 100°08'FE - 1350
Mae Huat THAILAND 18°45'N | 99°59'F 350 1200
Pong Salee THAILAND 19°08'N | 100°01'FE 520 1500
Ban Cham Pui THAILAND 18°29'N | 99°49'F 200 1200
Ban Pha Lai THAILAND 18°13'N | 99°59'FE 460 1100
Mtibwa (Morogoro) TANZANIE | 6°08'S | 37°39'E 210 1160
Kihuwi TANZANIE 5°12'5 38°39'F 580 1880
Bigwa TANZANIE 6°50'S 38°39'FE 50 900
Pak Lay East LAOS 18°13'N | 101°25'FE 150 1200
Bamoro COTE D'IVOIRE T°48'N 5°07'0 310 1100
Kokondekro COTE D’IVOIRE T°38'N 5°02'0 280 -
Djibelor SENEGAL 12°35'N | 16°16'0 10 1650

Tableau 1.1 Caractéristiques des lieux d’origines des ortets (ou arbres plus) sélectionnés

Des greffes ont été réalisées en prenant les greffons sur les arbres sélectionnés
(ou ortet). Ces ortets sont multipliés en pépiniére pour fournir les ramets greffés
et plantés dans le parc a clones de Bouaké, servant ici de parcelle conservatoire.
Parallélement, les ramets ont été mis en place par greffage dans le verger a graines
de clones de la Sangoué entre 1982 et 1984. La disposition du verger comprend 8
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répétitions (ou blocs) de 0,5 ha contenant chacune les100 ramets (représentant les
100 ortets) disposés de maniére randomisé. Aux limites de blocs on fait en sorte que
les ramets d’un méme clone ne soient pas adjacents, c’est une disposition en blocs
complets randomisés. Cette disposition posséde les caractéristiques suivantes:

e favorise la panmixie,
e utilisation de la structure en blocs pour des expérimentations,

e comparaison possible des performances des clones entre les différents blocs du
verger,

e mise en place facile et augmentation possible du nombre de blocs,

e éclaircies difficilement réalisables sans altérer la composition des différents
blocs.

Le mélange apres récolte des 100 descendances du verger constitue la variété
synthétique actuelle, cette production est depuis 1990 d’environ 1,5 a 1,8 tonnes de
fruits/an et atteindra 2,5 a 3 tonnes de fruits/an lorsque 1’ensemble du verger sera
mature [Vigneron 1992]. Elle sert pour 1 tonne aux plantations, le reste est utilisé
pour mettre en place des tests de descendances.

1.3 Les flux de genes et le régime de reproduc-
tion

Les flux de genes de teck se font par 'intermédiaire de la dissémination du pollen
par les pollinisateurs et de la dissémination des fruits qui peuvent étre dispersés par
les cours d’eau (le fruit flotte et ’endocarpe tres dur protége les graines). Chez ces
populations naturelles I'importance de la dispersion du pollen et des graines jouent
un role important sur la structure génétique de la population. Dans le verger c’est la
dispersion du pollen qui joue puisque les graines sont enlevées a chaque génération.
D’une fagon générale la mesure de ces flux de genes est essentielle pour apprécier leur
influence vis a vis de la dérive et de la sélection et donc leur réle dans I’évolution des
populations [Adams 1992]. On peut avoir besoin de limiter ces flux: si la parcelle
est proche d’autres populations de la méme espece, leur pollen est considéré comme
contaminant. Dans le cas de conservation dynamique in situ d’une espece, une forme
compatible proche peut s’hybrider et entrainer la disparition de la forme protégée.
Les flux de genes, via le pollen, dépendent ici des pollinisateurs, de la composition
des nuages polliniques et du régime de reproduction.

L’utilisation de marqueurs polymorphes adéquats, les moins soumis possible aux
facteurs de ’environnement et aux pressions de sélection pour lesquels on puisse
distinguer les homozygotes des hétérozygotes est nécéssaire pour estimer le taux
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d’allofécondation.

Les problemes des marqueurs morphologiques sont ’expression dominante et la pos-
sibilité d’action de la sélection. Le développemen® de I’étude de marqueurs isozymes
s’explique pour plusieurs raisons: la plupart des populations naturelles peuvent
étre étudiées car le polymorphisme isoenzymatique est facilement détectable, les
loci sont souvent homologues chez divers taxa, l’expression est co-dominante et
I'interprétation génétique et les techniques sont relativement faciles. En ce qui con-
cerne les marqueurs moléculaires, le polymorphisme de restriction (RFLP) com-
mence a étre utilisé pour les études de diversité car il peut détecter de multiples
alleles a un locus. Les marqueurs RAPD (marqueurs dominants) ou les séquences
hypervariables sont utiles pour les identifications de clones et de la diversité in-
traspécifique [Neale et al. 1992].

Cependant les marqueurs isoenzymatiques présentent des limites en ce qui concerne
la caractérisation des systémes de reproduction [Gregorius 1991] :

e Pour identifier les parents contribuant a un zygote donné (la mere peut étre
connue par récolte avant dispersion mais le pere 1’est rarement directement).

e Par la nécessité de stabilité ontogénétique entre les parents et les descendants
pour les génes marqueurs, le systéme enzymatique doit étre actif chez les deux.

Les modalités de transmission des génes marqueurs a travers un cycle de repro-
duction reflete en général le systeme de reproduction actuellement en place dans la
population. Celui-ci étant sous controle génétique il peut étre soumis a sélection en
fonction des facteurs environnementaux. Lorsqu’on étudie les descendances issues
de fécondation libre c’est a la composition des grains de pollen (en terme d’alléles)
qui ont effectivement fécondés les ovules a laquelle on a acces et pas directement
a la structure génétique du nuage pollinique. On a donc la résultante de la com-
position du nuage pollinique et du mode d’association des gametes. Le systéme de
reproduction peut regrouper certains des modes d’association des gametes suivant:
autofécondation, apomixie, allofécondation (avec panmixie ou systéme consanguin).

La mesure du systeme de reproduction avec les marqueurs génétiques pose le probleme
de la transformation des fréquences d’allofécondations observables en un taux d’allofé-
condation. Ce taux d’allofécondation t est déterminé par des facteurs génétiques
comme les caratéristiques florales mais aussi par des facteurs de l’environnement
comme la présence des pollinisateurs et leurs mouvements, la densité et les décalages
phénologiques des arbres reproducteurs et la position des graines récoltées dans
I’arbre.

»
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Matériel et méthodes

2.1 Le matériel végétal

2.1.1 Origine du matériel

Dans cette étude on ne prend en compte que des 4 premiers blocs du verger, présentés
ala figure 2.1. Il subsiste actuellement 331 ramets sur les 400 plantés, par conséquent
chaque ortet n’est pas représenté dans tous les blocs. Les ortets sont répertoriés
par un numéro (tableau 2.1) et les ramets par le numéro d’ortet dont ils sont la
copie et par le bloc dans lequel ils se trouvent (26 IV: ramet de l’ortet 26 dans le
bloc IV). L’étude porte sur 28 ortets pour lesquels on avait un nombre de fruits
suffisant (minimum 10) produit par les 4 ramets . Ces 28 ortets représentent 12
provenances.

Les équipes de 'IDEFOR-DFO en Céte d’Ivoire ont prélevé des trongons sur
les 4 ramets des 28 ortets étudiés (soit 112 ramets au total). Ce sont des branches
adultes de 30 cm de long et d’environ 1 cm de diametre qui représentent les meres.
Ces trongons ont été envoyés a Nogent/Marne pour nos analyses.

Il est a noter que des différences de numérotation des ramets entre les plans manuscrits
établis en 1983 et 1984 nous conduisent a vérifier la conformité génétique des ram-
ets actuels. Avons-nous réellement dans chaque bloc une copie végétative de l'ortet
sélectionné a I’origine?

Les fruits (descendants des 112 ramets définis précédemment), contenant au plus
4 graines, sont issus de la récolte de 1993. Celle-ci a été faite par ramets séparées
(I'identité maternelle de chaque lot de fruits est donc connue). Chaque ramet est
récolté sur toute la périphérie en direction des huit voisins et sur toute la hauteur
de I’arbre pour avoir un bon échantillonnage en évitant d’avoir des croisements
préférentiels (le travail des pollinisateurs est hétérogéne). Ces fruits sont stockés
depuis 1994 en chambre froide & 4°C au laboratoire de graines du CIRAD-Forét.

19
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Provenance numeéros des ortets nombre d’ortets
L étudiés

Nellicutha INDE “* ~ 1, 2,12, 16, 17, 33, 34, 46 9
47, 48, 55, 66, 73, 74, 75

Virnoli range INDE 23, 24, 41, 45, 58, 67, 68, 77 1

Masale valley INDE 82, 91, 98, 99, 102 0

Nilambur, Kerala INDE 3,5,9, 10,11, 13, 14, 15 5
49, 56, 57, 70

Purunakote INDE 87, 89, 95, 105 1

Bamoro COTE D’IVOIRE 6, 100, 103 2

Kokondekro COTE D'IVOIRE | 8 0

Djibelor SENEGAL ;i 1

Kihuwi TANZANIE 4,18, 38, 39, 40, 43, 44 3
52, 64, 69

Mtibwa (Morogoro) TANZANIE | 19, 27, 28, 29, 35, 50 1
51, 63, 78, 79

Bigwa TANZANIE 80, 83, 93, 96, 97 1

Huoi Na Soon THAILAND 20.21,.22, 30, 81,32 1
53, 54, 62

Mae Huat THAILAND 25, 26, 36, 37, 59, 60 2
71, 72

Pong Salee THAILAND 42, 61, 65, 76 0

Ban Cham Pui THAILAND 81, 85, 88, 92 0

Ban Pha Lai THAILAND 86, 90, 101, 106 0

Pak Lay East LAOS 84, 94, 104 0

Tableau 2.1 Origines des ortets sélectionnés, en gras les ortets étudiés

Les lots contiennent 10 ou 200 fruits par ramet pour chacun des 4 blocs. Compte
tenu des faibles taux de germination constatés au cours de I’étude on a mis a germer
par ramet tout le matériel disponible.

Des mélanges de fruits de différentes meres venant de Thailande (Mae Huat, forét et
plantation), du Sénégal (Djibelor), d’Inde (Virnoli) et du parc a clones de Bouaké
en Coéte d’Ivoire, ont servi en mélange aprés extraction comme témoins lors des
électrophoreses (le témoin posséde donc de nombreux alléles pour chaque locus).

2.1.2 Conditions d’élevage du matériel
Forgage des bourgeons

Les troncons récoltés sont placés dans des pots contenant un mélange de sable et de
terreau. Les pots sont mis dans un "coffre” de polystyréne recouvert d’une bache
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transparente. On maintient une forte humidité pour faire débourrer les bourgeons
épicormiques. Ceux-ci sont alors prélevés pour ’analyse par électrophorese.

Germination des fruits

Seule la germination des fruits entiers est possible car les graines sont protégées
par un endocarpe trés dur. Le prétraitement des fruits 48h dans 1’étuve a 80°C
vise a fissurer I’endocarpe pour améliorer le taux de germination. Ce prétraitement
résulte d’essais présentés dans la partie Résultats. Ces fruits sont mis dans des
boites rectangulaires en plastique contenant de la vermiculite humidifiée, fermées et
placées en chambre chaude & 30°C et avec 16h d’éclairement par 24h.

2.2 L’électrophoreése enzymatique

2.2.1 Principe

L’électrophorese est une technique qui permet la mise en évidence du polymorphisme
biochimique. On parle de polymorphisme électrophorétique. Cette technique con-
siste a utiliser la propriété des protéines solubles de se charger électriquement en
solution. Placées dans un champ électrique elles se déplacent vers ’anode ou la
cathode avec une vitesse qui dépend de leur charge, de leur taille et forme et de
’association éventuelle avec d’autres composés ionisables.

Les isoenzymes sont les différentes formes moléculaires qu’une protéine de spécificité
enzymatique donnée peut revétir, le terme allozyme doit correspondre aux relations
d’allelismes [Lucottel977]. Les différentes alléloprotéines migrent souvent en mar-
quant un espace régulier entre elles, on dit qu’elles different d’un saut de charge
correspondant & une mutation de la structure primaire modifiant la charge d’une
unité. La structure quaternaire des enzymes joue aussi un role important dans le
nombre de bandes que ’on révele. Un individu hétérozygote pour un locus codant
une enzyme monomeérique présentera deux bandes correspondant aux deux formes
alléliques. Dans le cas d’une enzyme dimérique I’hétérozygote présentera trois ban-
des, deux pour I’association de deux chaines de méme nature la troisieme (encadrée
par les deux autres) résultant de ’association de deux chaines de nature différente.

Le support utilisé dans cette étude est un gel de polyacrylamide, qui possede
les propriétés suivantes: gel transparent, thermostable, chimiquement inerte et des
degrés élevés de résolution avec de faibles temps de migration. La taille des pores du
gel dépend de la concentration en acrylamide, plus celle-ci est élevée plus les pores
sont petits et freineront les protéines de grande taille.

La révélation se fait en utilisant les fonctions enzymatiques des protéines, il suffit que
I'un des composés de la réaction enzymatique soit coloré ou colorable pour mettre
en évidence l’endroit ot a migré la protéine [Pasteur et al. 1987]
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2.2.2 Obtention du matériel

D’apres Kertadikara (1992) les activités enzymatiques chez le Teck sont semblables
dans des organes comme les cotylédons, la tige, les jeunes feuilles ou les bourgeons
foliaires. Le travail sur des jeunes feuilles de plantule s’est avéré impossible car
I’élevage des semis était difficile (noircissement rapide des apex, conditions optimales
de luminosité et d’humidité difficilement réalisables a la serre).

On préleve d’une part les jeunes bourgeons, au stade deux feuilles, sur les troncons
de Teck et d’autre part les deux cotylédons des germinations obtenues a partir des
fruits entiers des différentes descendances (figure 2.2); on obtient parfois deux ou
trois plantules issues du méme fruit.

Ce matériel est utilisé pour I’extraction. On broie en chambre froide dans un mortier
soit les deux cotylédons dans 200u! de tampon d’extraction, soit le bourgeon foliaire
dans 200 a 300u/ de tampon d’extraction (voir en annexe A pour la composition)
additionnés d’un peu de sable de Fontainebleau. Le broyat, de couleur rouge lorsque
le matériel est actif et sain, est alors centrifugé 25 minutes a 15000 g dans une
centrifugeuse réfrigérée pour éviter la dégradation des protéines. Les surnageants
obtenus sont répartis en 60u!/ dans des tubes Eppendorfs et placés au congélateur a
—80°C en attendant l’analyse.

2.2.3 Réalisation des électrophoreses

Les gels d’acrylamide utilisés pour le Teck sont composés d’un gel de concentration a
3% dans la partie supérieure o ’on dépose les échantillons et d’un gel de séparation
des protéines a 9%. Le tampon utilisé est le Tris-Borate-EDTA, 10X concentré dans
le gel et 1X pour la solution de migration, on est en” systéme continu”. Les com-
positions des gels sont présentées en annexe.

On dépose 12ul d’échantillon & l’aide d’une seringue dans chaque puits du gel.

La migration est réalisée en 5 heures avec les facteurs limitants suivants pour

une cuve réfrigérée de quatre gels: 250 V, 60 mA et 12 W. La puissance est limitée
pour éviter aux gels de chauffer. Au cours de la migration les parametres varient:
I’amperage atteint d’abord la valeur limite et le voltage est lui inférieur a sa valeur
limite puis c’est le voltage qui atteint sa valeur limite et se stabilise.
Les gels sont ensuite placés dans des solutions de révélation pour les systemes enzy-
matiques choisis parmi les 18 trouvés actifs et lisibles chez le Teck [Kertadikara 1992].
Les solutions de révélations sont détaillées en annexe A ainsi que les conditions et
les temps d’incubation.
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2.3 Le modele de croisement mixte de Ritland
et Jain, 1981

2.3.1 Le modele

Le développement de systemes modeéles pour la compréhension de la dynamique mi-
croévolutive des populations de plantes date des années 1960. Les marqueurs sont
utilisés pour estimer les parametres du modele, décrivant le comportement repro-
ductif de la population et de ses constituants [Brown 1990].

Le modele classique de croisement mixte, utilisé pour d’écrire le systeme de repro-
duction des arbres, prévoit qu’une part des zygotes sont issus d’autofécondation et
I'autre d’allofécondation. Il a été formulé par Fyfe et Bailey en 1951 pour un locus
et a servi de point de départ a des modeles plus complexes (cité par Ritland 1990).
Brown et Allard vers 1970 ont répendu l’utilisation des marqueurs co-dominants
des données électrophorétiques. De plus, comme le génotype maternel est souvent
difficile d’acces ils suggerent ’emploi des descendants pour inférer celui-ci, il faut
alors des familles suffisament larges qui deviennent 1'unité d’observation.

Ritland et Jain (1981) ont développé un modéle et une procédure statistique pour
estimer le taux d’allofécondation et les fréquences alléliques de la population étudiée
en utilisant simultanément la ségrégation d’alléles a plusieurs loci (chaque locus peut
avoir au maximum trois alleles). Ce modele est capable de donner une estimation
précise du taux d’allofécondation, des fréquences alléliques dans le pollen fécondant
une mere et d’apprécier si 'autofécondation observée est réelle ou en partie due a
des croisements entre apparentés.

Ces approches pour décrire le systéme de reproduction sont basées sur le fait que
des modeles spécifiques et des parametres décrivent la dynamique des fréquences
alléliques dans les populations [Ritland 1990].

2.3.2 Les hypothéeses du modele et les propriétés des esti-
mations

Le modeéle repose sur un certains nombre d’hypotheses:
e Les loci sont indépendants;

e Chaque mere produit avec une probabilité t des descendants par allofécondation,
cette partie étant considérée panmictique; et avec une probabilité 1-t des de-
scendants par autofécondation;

Il n’y a pas de sélection entre la fécondation et ’analyse des descendants;

Il n’y a pas de reproduction asexuée (apomixie);

t est identique pour tous les génotypes maternels;
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o Les fréquences alléliques dans le nuage pollinique allofécondant sont identiques
pour les différentes meres (p matrice des fréquences alléliques multilocus des
nuages polliniques ).

La précision des estimations que 1’on fait dépend du nombre de loci, du nombre

de descendants par famille, de la composition de la population des meres et si ’'on
infere ou non avec le logiciel les génotypes maternels.
Les courbes de la figure 2.3 résument ces effets mais aussi les biais apportés a
I'estimation s’il existe de la sélection ou s’il y a hétérogamie a un locus ou a tous
les loci. Ces courbes ont été obtenues par simulation [Ritland and Jain 1981]. La
variance de t et des p diminue avec l’augmentation, du nombre de loci étudiés.
Globalement !’estimation multilocus réduit les biais méme si on a des différence<
importantes de t selon les loci.

2.3.3 La procédure d’estimation

L’estimation comprend deux étapes de base: la premiére consiste a inférer le génotype
maternel multilocus, le plus probable pour chaque famille (soit en totalité soit pour
une partie des loci) connaissant le génotype multilocus des descendants ainsi que les
valeurs a priori de p , t,, (le taux d’allofécondation multilocus) et m le vecteur des
fréquences génotypiques dans la population des meéres.

Cette étape utilise la matrice P des probabilités de passage théorique des meres aux
enfants en fonction des parametres inconnus t,, et p. *

Le parent le plus vraisemblable est retenu pour les calculs de la deuxieme étape.
On a alors une matrice X des fréquences de passage de chaque génotype maternel
aux génotypes des descendants, de X et P on déduit la fonction de vraisemblance de
I’échantillon étudié qui est elle méme fonction de p et ¢,,. Pour trouver les valeurs de
tm €t p qui maximisent cette fonction de vraisemblance, le programme procede par
la méthode d’itération de Newton-Raphson qui est rapide et donne des estimations
statistiquement valides [Ritland and Jain 1981].

Le logiciel MLT (multilocus t, version 1988) estime simultanément les parametres
suivants:

tm le taux d’allofécondation multilocus
t, le taux d’allofécondation monolocus (moyenne des loci)
F P'index de fixation des meres
p et p’ les matrices des fréquences alléliques dans le pollen et les ovules
tm —t, dont la différence positive indique des croisements entre apparentées (le ¢,,
détecte mieux les descendants issus d’allofécondation) [Ritland 1990].

Les problemes que |'on rencontre avec I’estimation simple locus ou multilocus
sont les suivants [Brown et al. 1985]:

e Il arrive que 'estimation du taux d’allofécondation soit supérieur a 1 avec
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les especes a allofécondation prédominante, la cause principale est un effet
d’échantillonnage dans le contexte de validité du modele;

¢ Les estimations trouvées sont souvent hétérogenes selon les loci;

e Des alleles multiples. S’il y a plus de trois alleles on réalise plusieurs regroupe-
ments différents, afin de voir si ceux-ci affectent réellement ’estimation.

Le logiciel calcule un x? d’adéquation du modele avec les données observées. Le
calcul ne tient pas compte du x? des cases pour lesquelles 'effectif attendu est
inférieur a 3, ceci n’est pas valide si le nombre de cases enlevées est important. On
a donc utilisé une distribution simulée a partir des elzz*'f -spérés pour chaque
case [Doligez and Joly]. La variance des estimations est obtenue par la méthode du
bootstrap, qui rééchantillonne les familles par tirage avec remise. Pour comparer
des effectifs on utilisera le calcul de x?, lorsque les effectifs attendus sont faibles
et les comparaisons nombreuses on utilise la simulation numérique Monte Carlo et
I’encadrement de la probabilité exacte p. avec un intervale de confiance de 99%.
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Résultats

3.1 Données préalables

3.1.1 Essais de prétraitements des fruits
On a réalisé différents essais de prétraitements sur trois lots de fruits:

e T1: Trempage dans I’acide sulfurique dilué dix fois pendant 20h, puis séchage
24h et trempage dans 1’eau 18h [Behaghel 1993]

o T2: Mise en étuve a 80°C pendant 48h [Kertadikara 1992]

e T3: Trempage dans l’acide gibbérellique (75mg/ml) durant 48h et séchage 3
jours a 30°C [Houaye 1983].

Les résultats que nous avons obtenus sont présentés dans le tableau 3.1.

Lot T1 T2 T3
descendance ortet 14 (Récolte 93) .| 1/200 | 7/200 | 3/200
descendance ortet 28 (Récolte 93) | 12/200 | 49/200 | 50/200
Mélange de semenciers (Récolte 89) | 3/200 | 26/194 | 36/192

Tableau 3.1 Nombre de plantules germées/nombre de fruits, 26 jours apres semis, pour
des lots de graines de La Sangoué, apres trois prétraitements T1, T2 et T3

On remarque la différence des taux de germination des 2 descendances de le
récolte 93, différence que l’on retrouvera avec les lots utilisés par la suite. La germi-
nation du mélange de 89 semble encore correcte et surtout supérieure a celle de la
descendance 14. Les traitements 2 et 3 semblent comparables dans leurs effets. On
choisit le plus simple de réalisation: 1’étuve.

29
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3.1.2 Données de I’électrophorése enzymatique

Le choix des systémes enzymatiques est facilité p~s les travaux de Kertadikara
(1992). Le matériel végétal utilisé ici étant différent il a fallu vérifier la présence
d’activité et la lisibilité des systemes envisagés. De plus, la perspective d’utilisation

des données pour le calcul du taux d’allofécondation, mais aussi pour la vérification

de I'identité des ramets, restreint notre choix aux systémes polymorphes. L’interprétation
génétique de ces systemes est connue et la lecture se fait d’apres les profils présentés

en annexe C. La numérotation des alleles utilisée par Kertadikara (1992) a été reprise
pour la plupart des loci. Pour le locus Got-a, considéré monomorphe [Kertadikara 1992],

2 alleles dont un tres rare (fréquence inférieure a 1%) ont été observés dans cette
étude.

Nous avons choisi pour vérifier l'identité des ramets 5 systémes enzymatiques:
DIA, EST, GOT (AAT), ENDO pour tous les ramets et en plus soit NADH-DH,
ADH ou LAP. Les loci suivants sont identifiés pour avoir le génotype maternel: Dia-
a, Dia-b, Est, Got-a, Got-b et Got-c.

Pour le calcul des taux d’allofécondation les systémes polymorphes suivants
sont utilisés: DIA, EST, G2DH et GOT (AAT). Le tableau 3.2 présente les car-
actéristiques de ces systemes. Ces 4 systémes sont actifs sur les cotylédons des
descendants et 7 loci sont lisibles. On a ainsi les génotypes a 7 loci pour les descen-
dants et a 6 loci pour les méres (le systeme G2dh est actif sur les jeunes feuilles mais
pas sur les feuilles adultes des trongons). 7 loci est un nombre correct pour estimer
le taux d’allofécondation avec un biais faible selon Ritland et Jain (1981).

Systeme enzymatique | Locus | Nombre d’alleles | Structure de ’enzyme
DIA Dia-a 3 monomeérique
Dia-b 3
EST Est 6 monomeérique
G2DH G2dh < dimérique
GOT Got-a 2 dimérique
Got-b 4
Got-c 3

Tableau 3.2 Caractéristiques des systémes enzymatiques étudiés sur les cotylédons, en
gras ceux qui sont lisibles sur les bourgeons foliaires des trongons

3.1.3 Vérification de 1’identité des clones

L’identification des individus est essentielle pour gérer correctement le verger a
graines. En effet une des étapes préalables & toute étude est la vérification que
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I'on a bien, dans les différents blocs, une copie végétative de 1’ortet sélectionné.
Ceci est de grande importance notamment lorsqu’on met en place des tests de de-
scendances, ces derniers utilisant des mélanges de graines venant des ramets d’un
méme clone (pour s’affranchir de I'effet position). Un ortet peut étre identifié par
la combinaison unique de ses génotypes a un nombre donné de loci. Ici avec 7 loci
on peut avoir une clé d’identification des 28 ortets étudiés.

La vérification consiste a observer pour un systéme enzymatique donné tout le
profil de bandes présentes sur le zymogramme (pas seulement les loci interprétables).
Les quatre ramets sont placés les uns a coté des autres sur le gel d’électrophorese
pour faciliter la comparaison des profils. Pour chaque copie végétative (ramet) on
observe 5 systéemes enzymatiques. Si pour 'un des systémes les profils ne sont
pas identiques (méme si au locus les génotypes sont identiques), on note que les
individus ne sont pas les ramets du méme ortet initial. Si on n’ observe que deux
clones parfaitement identiques sur les quatre, on fait I’hypothese qu’il s’agit des
copies de l'ortet de départ. Dans le cas extréme ou les quatre profils sont différents
on ne peut pas savoir lequel correspond a l'original. Les résultats sont présentés
dans le tableau 3.3.
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Ortet n°® | Ramet Bloc I | Ramet Bloc II | Ramet Bloc III | Ramet Bloc IV
1 o ° ® ®
2 o - ° =
3 ® o ° s
5 ° - ® -
6 ° - ° -
7 o ° o °
10 ° ° ° o
15 absent 5 N .
17 . ® ° -
26 - 2 ° °
28 ° o ° o
31 - - - -
33 - ® - °
34 o . °

38 ° - -
40 o o 5 2
44 ° ® - -
45 ° o ® 0
46 o ® 2 -
48 ° - ° °
55 Z ® ® °
o7 ° ° x ®
60 ° . . 5
66 ° ° 5 ©
80 ° 2 . °
94 . ° » %
95 ® ° @

100 ° S - °

Tableau 3.3 Identité des ramets dans les différents blocs, pour les profils de 5 systémes
enzymatiques, o : identique, - : différent
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Sur les 111 ramets vérifiés (28 ortets x 4 blocs = 112 - 1 absent), 28 sont "faux”

ce qui fait un taux d’erreur de 25%, ce taux varie de 18% a 38% lorsqu’on passe du
bloc I au bloc IV. Dans un seul cas on n’a pas pu déterminer le profil de l'ortet car
les quatre ramets étaient différents (ortet 31).
La non conformité de certains ramets avec |'ortet original peut étre due a des erreurs
a la pépiniere lors de la multiplication végétative, a la plantation, a la retranscription
du plan ou a la reprise (si le porte-greffe a repris a la place du greffon). Il semble que
ce dernier cas contribue le plus aux erreurs, en effet le verger a été laissé quelques
années sans surveillance apres sa mise en place. Lorsqu’il y avait plusieurs tiges a la
base on ne savait plus laquelle correspondait au greffon, une seule de ces tiges a été
conservée et dans certains cas cela doit étre le porte-greffe (Behagel, communication
personnelle).

3.1.4 Matériel disponible pour les analyses

Le probleme essentiel rencontré concerne la germination des 112 lots de fruits disponibles.

La majorité des lots comportaient 10 fruits par arbre. Pour les lots de 200 fruits on a
observé des pourcentages de germination de 0% & 35% (nombre de plantules/nombre
de fruits). L’ensemble du matériel obtenu est présenté en annexe B.

Sur les 112 descendances potentielles, on a obtenu 24 descendances utilisables (com-
prenant de 3 a 70 plantules). Pour certains ramets pas une seule plantule n’a germé
d’un lot de 200 fruits.

Une famille est définie comme étant la somme de la mere et de ses descendants.
Les 24 familles de 4 a 71 individus soit 391 individus servent a ’estimation du taux
d’allofécondation global mais seules les familles d’au minimum une quinzaine de
descendants seront retenues pour les estimations individuelles.
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Figure 3.1 Position des ramets étudiés O, en couleur O ceux que l’on utilise avec leurs
descendances pour l’estimation du taux d’allofécondation
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3.2 Caractéristiques génétiques de la population
étudiée
3.2.1 Les indices de fixation

L’indice de fixation, signalant ’écart a la pamixie, est calculé par:

F=1-— Ha
v Hrhco ,
H,,s: Hétérozygotes observés

Hineo: Hétérozygotes attendus sous hypothese de panmixie

L’indice de fixation des 24 meres, calculé par le logiciel, est F = 0,07(0,16). Ces
24 meres ne sont pas indépendantes puisque certaines sont des copies végétatives, il
faut donc calculer I'indice de fixation avec une mere de chaque ortet représenté c’est
a dire 12 ramets (on peut calculer 'indice sur les 28 ramets représentant les 28 ortets

connus mais celui-ci ne sera pas comparable & 'indice de fixation des descendants).
Freres = —0,07 (12 ortets).

L'indice de fixation des descendants se calcule en prenant au hasard un descen-
dant pour chacun des 12 ramets précédents. On ne prend pas tous les descendants

car ceux-ci sont apparentés (demi-freres).
Fde:cendcnts = —0, 067

Pour tester si ces valeurs sont significativement différentes de F' = 0 on utilise le
test de x? ou x* = F2.N (1 ddl), N = 12 est 'effectif de ’échantillon. Les deux
indices de fixation ne sont pas différent de F = 0 (x* = 0,0353).

3.2.2 Les fréquences alléliques dans le nuage pollinique et
les ovules

Ces fréquences alléliques sont déduites des génotypes des descendants. C’est le nuage
pollinique qui se retrouve effectivement dans les plantules auquel on a acces et pas
le nuage pollinique réel qui arrive sur les stigmates.

Les fréquences alléliques du pollen (tableau 3.4) ne peuvent pas étre comparées avec
celles des ovules puisqu’on a surreprésentation des ovules de certaines meres du fait
de leur grand nombre de descendants. L’idéal serait de connaitre les génotypes de
toutes les meres du verger et d’en déduire les fréquences alléliques.

3.2.3 Représentation spatiale des alleles

Les génotypes, aux différents loci, des 111 meéres analysées peuvent étre cartographiés
et fournir des informations sur la distribution spatiale des alleles (figure 3.2 et fig-
ure 3.3). Lorsque l’on connaitra les génotypes de tous les ramets des 4 blocs on

AR - B i &N & O B B EE =
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Locus N | Allele Pollen
Dia-a 363 | 0,05 (0,01
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0,83 (0,03
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Got-c 364 0,04 (0,01)
0,02 (0,01)

0,94 (0,02)

Tableau 3.4 Fréquences alléliques du nuage pollinique déduites des génotypes des de-
scendants

pourra apprécier s'il existe des zones de regroupement de certains alleles a un lo-
cus donné pouvant entrainer de la structuration de population dans le verger. Ces
représentations spatiales peuvent servir pour apprécier les distances de migration
du pollen: en suivant un alléle rare (allele 1 de la Got-a) entre les méres porteuses
de cet allele et les descendances ou on le retrouve.




3.2. Caractéristiques génétiques de la population étudiée 37

.@

i
@ es@ ¢

@

Wetres

e
p—r
” ® @@?

-— e - -
A I = G & @&
| @ + e

()
I
(I~
(
(@
i)
B

.
B

O @
.
(B)
B

()

0
n
N -

[
»
s
n
»
w»
"
o
-
»
o

& (E/JRE 5

e .92 e I

= |
E«» @— 3
& (] ’ !

(ﬁn-
4

ﬂ--------

»
o

K

Figure 3.2 Génotypes des ramets étudiés pour le locus de I’Estérase (6 alléles),
hétérozygotie: 0,60
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3.3 Estimations des taux d’allofécondation

3.3.1 Au niveau de la population

Les taux d’allofécondation obtenus par le logiciel de Ritland (1988) pour I’estimation
multilocus et pour la moyenne des estimations simple locus sont t,, = 0,90(0,03) et
ts = 0,91(0,04). Le tableau D.3, présenté en Annexe D, détaille ces deux parametres
en fonction des regroupements que ’on a réalisé pour les loci Est et Got-b qui
présentent 6 et 4 alleles respectivement. Les différences observées sont inférieures a
I’écart type, ce qui montre que le regroupement joue faiblement dans I’estimation.
Les calculs suivants seront réalisés avec les regroupements R2 pour 'estérase et la
Got-b car chacun présente moins de variations lorsqu’il est en association avec les
autres regroupements de 1’autre locus.

L’estimation locus par locus, présentée dans le tableau 7?7 reflete la variabilité
pour chaque locus et leur participation au taux moyen monolocus. Les ¢, varient de
0,18 a 0,98 selon les loci et leur polymorphisme. t, = 0, 18 pour la Got-a qui présente
2 alleles dont un rare, t, = 0,94 et 0,98 pour ’estérase et la Got-b respectivement
qui ont, apres regroupement, des fréquences alleliques équilibrées. Du polymor-
phisme présent a un locus dépend la capacité de celui-ci a détecter I’évenement
d’allofécondation.

Le t, = 2,00 obtenu pour la Got-c est di a la non convergence lors du processus

itératif du logiciel. Le taux d’allofécondation réel pour ce locus est sans doute voisin
de 1, 00.

La différence t,, — t, est de —0,007 (0,019) et n’est donc pas différente de zéro.

3.3.2 Au niveau individuel
estimations interclones

Certaines familles, pour lesquelles le nombre de descendants est supérieur a 15,
permettent de réaliser des estimations individuelles (tableau 3.5). On observe des
taux d’allofécondation individuels de 0,58 a 1,27. Les génotypes des ramets sont
présentés en parallele des taux d’allofécondation, le faible échantillon ne permet pas
de dire si I’hétérozygotie moyenne de la mere influence I’estimation du taux indi-
viduel. En général le génotype de la mere joue un rdle dans la détection d’une
allofécondation.

Le logiciel MLT (1991) est utilisé en complément de MLT (1988) car il réalise des
bootstraps pour calculer I’écart-type des estimations individuelles en rééchantillonant

dans la famille. Ces estimations présentent des écarts-types plus faibles pour les
familles de plus de 50 individus (0,11 — 0, 18).
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101 26 11 260 | 26TV | 601 600 | 601
effectif de 70 v 4 50 18 19 15 31
la famille
tm 1,19 0,74 0,99 1,27 0,89 0,58 1,17
(ET) a1 a0 d o018 | sl 0281 2 16026
Génotypes |
Dia-a 33 33 33 33 33 33 33
Dia-b 22 22 22 22 22 22 22
Est 56 45 45 45 44 44 44
G2dh 12 11 11 11 11 11 11
Got-a 22 22 22 22 22 22 22
Got-b 25 22 22 22 22 22 22
~ Got-c 33 33 33 33 33 33 33

Tableau 3.5 Estimations individuelles de t,,, écart type (E. T.) calculé avec 100 boot-
straps. Génotypes des ramets.
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estimations intraclones

Pour un méme clone (génotype multilocus identique): le numéro 26 dans 3 blocs
différents (26 II, 26 11l et 26 IV), on remarque des différences du taux d’allofécondation
individuel de 0,74 a 1,27. De méme pour le clone 60 la variation est de 0,58 a 1, 17.
Cette estimation du taux d’allofécondation individuel est tributaire de la détection
de I’événement d’allofécondation, or cette capacité a détecter une allofécondation
est fonction de la composition du nuage pollinique recu et du génotype maternel.
Globalement les différences qui existent entre les ramets de clones différents (10 I,
26 II et 60 I par exemple) sont similaires aux différences observées pour les ramets
d’un méme clone (60 I, 60 II et 60 III par exemple) placé dans des environnements
différents.

3.4 Vérification des hypothéses du modele

3.4.1 Adéquation des données au modéele

Le test de x* de comparaison des données observées a celles attendues par le modéle,
est significatif au seuil de 5% pour 2 loci, la G2dh et la Got-b (annexe D.1 sous forme
de tableau génotype maternel/ génotypes des descendants). La valeur de x? partiel
qui contribue le plus au x? global donne une idée des exces ou déficit en un génotype
chez les descendants pour un génotype maternel donné. Pour la G2dh il y a un exces
dgs descendants 11 par rapport aux 12 chez les meéres 11 et 12, pour la Got-b il y
a un exces de 22 par rapport aux 25, 55 et 35 chez les meres 25. Globalement il
semble y avoir un exces de descendants homozygotes chez les meres homozygotes et
hétérozygotes.

3.4.2 Panmixie de la partie allofécondée

L’hypothese de panmixie pour le pollen allofécondant peut étre testée a partir de
ces tableaux (annexe D.1).

Il y a panmixie a un locus si en moyenne un génotype maternel donné regoit la méme
composition allélique qu’un autre génotype maternel.

Pour cela les descendants sont regroupés selon le génotype de leur mere. Au
nombre total de génes des descendants on soustrait ceux qui viennent de la meres
(avec ’hypothése d’une ségrégation 50:50 pour les meéres hétérozygotes).

On tient compte de la proportion d’alléles "paternels” qui en réalité viennent de la
mere par autofécondation, s = 0,1. On compare, par un test de x?, les fréquences
alleliques du nuage pollinique recu par les meres de génotypes différents. Un exem-
ple de calcul est présenté en annexe D.2.

Sur les 5 loci pour lesquels les effectifs permettaient de faire la comparaison (sauf
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Got-a et Got-c), seules les fréquences alléliques pour le locus de la Dia-a sont signi-
ficativement différentes: x? = 10,8 p. < 0,005. Pour les autres loci la composition
moyenne ues rréquences alleliques du nuage pollinique qui féconde un génotype donné
est homogene, ce qui indique la panmixie dans la partie allofécondée.

3.4.3 Les nuages polliniques regus par les différentes meres

Les fréquences alleliques des nuages polliniques regus par les méres sont présentées
dans le tableau 3.6. Le détail concernant I’Estérase et ses 6 alleles est donné dans
le tableau 3.7.

Locus [ 10T | 26 11 26 III 261V [ 601 6011 60 III | x* inter- intraclone

0,02| 0,00 0,04 0,00 0,06 0,00 0,00
095|100 094 1,00 {0,94 1,00 1,00

(70) | (32) (50) (18) |(19) (15) (31) | clones 26 60
Dia-a | 0,02 0,08 0,04 0,18 [0,00 0,13 0,04 o " b
0,15} 0,12 0,04 0,29 (0,00 0,25 0,00
0,821 0,80 0,92 0,53 [1,00 0,62 0,96
Dia-b | 0,88 | 0,68 0,77 0,82 [0,82 1,00 0,78 NS NS NS
0,12 0,32 0,23 0,18 |0,18 0,00 0,22
Est 0,33 0,41 044 0,36 [0,29 0,22 0,32 NS NS NS
(R2) |[0,07] 005 0,05 0,00 |[0,00 011 0,08
0,60 0,54 0,51 064 [0,71 067 0,60
G2dh [ 0,64 | 0,70 0,86 1,00 | 0,50 1,00 0,48 e E o
0,36 | 0,30 0,14 0,00 | 0,50 0,00 0,52
Got-a | 0,01 | 0,04 0,00 0,00 [0,00 0,00 0,07 NS NS NS
0,991 09 1,00 1,00 [1,00 1,00 0,93
Got-b | 0,58 | 0,36 0,51 0,47 |0,27 0,65 0,30 x NS t
(R2) |0,03]|0,20 0,00 0,24 |0,12 0,12 0,04
0,39 | 0,44 0,38 0,29 (0,61 0,23 0,67
Got-c [ 0,03 | 0,00 0,02 0,00 | 0,00 0,00 0,00 NS NS NS

Tableau 3.6 Fréquences alléliques des nuages polliniques regus par les différentes meéres,
comparaisons non significatives: NS, significatives au seuil de 5%: *, au seuil de 1%: **

La comparaison des 7 meéres analysées ( comparaison interclones) indique que
pour 3 loci: Dia-a, G2dh et Got-b les différences sont significatives au seuil de 5%
(les valeurs des x? sont données au tableau D.4 en annexe D).

Les fréquences alleliques des nuages polliniques regus par les différentes meres ne
sont donc pzs homogenes pour certains loci. En considérant le locus de la Dia-a on
observe que les ramets 26 IV et 60 II regoivent un nuage tres différent des autres,
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Estérase [ 10 1] 26 11 26 111 261V [ 601 60 1160 111
ARleT | 0 | T 0 G |0 1 1
Allle2 | 6 | 4 7 o |1 3 6
Allle3 | 6 | 1 4 040 "8 od
Allle4 | 21| 9 14 4 | 6 5 6
Allle5 [ 20 | 11 19 9 |8 4 5
Alltle6 | 14 | 4 6 3 |4 2 10
Total | 67 | 30 50 16 | 19 15 29

Tableau 3.7 Comparaison des fréquences alléliques des nuages polliniques regus par les
7 meéres pour l'estérase, x? = 31,5 (30dd!), 0,37 < p < 0. 41

il s’agit aussi des familles les plus petites (18 et 15 individus). Pour ’ensemble des
loci ce sont souvent ces deux meres qui recoivent des nuages polliniques hétérogenes
aux différents loci et présentent des taux d’allofécondation individuels extréemes par
rapport aux autres familles.

Le test ne révele pas de différences significatives pour les loci Got-a et Got-c possédant
des alléles peu fréquents. Pour le locus Got-c seules les descendances de 50 et 70
individus ont regu les alleles rares 1 et 2 (les autres descendances ne regoivent que
des 3), il s’agit sans doute ici d’'une question de taille de la descendance. La Got-a
présente un alléle rare (fréquence 1%), la descendance du ramet 60 III regoit cet
allele 2 fois sur 31 individus alors que la descendance du ramet 10 I 1 fois sur 70.

La comparaison des fréquences alléliques des nuages polliniques pour les 3 ramets
26 et les 3 ramets 60 ( comparaison intraclone) est présentée au tableau 3.6. Les
différences intraclone, pour le 60, sont significatives aux mémes loci que les com-
paraisons interclones. Les différences, pour le clone 26, ne sont significatives que
pour la Dia-a et la G2dh.
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Discussion

Les faibles taux de germination obtenus et leur variabilité en fonction de la famille
ont été un probleme tout au long de cette étude. La dormance plus ou moins forte
des graines peut entrainer ’étalement de la germination sur plus d’un an. Sachant
que les fruits ont besoin de mirir sur ’arbre quelques mois (environ 120-150 jours
apres pollinisation), une récolte précoce des fruits diminue le pouvoir germinatif
des graines [Subramanian et al.1995]. La récolte 1993 a été faite & une période ou
tous les arbres n’avaient probablement pas atteint le stade adéquat de maturité de
leurs fruits. On peut se demander aussi si la conservation en chambre froide n’a pas
diminué la viabilité des fruits. En effet si le séchage avant stockage n’est pas bien
fait ils se conservent moins longtemps [Dupuy et Verhaegen 1993]. Des études sur
la physiologie des semences de teck seraient indispensables pour produire réellement
des semences de qualité.

Une des hypothese du modele de Ritland et Jain (1981) est qu’il n’y a pas de
sélection entre la fécondation et I’analyse, or nos analyses sont réalisées 2 ans apres
stockage des fruits et sur les cotylédons des plantules viables. Des travaux sur des
Coniferes et des Eucalyptus [Mitton 1992] ont montré que la valeur estimée du taux
d’allofécondation augmente d’une part avec 1'age des graines et d’autre part quand
on passe de ’analyse des embryons a des plants puis a des adultes. La viabilité est
liée a I'hétérozygotie, ceci est sans doute généré par une contre sélection des ho-
mozygotes issus d’autofécondation ou de croisements entre apparentés. Dans notre
étude on a remarqué que, pour la famille de 70 individus, sur 10 individus germés
tardivement et présentant des déficiences chlorophyliennes 6 étaient homozygotes
pour les 7 loci anaivsés. Il est donc possible que des homozygotes issus en majeure
partie d autofécondation n’aient pas germé. Si on rappelle I'observation de Hedegart
(1976) qui dit que les graines issues d’autofécondation germent mal il est possible
que le nombre d’hétérozygotes soit surévalué et donc le taux d’allofécondation.

4
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L’indice de fixation des meres étudiées semble réveler une absence de structura-
tion de la population. La population des meéres n’est pas consanguine, ce qui coincide
avec la valeur de t,, —f, = 0 indiquant I’absence de croisements entre apparentés.
Les 12 clones pris en compte pour le calcul représentent 8 provenances, il n’y a donc
pas de raisons qu'ils soient apparentés et le résultat obtenu est normal. La disposi-
tion du verger en blocs complets randomisés permet seulement d’éviter la proximité
de deux ramets du méme ortet ou d'ortet de méme provenance (dans le cas peu
fréquent ol ceux-ci seraient apparentés). La structure génétique de la population
des meéres est la conséquence du nombre important de provenances donc de la diver-
sité intraspécifique introduite [Prat and Arnal 1994]. La diversité allélique étudiée
par Kertadikara (1992) sur 9 populations de teck et 18 loci montre un taux moyen
d’alleles par loci de 3.

L’absence d’apparentement des meres se retrouve dans la struture de la popula-
tion des descendants qui ne présente pas d’excés d’homozygotes F' = 0.
En terme de stratégie d’ amélioration, une génération de croisements dans le verger
élimine une dépression de consanguinité qui aurait pu s’accumuler dans certaines
provenances. En effet les 9 populations étudiées par Kertadikara (1992) présentent
un F de 0,04 a 0,27, certaines de ces populations ont la méme origine que des
arbres du verger de La Sangoué: Mae Huat F = 0,25 , Kokondekro F = 0,10,
Virnoli F = 0,08 . Une conséquence de la faible valeur du F' dans le verger est
que l'on améliore I’estimation des gains génétiques, calculés lors des tests de descen-
dances [Khasa et al. 1993].

Le taux d’allofécondation estimé sur un sous-ensemble du verger indique que

'on a une population & allofécondation prédominante. Cela coincide avec la valeur
tm = 0,98 estimé dans une provenance indienne de teck en forét naturelle (10
loci, 10 familles et 244 individus) [Kertadikara 1992]. L’auteur suggere que ce taux
d’allofécondation serait en faveur de ’existence d’un systeme d’autoincompatibilité.
Les taux d’allofécondation élevés sont fréquents pour les especes de forét tropicale
humide comme on peut le voir dans le tableau récapitulatif en annexe E.
D’autres études sur une méme espece en population artificielle ou naturelle mon-
trent des résultats similaires: pour Juglans nigra en Amérique du Nord t, = 0,89
en population naturelle et ¢, = 0,93 dans un verger & graines [Rink et al. 1994].
Pour Racosperma auriculiforme au Zaire le t,, varie de 0,86 a 1,06 pour 4 aires
de production semenciéres [Khasa et al. 1993]. En ce qui concerne les coniferes une
étude sur 3 populations artificielles de Douglas [Prat and Arnal 1994] révele des taux
d’allofécondation supérieurs a 0,80. Dans certains cas le taux observé en popula-
tion artificielle est plus élevé qu’en population naturelle: d’apres Moran 1989 pour
Eucalyptus regnans 0,91 et 0,74 respectivement [Muona 1990].

Les taux individuels sont différents et cette différence est du méme ordre pour
une comparaison intraclone ou interclone. Le taux d’allofécondation est davan-
tage fonction du degré d’isolation spatiale vis & vis des individus en fleurs que des
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différences génétiques entre les meres. Des travaux sur une espece de la famille des
Bombacaceae [Murawski et al. 1990}, montrent qu’un méme arbre entouré d’arbres
en fleurs une année présente un taux d’allofécondation de 0,79 et I’année suivante
I’arbre étant isolé il valait 0,00. Pour Ceiba pentandra, qui fleurit beaucoup pendant
un temps court, on a des taux individuels variant de 0,00 a 1,00, ces taux sont liés
a la densité de floraison et au comportement des chauves souris pollinisatrices qui
ont des voies préférentielles de déplacement [Murawski and Hamrick 1992].

Dans notre cas les données phénologiques ne sont que partiellement disponibles et
le nombre d’estimations individuelles trop faibles pour que l’on puisse tester ces
corrélations. On sait que début juillet 90% des arbres sont en fleurs et que de fin
juillet & fin aout tous les clones oni 2 moins la moitié de leurs représentants en
fleurs [Behaghel 1994] (figure 4.1).

En ce qui concerne ’adéquation des données au modele de croisement mixte de
Ritland et Jain, le résumé des observations faites sur les divers loci est présenté au
tableau 4.1.

Locus | Adéquation | ovule/pollen | Panmixie de la Nuages polliniques
au modele mogenes | partie allofécondée | individuels semblables

Dia-a (™) Al * .

Dia-b o ey

Est A
G2dh * A AES 2

Got-a i non testé
Got-b ¥ 2 -
Got-c O non testé

Tableau 4.1 Résumé des observations pour les différents loci, * : significativement
différent au seuil de 5%, (*) a la limite du seuil
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Figure 4.1 Floraison et fructification du teck a la Sangoué, d’aprés Behaghel 1994




48 Chapitre 4. Discussion

On distingue trois cas:

e Celui du locus Dia-a pour lequel on n’a pas adéquation avec le modele car
I’essentiel des hypotheses ne sont pas respectdes, non panmixie dans la par-
tie allofécondée, nuages polliniques recus hétérogenes entre les meres et taux
d’allofécondation individuels différents.

e Celui des loci G2dh et Got-b pour lesquels la non adéquation au modele peut
s’expliquer essentiellement par les nuages polliniques hétérogenes et les taux
individuels différents.

o Celui des 4 autres loci pour lesquels ’adéquation au modele semble bonne.

La panmixie de la partie allofécondée sembic &¢== (onc respectée, la stratégie
de floraison du Teck: longue période de floraison (4 a 6 semaines) et étalement de
I'ouverture des fleurs doit permettre d’augmenter les chances de croisement avec des
génotypes différents. De plus la répartition aléatoire des clones va dans le sens de
la réalisation de la panmixie. Ceci n’est souvent pas le cas dans les foréts tropi-
cales humides ou la structuration des peuplements, les asynchronismes de floraison
et les comportements non aléatoires des pollinisateurs entrainent des croisements
préférentiels, c’est le cas, vu précédemment, des chauves souris sur une Bomba-
caceae [Murawski and Hamrick 1992].

Globalement I’hypotheése la moins respectée est I’homogénéité des fréquences
alléliques dans les nuages polliniques fécondant les différentes meres. La fréquence
des alléles varie spatialement (diversité allelique et sa répartition) mais aussi cer-
tainement dans le temps. Avec la représentation spatiale des génotypes maternels
connus (figure3d.3), on constate que pour la Dia-a, ou les alleles 1 et 2 sont peu
fréquents on a des groupements de génotypes 33. Le ramet 26 IV se trouve entouré
de trois arbres 23 alors que l’essentiel des meres connues sont 33, cela expliquerait
peut étre ’exces d’allele 2 dans la descendance du 26 IV par rapport aux autres
descendances (tableau 3.6). La répartition spatiale des alleles de I’estérase semblent
étre plus homogene et expliquerait ’homogénéité des nuages pour ce locus.
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Conclusion

Comme on I'a vu, la vérification de I'identité des ramets s’est avérée essentielle pour
réaliser des comparaisons individuelles. Les comparaisons intraclones, notamment, si
I’on veut préciser 'influence de ’environnement floral sur le taux d’allofécondation.
Mais aussi pour maitriser la suite du schéma d’amélioration lors des tests de de-
scendances. Les erreurs dans le contenu du verger (ici 25% des ramets vérifiés) ne
sont pas rares et sont de l'ordre de 10% dans des vergers a graines de coniféres
[Wheeler and Jech 1992]. L’utilisation de marqueurs moléculaires (RFLP notam-
ment) permettrait de vérifier avec plus de précision si deux arbres sont bien des
copies végétatives.

Le régime de reproduction dans le verger semble étre en adéquation avec le
modele de croisement mixte utilisé: une part t d’allofécondation avec panmixie et
1- t d’autofécondation réelle. Ceci n’est souvent pas le cas en population naturelle
ou la partie allofécondée est rarement panmictique. Certaines hypotheses n’ont pas
été testées. D’autres comme les taux d’allofécondation individuels ou les fréquences
alléliques des nuages polliniques homogénes pour toutes les meres ne sont pas re-
spectées.

La large diversité génétique représentée par les 100 clones (17 provenances) et
sa répartition aléatoire, associée au comportement panmictique de la population
permet d’assurer un gain génétique dans la variété améliorée produite par le verger,
comme c’est le cas dans un verger frangais de Douglas [Prat and Arnal 1994]. Ce
gain sera d’autant mieux estimé que I'indice de fixation de la population des descen-
dants est nul.

Il faut noter que nos données ne proviennent que d’une récolte et que les taux
d’allofécondation peuvent varier dans le temps; les données sur plusieurs années per-
mettraient d’apprécier cette variation et de mieux estimer les effets environnemen-
taux. Notamment la relation entre le taux d’allofécondation individuel d’un arbre
et le nombre d’arbres en fleurs dans son entourage.

La connaissance future de tous les génotypes du verger permettra de préciser cer-
taines données. L’appréciation des distances de migration du pollen peut se faire en
utilisant les loci possédant des alléles peu fréquents (Dia-a, Got-a et Got-c).

Dans le verger a graines il est important de connaitre la contribution paternelle des
arbres pour la production des graines. Or la capacité de discrimination entre les
peres potentiels est fonction du nombre de marqueurs génétiques, de leur variabilité
et de la fréquence des alléles. Les marqueurs moléculaires permettraient d’améliorer
ces recherches de paternité. Ceci serait utile pour préciser si on a fécondation par un
petit nombre de péres, dans ce cas I’hypothése des familles de demi-freres, utilisée
pour l’estimation de I’héritabilité des caractéres, n’est pas respectée.
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Le verger semble donc présenter un bon brassage génétique moyen malgré des

différences locales, d’ou I'importance de mieux connaitre la phénologie et 'importance
relative des fertilités males des ramets.
Le brassage est essentiel a long terme pour conserver la diversite au fur et a mesure
de l'avancée du programme d’amélioration. La variété sortant du verger sert aux
reboisements, donc a 'implantation de nouvelles populations artificielles, ainsi que
pour de nouveaux verger a graines.
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Appendice A

Electrophorese enzymatique

A.1 Tampon d’extraction

Tampon d’extraction pour les cotyvlédons et les feuilles du Teck pH 8,3
Les masses mentionnées sont calculées pour 200 ml de tampon.

Tétraboratesde sodium SO MM ..ot oo ciser inthninssronsatoansas 3,814 g
DIttaer B ol L2 %, .« oivs -0 B s v de e Eads s d oM i E b v bk S e B o e 02¢g
Polyvinyl pyrrolidone 40 2T ... v oharom s v sl snss s b i ih s s rf s nss s s 4g
AT D O I 1 h o b o a5 0 1 e A i P 05 L 5 1 AT mre e B 5 2g
Polvéthylene glyeol 20 000 190 « .o vvvreinii et 2¢g
S BCCRATORE BT o Tt v e snn s saimiosotoms snbmnossnasslasssnesssonsosssssnssnssss 10 g
ACIOEIESOEIDIGIR B ATE .. .0os o irmins s rnthen soiis Tuk S ate sim s » bie 40 008 o glpio 60 5.8 8.8¢g
Pyridoxal &° PhosBhiate 0.2 M S« oo vinsnnivs s svasvmmes s s sl sawsn sowsns 10 mg
Nicotinamide dinucléotide 0,4 mM ... ... i 53 mg
Nicotinamide dinucléotide Phosphate 0,3 mM ............. ... iiiitt. 46 mg
THIOEIFCOLAER B8« «iv vt swowpnsmsss dwissosannosfesmussnpbossvonsssins 10¢g

On répartit le tampon d’extraction dans des pilluliers (6 et/ou 10 ml selon le
matériel disponible a chaque extraction) que ’on congéle jusqu’a utilisation. Un
tampon décongelé ne peut étre recongelé.
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A.2 Gels de polyacrylamide

Tris borate EDTA, TBE 10X pH: 8,4

Solution meére

Best 0L S PRI L 3 Wi 2o i B o e L 109 g
sehle Do SO NTY " - i e ki e R 5 Tt as e ST et 55,6 g
B R R M T o0 s e Tt o s W i & 1 8 s T 93¢g
Ve 0 AR N SR T T eGSR e 1000 ml

Tampon d’électrode

Solution mere diluée 10 fois, pour une cuve:

7 gk &SRB EIRE, - Fsp e 3 SR A ST W SRR SO
Pl o S d iy o o v ok e W e Vi 5 e R B e oy s

Solution meére d'Acrylamide 40%

400 ml
3600 ml

Flacon prér a 'emploi Acrylamide/bisAcrylamide 37:1. Ajouter 63 ml d’eau ultra

pure. on a alors 100 ml d’Acrylamide & 40%.

Composition des gels

Une cuve d'électrophorese correspond ici a 4 gels de mémes dimensions, permettant

la révélation de 4 svstemes enzymatiques différents.

Gel de séparation 9%
1 cuve 90 ml | 2 cuves 180 ml
Acryvl 40% 20,25 ml 40,5 ml
TBE 10X 6 ml 12 ml
H,0O 63,75 ml 127,5 ml
Temed 30 pl 60 wl
Persulfate 35 mg 70 mg

Tableau A.1 Gel de séparation des protéines



A.3. Solutions de révélation

Gel de concentration 3%
1 cuve 30 ml | 2 cuves 50 ml
Acryl 40% 2,25 ml 3,75 ml
TBE 10X 3 ml 5 ml
H,0 24,75 ml 41,25 ml
Temed 24 pul 40 pl
Persulfate 18 mg 30 mg

Tableau A.2 Gel de concentration des protéines

A.3 Solutions de révélation

e DIAPHORASE EC1643 DIA
A BT B DI B 0l i cons wpv b 55 5 b pmion b ims S0mme & S 5% % 5015 60008 4 76 2 13 10 ml
T ™ v e 3 i e e & eyt Bt o o A s el sy S Bprars s ot s 35,5 ml
B O TN . 5 i 0 syt 0 ' o i 0 e B B R o 8 Vi 0 50 & RS 3 mg
PO VEL SR ) SO 00 o e e S s 3 s oo ) B e 5 ke 1,5 ml
DAL TS BHE ] BRI 5 10 e v s v bk 0 0 g b el b dopancs Koo 0 3 ml
Incuber o température ambiante, agiter, lire dés la révélation.

e ESTERASE CARBOXYLIQUE EC3ll~ EST
Viéronal OGS RL (YBE.207I001) 25« os.0n vrs ing e o s Sowghasnions wasss s s sed o 44 m]
ajuster le pH a 8,2 avec KOH 1 N
ACOERYE O BMEBIONIE « o.o0 26 5 s 5.8 e b ook iyey o b o B © 505 B 450 5 5§ 10 mg
dissout dans l’acé€tone 1 ml
Acétate cuivrique 1 mM ... 5 ml

Incuber a température ambiante, lire quand les bandes sont nettes

e GLYCERATE-2 DESHYDROGENASE

E.C11.1.29 G2DH

Tris BOP IML BB B o iz oo w xo mawmmbugsns s snig s ioh 5 08 5 %osing SyES giorn 10 ml
LT oo 0 0t v, i o s o b oo 5 il Bty o % vt » o Y 34,5 ml
AoT8e DILLSIVOBTIGRIE | v cin 5w s b 5w ois die 8 5maonu oo h o g oa's ionieis .48 100 mg
NAD (200 mEl L) o o vitnvswnsown s o vmmn s onne ol asms s s ame s éms s umspmss o 1 ml
MEE (8 I8 T01) «ovenvomens = sonm s mmasms doninsibensnnesiesdsnes et bsains 3 ml
PME (SRS MO1] . ocovsnnvin 0w srmerih s 4 sonf S4008 5 s F o0 ot 8508 5 e 1,5ml
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Incuber a 37°C, & l'obscurité, 50 - 55 mn

GLUTAMATE OXALOACETATE TRANSAMINASE E.C26.11
GOT

on ASPARTATE AMINO TRANSFERASE AAT
Tampon phosphate (NaH2P0O4-Na2HPO4) 04 M, pH 7,5 ............ 30 ml
5 1o SRR RS S g e SRR G R L SN AR R - 16 ml
AT S LR SORIUUR S Gl it eion w vt bomiomsn 5 vl ags Sootwrs x A-s Ao 5 778 205 mg
AR OnCOlORINCETIONE, il s ni v shini-o o o o 25 o s e a3 8 SR S50 6 8 33 mg
Pyridoxal-5’-phosphate (5mg/ ml) ......c.cooviiviiiiiinnneneeninnnn. 3 ml
PRELEINO Salt . U0, | oPh b oo i v ST R e 6 e ko Y 135 mg

Incuber a température ambiante, a l’obscurité, 30 mn




Appendice B

Matériel végétal

Ortet n°

Ramet Bloc I

Ramet Bloc I

Ramet Bloc I1II

Ramet Bloc IV

3| O] Oy W | +—

ro

-~
o

10

32

50

28

31

33

34

38

40

44

45

46

—

48

39

37

60

19

15

31

66

80

11

94

11

95

30

100

Tableau B.1 Nombre de plantules germées par ramet (en gras les plantules utilisées

pour I’analyse électrophorétique.







Appendice C

. G,D
Profils enzymatiques 2PH
EST
By T === 1122 12
1122 334455661315 1623 2526 34 35 36 45 46 56
DIA
5 [ ¥, B
S N
AAT !
- _- _= - b 11 2233121323
—_— R e R i 112233 12 13 23

22 2325134455333435233313343533333333
11223344 5566 121314 151623 242526343545

D’apres Kertadikara 1992.



Appendice D

Compléments aux données des
résultats

D.1 Adéquation des données au modele

Diaa locus
Parents
Progceny 1 2 3 4 5 3
cbs. 0.00 0.00 0.00 1.00 0.00 0.00
i exp 0.00 0.00 0.00 0.34 0.00 0.00
chi2 0.00 0.00 0.00 1.28 0.00 0.00
cbs. 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 400
2 . exXp. 0.00 0.00 0.00 0.30 0.00 %30
chi2 0.00 0.00 0.00 0.30 0.00 0.01
obs. 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 2.00
3 exp. 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 2.41
chi2 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.07
obks. 0.00 0.00 0.00 1.00 133.00 3.00
4 exp. 0.00 0.00 0.00 3.79' 185.585 1.10
chi2 0.00 0.00 0.00 1.97 0.42 3.28
obs. 0.00 0.00 0.00 4.00 271.00 18.00
5 exp. 0.00 0.00 0.00 3.36 272.34 18.495
chi2 0.00 0.00 0.00 0.12 0.01 0.01
cbs. 0.00 0.00 0.00 2:00:"27.00: 20:00
6 exp. 0.00 0.00 0.00 0.20 23.11 20.90
chi2 0.0 0.00 0.00 9.60 0.66 0.04

1l chi-sguare = 17.7% p: 0.066




Riab locus
Progeny 3
obs. 0.00
1l exp. 0.00
chi2 0.00
ebs. 0.00
2 eXp. 0.00
chi2 0.00
cks. .00
2 exp. 0.00
chi2 0.00
obs 0.C0
4 exp 0.C0O
chi2 0.0cC
oks 0.00
5 .exp 0.00
cha2 0.00
oks. 0.00C
6 exp. 0.00
cha2 0.00
Total chi-sguare

Parents
2
0.00 0
0.00 0
0.00 0
0.00 0
0.00 0
0.00 0
0.00 274.
0.00 270.
0.00 0
0.00 0
0.00 0
0.00 0
.00 0
0.00 0
0.00 0
0.00 €1.
0.C0 ¢€4.
0.00 0
8.14

3 4
.00 0.00
.00 0.00
.00 0.00
.00 0.00
+ 20 0.00
+ 30 0.00

00 0.00

91 0.00
.02 0.00
.00 0.00
.00 0.00
.00 0.00
.C0 0.00
.00 0.00
.00 0.00

00 0.00

09 0.00
: 345 0.00
p> 0.50

5

.00
.00
.00

.00
.00
.00

.00
.00
.00

.00
.00
.00

.00
.00
.00

.00
.00
.00

3
0.00
0.00
0.00

0.00
0.01
0.01

13.00
9.48
1.30

0.00
0 05
0.05

€.00
12.50
3.38



Total chi-sguare = 20.72* p<0.001

EsR2 locus
Parent
Progeny ok . 3 .4 5 3
obs 25.00 5.00 .00 28.00 0.00 0.00
1 exp. 26.22 2.62 .00 28.24 0.00 0.00
chi2 0.2°9 0.53 .00 0.00 0.00 0.00
cks 3.00 3.06p .00 10.00 0.00 0.00
2 . exXp €.65 4.%5 <00 7.90 0.00 0.00
chi2 2.03 0.75 .00 0.56 0.00 0.00
cks 0.00 2.00 .00 0.00 0.00 0.00
3 . eXxp. 0.00 1537 .00 0.00 0.00 0.00
chi2 0.00 0.29 .00 0.00 0.00 0.00
cbs 34.00 $.00 .00 €€6.00 40.00 0.00
4 exp. 32.08 .03 <00  70.20 - 38,85 0.00
chi2 0. 02 a7 .00 0.24 0.05 0.00
cks 0.C0 0.00 .00 46.00 €5.00 0.00
5 exp 0.C0 04,00 0.00 431.85 €7.50 0.00
chid c.00C 0.00 .00 0.41 0.05 0.00
cks c.ceC 1.00 .00 £.00 - 13.00 0.00
€ exr .00 -0 & .00 7.904.213 .96 0.00
erAZ £.C9 .21 .00 0.46 0.08 0.00
Tetal chi-sguaye = 12.25 p:0.436
G2dh locus Gota locus
Parents Parents
Prcgeny 1 2 2 Progeny 1 2 3
oks 172.00 48.C0 .00 obs. 0.00 0.00 0.00
1  exp. 145.C0 26.48 .00 1% eXp., 0.00 0.00 0.00
ghiZ 4.50 2.64 .00 chi2 0.00 0.00 0.00
cks £4.CC £5.00 .00 obs. 0.00 0.00 £.00
2 exp. EC.€EE €1../5:0 .00 2 exp. 0.00 0.00 €.03
chiz2 8.82 0.310 .00 chig2 0.00 0.00 0.18
obs. 0.00 116.00 .00 obs. 0.00 0.00 362.00
3 exp. 0.00 25.02 .00 3 exp. 0.00 0.00 360.97
chi2 0.00 3.3285 .00 chi2 0.00 0.00 0.00

Total chi-square = 0.18 p>0.50



Total chi-sguare =

Progeny 1
obs. 107.00
1 exp.s. 102.10
chi2 0.24
obs. 21.00
2 exp. 19.92
chi2 0.06
obs. 0.00
3 exp. 0.00
chi2 0.00
obs €4.00
4 exp 65.98
chi2 P51
ots c.00
5 exp 0.c0
chi2 0.00
cks 0.00
6 exp 0.00
ehi2 0.00
Total chi-sguare
Prcgeny 1
obs. 0.00
1 exp. 0.00
(o) c.00
oks. 0.00
2 EXD. 0.00
chi2 0.00
obs. 0.00
3 exp. 0.00
chi2 0.00
obs. 0.0
4 exp. 0.00
chi2 0.00
obs. 0.00
5 exp. 0.00
chi2 0.00
oks. 0.00
6 exp. 0.00
ehi2 0.00

Parents

2 3
2.00 0.00
1:.24 0.00
0.46 0.00
2.00 9.00
1.59 8.30
1.28 0.06
0.00 5.00
0.35 3.14
0.35 5 G B o)
0.00 0.00
0.5 0.00
0.¢51 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 4.00
0.51 €.56
0.53 .00

30.45* p:

Parents
2 3

0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00
c.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.0C
0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00
0.00 0.00

4
62.00
36.98
1€6.93

7.00
T3
0.07

0.00
0.00
0.00

56.00
€6.77
1.74

19.00
29 .79
3.91

5.00
b7 % - |
0.97

.002

4
0.00
ol U
0.321

0.00
0.04
0.04

0.00
0.00
0.00

2.00
1.46
0.20

1.00
1:35
0.09

0.00
0.04
0.04

.01 p:0.361

&
.00
.00
.00

O O o

o

.00
.00
.00

o O

o

.00
.00
.00

o o

o

.00
.00
.00

o o

o

.00
.00
.00

o O

o

.00
.00
.00

o o

.00
.00
.00

O O o

o

.00
.00
.00

o o

o

.00
.00
.00

o o

11.00
12.85
0.27

332.00
325.25
0.02

8.00
8.90
0.08

(3
.00
.00
.00

o O ©

o

.00
.00
.00

o o

o

.00
.00
.00

o o

o

.00
.00
.00

o o

o

.00
.00
.00

o o

o

.00
.00
.00

o o

.00
.00
.00

QD D

.00
.18
.18

O O o

O o
w W o
O o

0.00
0.18
0.18
9.00
4.46
1.00

3.02






D.2. Tester la panmixie & un locus

D.2 Tester la panmixie a un locus

Tableau D.1 pour la Got-b d’apreés les données précédentes pour ce locus (D.1).

Meres  (11) (12) (22) (13)
Enfants

(11) 107 2 62
(12) 21 3 9 7
(22) 5

(13) 64 56
(33) 19
(23) 4 5

Tableau D.1 Nombre de génotypes des enfants en fonction des génotypes maternels

On compare ce que regoivent les meres (11), (22) et (13) en alleles 1,2 et 3.
Les effectifs sont corrigés en tenant compte du génotype de la mere et de la propor-

tion d’autofécondation 0.1.

Parmi le total des alléles recus par la mere (11) soit 192, 19 viennent d’autofécondation,
ce sont donc 19 alléles 1 & soustraire au total d’alleles 1. Parmi ce que regoit la mere
(13): 149, 14 sont issus d’autofécondation, en supposant une ségrégation 50 : 50 7
sont des alléles 1 & soustraire au total des alléles 1, et 7 sont des alleles 3 a soustraire
au total des alleles 3. Les effectifs corrigés sont en gras dans le tableau D.2 et servent
& la comparaison. On a dans ce cas x? = 4.7 (4ddl), p > 0.30.

Meres | (11) (22) (13)

Allele

1 107 9 90
88 9 83

2 21 5 12
21 3 12

3 64 4 47
64 4 40

Tableau D.2 Nombre d’alléles regus et nombres corrigés en gras
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D.3 Taux d’allofécondation en fonction des re-
groupements

Regroupement | Est (R1) | Est (R2) | Est (R3)
Got-b (R1) tn =092 t, =0.90 | ¢, =001
f=092V1 =090.11=0.288
tn=091]t, =090|1%, =091
t, =093 | t,=0.91 | t,=0.90

Got-b (R2)

Tableau D.3 t, et t,, calculés avec 7 loci et 391 individus, en fonction des regroupements
pour les deux loci Est et Got-b

D.4 x? de comparaison des fréquences alléliques
des nuages polliniques

Locus clone 26 clone 60 clones 26, 60, 10
Dia-a | x*=11.8« | x*=18.7« x* = 32«

e < 0.02 Pe < 0.002 pe < 0.005
Dia-b | x* = 1.36NS | x*=32NS | x*=10.74NS

Pe>052 | p.>0.25 pe > 0.08
Est x?=15NS | x*=3.1NS x’° =8NS
p=082 | p.>049 . > 0.78
G2dh | x* = 8.6% x° = 12.6+ x* = 32«

p. <0.02 | p=0.002 p. < 0.001

Got-a | ¥*=4.3NS | x*=22NS| x*=77NS

Pe Z 0.11 Pe Z 0.33 Pe Z 0.18
Got-b | x* = 2.75NS | x* = 10.7« x° = 27.4»

pe 2 0.60 Pe < 0.04 Pe < 0.008
Got-c | x*=3.1NS [x*=24NS| x*=78NS

Pe 2 0.61 Pe > 0.48 P > 0.80

Tableau D.4 Comparaisons intra-clone et inter-clone des fréquences alleliques des nuages
polliniques. NS: non significatif, *: significatif au seuil de 5%



Appendice E

Recapitulznf des publications sur les études du mode de reproduction des arbres en forét tropicale

humide utilisant le

S marqueurs isoenzymatiques

species farnilv t. (SD) Lse . reference
megdi Lauraceae 0.82 (0.06) 3 14 26 Murawski and Hamrick, 1991
lleti Lecythidaceae 0.85 (0.03) 2 29 20 O'Malley et al.,1988
i Ji Moraceae 0.88 (0.04) 7 9 44 Murawski and Hamrick, 1991
Larapa guianensis Meliaceae 0.97 (0.02) 5 20 24 Hall, Orrell, and Bawa , 1994
l 0.99(0.03) & 20 26
Carapa procera Meliaceae 0.78 (0.05) 10 47 10 present study
illesia platanifoli Bombacaceae 0.57 (0.02) 4 16 72 Murawskietal.,, 1980
0.35 (0.03) 5 11 45
l 0.21 (0.05) 4 3 48 Murawski and Hamrick, 1892b
0.66 (0.07) 6 18
ropi tusifoli Moraceae 0.97 (0.02) 8 40 30 Alvarez-Buylla and Garay, 1994
j ntangdr Bombacaceae 0.69 (0.03) 6 11 45 Murawski and Hamrick, 19823
ryx oleifer Fabaceae 0.74 (0.07) Murawski and Hamrick, 1891
lanops aromati Dipterocarpaceae 0.79 (0.06) 6 19 10 Kitamura et al.,, 1994
' 0.79(0.09) 6 10 10
0.86 (0.06) 6’ 10 10
| rophvll Myrtaceae 0.90 (0.19) 5 10 20 House and Bell, 1994
0.91 (0.04) 6" 10520
'H.EJ_&LEMS Euphorbiaceae 0.64 # 4 27 Paiva, Kageyama, and Vencovsky, 1994
inus kesi Pinaceae 0.84 (0.08)%# 6 Boyle, Liengsiri, and Piewluang, 1881
0.81 (0.09)# 7
l 0.68 (0.05)# 8
0.97 (0.07)# 9
i llobiym icellar Mimosoideae 0.85 (0.02) 4 38 20 O'Malley and Bawa, 1987
iym elegan Fabaceae 0.92(0.04) 10 5 40 Murawski and Hamrick, 1981
0.90(0.04) 10 5 31
Bsvchotriz faxiycens Rubiaceae 1.0110.12) 6 26 3 Pérez-Nasser, Eguiarte, and Pifiero, 1883
103 10,13 6 26 3
rari terolepi Bombacaceae 1.01 (0.01) 5 28 34 Murawskietal, 1890
r ngestifior Dipterocarpaceae 0.87 (0.02) 6 17 35 Murawski, Dayanandan, and Bawea, 19384
Shorea megistophvlia Dipterocarpaceae 0.74 Murawski, Dayanandan, and Bawa, 1894
'S.h.m_t.mmﬂ_o_l_ia Dipterocarpacese 0.54 (0.04) 2 27 27 Murawski, Dayanandan, and Bawa, 1894
0.62 (0.03) 4 26 39
Sorocea affinis Moraceae 1.09 (0.05) 5 8 49 Murawski and Hamrick, 1991
0.87 (0.02) B~ =720
I r longi Dipterocarpaceae 0.84 (0.02) 5 24 40 Murawski and Bawa, 1994
iver lor Fabaceae 0.94 (0.04)# 2 23 44 Murawski and Hamrick, 1991
Trichilia tuberculzsta Meliaceae 1.08 (0.03) 3 17 48 Murawski and Hamrick, 1991
r L: nombre de loci utilisés pour 'estimation

F: nombre de descendances

n: nombre moyen de descendants par famille

D'aprés Doligez et Joly, soumis.






RESUME

Régime de reproduction et flux de g&nes dans un verger @ graines
de Teck, 7ectona grandis L.f, en Cbte d'ivoire.

Le verger & graines de la Sangoué a été mis en place en 1982-83 dans le cadre d'un
programme d'amélioration génétique du Teck, en Cote d'Ivoire en partenariat avec le CIRAD-
Forét C'est une population de 100 clones, sélectionnés & pertir de matériel venant de toute 1'aire
naturelle du teck en Asie et des zones d'introduction en Afrique. Huits blocs ont été mis en place
comprenant chacun les 100 clones répartis aléatoirement. On favorise la fructification (grands
écartements et taille des arbres) car l'objectif est de produire des graines et des populations
ameliorées destinées aux reboisements. La connaissance du systéme de reproduction et des flux
de genes est importante pour apprécier le brassage génétique qui a lieu mu sein de cette
population artificielle car cela conditionne le gain génétique et la fiabilité des estimations de
I'héritabilité. : 2

Un préalable a toutes les études est la vérification de I'identité génétique des clones. Les
profils complets de 5 sytemes enzymatigues servent a l'identification des clones. Dans notre cas
sur 111 arbres analysés, 25% n'étaient pas les copies végétatives des ortets sélectionnés a
l'onigine La cause essentielle des erreurs vient du développement incontrolé du porte-greffe aux
depens du greffon.

Quatre systémes enzymatiques, représentant 7 loci, ont été utilisés pour l'electrophorese
enzvmatique Le taux d'allofécondation multilocus (tm) est estimé & partir des données
enzymatiques et du modele de croisement mixte de Ritland et Jain (1981). Le teck est une espece
a alloféecondation prédominante: le tm vaut 0,9. Il ne semble pas y avoir de croisements entre
individus apparentés (tm - ts = 0) et l'indice de fixation des descendants est faible (0,06) Les
taux estimés au niveau individuel montrent une variabilité importante, celle-ci est du méme ordre
de grandeur entre des ramets appartenant a des clones différents ou entre des ramets issus d'un
méme clone Ceci indique que le taux d'allofécondation est plus vraisemblablement dépendant
de la densité locale de floraison que de différences génétiques entre les meéres.

Les fréquences alleliques des nuages polliniques fécondant les différentes méres sont
relativement hétérogénes. Le verger & graines dans son ensemble se comporte cependant comme
une population panmictique, associé a la large diversité seprésentée par les 100 clones (17
provenances) ceci permet d'assurer un gain génétique dans la variété améliorée produite par le
verger Le brassage génétique semble correct malgré des différences locales.

Mots-clé: Tectona grandis, amélioration génétique, régime de reproduction, flux de génes, verger
a graines, 1soezymes.





