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INTRODUCTION 

Le café est en valeur 1 'un des produits les plus échangés dans le monde. Deux espèces ont une 
importance économique: Coffea arabica, adapté aux régions tropicales d'altitudes allant de 
500 à 2000 mètres et C. canephora, adapté à des régions tropicales de faibles altitudes. C. 
arabica est cultivé sur les hauts plateaux d'Afrique de l'Est, en Amérique Latine et dans 
certains pays d'Asie. C. canephora est cultivé en Afrique de l'Ouest et Centrale, en Amérique 
Latine essentiellement au Brésil, et dans des pays asiatiques tels que l'Indonésie et le 
Vietnam. Le café produit par C. canephora est commercialement dénommé Robusta. 

Le premier pays producteur de café est de loin le Brésil (Arabica + Robusta) avec 
régulièrement plus de 25 millions de sacs de café marchand par an 1 (un sac = 60 Kg). Trois 
autres pays se détachent nettement en tête des pays producteurs avec plus de 7 millions de 
sacs par an : la Colombie (Arabica), l'Indonésie (Robusta) et le Vietnam (Robusta). La Côte 
d'Ivoire, qui ne produit que du Robusta, fait partie d'un peloton produisant plus ou moins 4 
millions de sacs par an ; ce qui fait de ce pays le quatrième pays producteur de Robusta 
pratiquement à égalité avec l'Ouganda. 

Le café Arabica est réputé pour son arôme, ses gros grains et sa faible teneur en caféine, alors 
que le café Robusta, à petits grains, donne une boisson généralement corsée et riche en 
caféine. Le prix payé pour le café Arabica est plus élevé que celui payé pour le Robusta. 
Cependant, le café Robusta maintient sa part de marché d'environ 25 % 1 car il convient à 
certains marchés ou utilisations spécifiques (APROMA, 1999). En particulier, son goût corsé 
est apprécié dans certains pays tels que l'Italie, la France ou encore la Pologne ou la Chine. 
De plus, le Robusta convient particulièrement à la préparation des cafés expresse et solubles, 
grâce à son fort potentiel extractible. Certains Robusta dits « filler », dont l'arôme est 
suffisamment neutre, peuvent être mélangés avec l' Arabica sans que cela soit perçu par le 
consommateur. 

Le café est essentiel pour les pays qui le produisent non seulement au niveau national, comme 
part importante des rentrées de devises, mais également comme source de revenus de millions 
de petits planteurs. La culture du caféier est majoritairement de type extensif, surtout en 
Afrique : le rendement moyen se situe aux environs de 600 Kg de café marchand par hectare 
et par an en Amérique et en Asie, alors qu'il atteint difficilement 300 Kg en Afrique (Onzima 

1 Les statistiques de production proviennent de l'Organisation Internationale du Café. Elles sont disponibles sur 
Internet http://www.ico.org 
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et al, 2000). Les principaux facteurs identifiés comme responsables de ce faible rendement en 
Afrique sont des investissements réduits dans des techniques agronomiques intensives, le 
vieillissement du verger et la faible utilisation de matériel sélectionné. En Côte d'Ivoire par 
exemple, on estime que près de 60 % du verger est âgé de plus de 25 ans et que seul 10 % est 
planté avec du matériel sélectionné (Roux et Duris, 1995). Les 90 % restants sont constitués 
de matériel « tout venant » issu de graines récoltées sur des caféiers eux-mêmes non 
sélectionnés ou sur du matériel sélectionné dont le potentiel agronomique ne se retrouve pas 
dans les descendances. La faible utilisation du matériel sélectionné n'est pas seulement liée à 
l'investissement financier correspondant. II arrive que les planteurs désireux d'utiliser les 
variétés sélectionnées soient découragés par : l'éloignement des centres de production de ces 
variétés, les difficultés des structures de production à répondre à la demande, quoique faible, 
des planteurs ou encore le taux de mortalité des plants achetés. 

Dans ce contexte, l'amélioration variétale de C. canephora ne doit pas seulement aboutir à la 
création de variétés produisant en quantité un café de bonne qualité. Elle doit aussi participer 
dans la mesure du possible à une meilleure mise à disposition de ces variétés aux planteurs. 

L'amélioration de C. canephora a débuté au début du 20ème siècle à Java (Cramer, 1957). Les 
efforts ont été poursuivis dans différents pays producteurs, en particulier dans plusieurs pays 
d'Afrique (Coste, 1989). Ce n'est que récemment, aux débuts des années 80, qu'un 
programme de sélection raisonné, basé sur l'étude de la structure de la diversité génétique de 
C. canephora a été initié en Côte d'Ivoire. Ce programme est basé sur un schéma de sélection 
récurrente et réciproque (SRR) (Leroy et al, 1993). Les populations de base correspondent 
aux deux grands groupes génétiques identifiés par Berthaud (1986) : le groupe Congolais et le 
groupe Guinéen. La mise en place du premier cycle de la SRR a été l'occasion d'approfondir 
l'étude des paramètres génétiques pour la transmission des principaux caractères sélectionnés 
ainsi que les corrélations entre ces caractères (Leroy et al, 1994). Les gains génétiques prédits 
pour le rendement, ainsi que les premiers gains réalisés, se sont avérés substantiels (Leroy et 
al, 1997). Dans le même temps, la diversité génétique de C. canephora a continué d'être 
étudiée. En particulier, quatre groupes Congolais différents ( et non plus un seul) ont été 
identifiés (Montagnon et al, 1992 ; Dussert et al, 1999). 

La définition d'une stratégie d'amélioration variétale repose en grande partie sur l'évaluation 
des paramètres de génétique quantitative (héritabilités, corrélations génétiques ... ) et le mode 
de reproduction des plantes concernées. Les théories de la génétique quantitative qui 
permettent d'estimer ces paramètres sont souvent développées sur des plantes très travaillées 
comme les céréales ou les plantes fourragères qui ont peu de points communs avec le caféier. 
1) Les populations en sélection des céréales sont généralement artificielles au sens où elles 

résultent de brassages multiples contrôlés par le sélectionneur. Les populations de C. 
canephora sont, nous le verrons, soit spontanées soit peu améliorées ; elles n'ont subi que 
peu de brassages. Leur structure génétique est probablement proche de celles des 
populations spontanées. 

2) Les céréales sont annuelles autogames ou préférentiellement allogames, comme le maïs ; 
le caféier C. canephora est une plante arbustive pérenne strictement allogame. 

3) Une parcelle élémentaire, chez les céréales, est composée d'une quantité indénombrable 
d'individus, alors que chez le caféier, la parcelle élémentaire peut ne compter qu'un 
unique individu. 

4) Enfin, les variétés de céréales sont soit des lignées soit des hybrides Fl distribuées 
exclusivement sous forme de semences alors que les variétés de C. canephora sont, au 
choix, des clones ou des hybrides de clones. 
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Fort de cette analyse, l'objectif de notre travail est d'apporter des clés de choix pour 
l'optimisation des gains génétiques dans le schéma de sélection récurrente réciproque de C. 
canephora grâce aux méthodes de génétique quantitative, envisagées sous un angle adapté 
aux spécificités de cette espèce. Les marqueurs moléculaires nous ont permis d'intégrer des 
paramètres de la génétique des populations indispensables à l'application des modèles de 
génétique quantitative . 

Le premier chapitre bibliographique retrace l'histoire de la découverte et de la mise en culture 
de C. canephora et ses implications sur l'approche de la diversité génétique de l'espèce 
aujourd'hui. L'expérience obtenue sur les schémas SRR appliqués à d'autres plantes cultivées 
est rapportée et discutée. Enfin, les définitions des paramètres de génétique quantitative, tels 
que l'héritabilité ,ou plutôt les héritabilités, sont présentées, ainsi que les conditions requises 
pour leur étude. 

Le deuxième chapitre présente les méthodologies de base communes à l'ensemble des sujets 
traités telles que le mode d'obtention du matériel végétal, les dispositifs expérimentaux et 
techniques culturales appliquées aux essais ou encore l'évaluation en champ des critères de 
sélection. 

Le troisième chapitre est consacré à l'appréciation de la valeur génétique. Le matériel et les 
méthodes spécifiques à cette étude sont présentés. Les résultats concernent la description des 
populations en sélection en terme de génétique des populations et l'évaluation des paramètres 
génétiques conduisant à la prédiction de la valeur génétique. Pour le rendement, cette 
prédiction est confrontée aux valeurs génétiques observées. L'influence des effets de 
compétition est prise en considération. 

Le quatrième chapitre expose la méthodologie et les résultats obtenus dans le cadre de la 
SRR. La qualité de la sélection sur testeur, les performances respectives de chaque groupe 
Congolais en croisement avec le groupe Guinéen et les gains génétiques finalement obtenus 
sont passés en revue. 

Enfin, les résultats les plus marquants sont discutés dans un cinquième chapitre. Les sources 
de variabilité génétique exploitées et exploitables sont passées en revue. Les aménagements 
de la SRR en relation avec les résultats obtenus sont proposés. Le débat entre les variétés 
clonales ou hybrides est abordé pour suggérer finalement de nouvelles stratégies de création 
variétale. Enfin, des perspectives sont ouvertes quant à l'intégration de la sélection assistée 
par marqueurs en particulier pour les critères liés à la qualité du café produit. 
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PREMIER CHAPITRE - REVUE BIBLIOGRAPHIQUE 

Cette revue bibliographique doit d'abord permettre de préciser, autant que possible, l'origine des 
populations de C. canephora disponibles pour la sélection en Côte d'Ivoire. Il s'agit également 
de tirer des enseignements de l'amélioration variétale de cette espèce depuis ses débuts, il y a 
tout juste un siècle, jusqu'à la mise en place de la sélection récurrente réciproque en Côte 
d'Ivoire. 

Les programmes de sélection récurrente réciproque appliqués à différentes plantes, dont le maïs 
mais aussi d'autres plantes pérennes tropicales, devraient être une source d'informations 
importante. 

Nous verrons ensuite quels sont les «outils» de la génétique quantitative à notre disposition 
pour l'appréciation de la valeur génétique. Nous verrons qu'il est nécessaire de bien préciser les 
concepts et les définitions différentes qui correspondent parfois aux mêmes termes. 

Au final, nous dégagerons les spécificités de C. canephora pour bien identifier nos objectifs. 

1 Biologie et diversité génétique de C. canephora 

1.1 Biologie de la plante 
L'espèce C. canephora est une rubiacée des forêts tropicales africaines. Elle appartient au genre 
Cojfea qui comprend une centaine d'espèces ou taxons (Bridson et Verdcourt, 1988). C. 
canephora est une plante diploïde (2n = 22) comme toutes les autres espèces du genre Coffea, à 
l'exception de l'espèce tétraploïde C. arabica (4n = 44). C. canephora est adapté aux climats 
chauds (24 à 26 °C) sans grandes amplitudes thermiques, dont la pluviométrie n'est pas 
inférieure à 1200 mm/an (Coste, 1989). Ses fleurs sont hermaphrodites et strictement allogames 
du fait d'une auto-incompatibilité gamétophytique contrôlée par une série d' allèles S (Berthaud, 
1980). Les fruits sont des drupes communément appelées cerises. Elles renferment généralement 
deux graines. 

Le caféier est un arbuste multicaule dont la hauteur dépasse rarement 7 à 8 mètres. Chaque axe 
orthotrope ( ou caule) à feuilles opposées porte à chaque nœud une paire de rameaux plagiotropes 
opposés. Chaque rameau plagiotrope ( ou primaire) peut se ramifier en rameaux secondaires puis 
tertiaires. Les fleurs apparaissent en glomérules à l'aisselle des nœuds des rameaux plagiotropes, 
uniquement sur leurs segments âgés de moins d'un an. L'espèce peut fleurir une ou plusieurs fois 
par an, en général 6 jours après une pluie d'au moins 10 mm suivant une période de stress 
hydrique. La durée de maturation des cerises varie de 8 à 12 mois. Ainsi, en Côte d'Ivoire, la 
floraison principale a généralement lieu au cours des mois de janvier et février et la récolte 
s'effectue en trois à quatre passages d'octobre à janvier (Annexe 1). 
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Carte 1 - Aire de répartition, groupes et principaux lieux historiques 
de découverte. de C. canephora 

~ 
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Origine géographique des différents groupes génétiques : 
Guinéen d'une part et SG1, SG2, B et C du pool Congolais d'autre part 

Origine géographique dont les caféiers n'ont pas été intégrés dans les études de diversité génétique, 
faute de représentants fiables 

Limite entre les zones à saison sèche courte, et les zones à saison sèche longue 

Limite entre les zones sans saison sèche (Bassin Central du Congo), et les zones à saison sèche courte 
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1.2 Populations naturelles 
Le caféier C. canephora est un arbuste que l'on trouve à l'état spontané sous forme de petites 
populations (entre 10 et 30 individus) plus ou moins éloignées (de quelques centaines de mètres 
à plusieurs kilomètres) les unes des autres (Portères, 1937; Berthaud, 1986). La pollinisation est 
essentiellement entomophile (Charrier, 1971). Le pollen peut être transporté sur des distances de 
plus d'un kilomètre (Berthaud, 1985). La dispersion des graines s'effectue essentiellement par 
gravité, donc sur de courtes distances. Toutefois, la dispersion par les animaux (ou zoochorie), 
en particulier par les oiseaux (Berthaud, 1985) ou les singes (Thomas, 1944), n'est pas 
négligeable ; les « arbres relais » entre populations éloignées en sont le témoignage (Berthaud, 
1985). 

Le brassage génétique entre les populations de C. canephora est donc assuré soit par transport 
direct du pollen, soit par transport de graines d'une population à l'autre. Ces échanges génétiques 
limitent la consanguinité qui pourrait apparaître dans ces populations de petite taille, malgré 
l'auto-incompatibilité de C. canephora. A partir de l'étude d'une population sylvestre en Côte 
d'Ivoire, Berthaud (1986) a estimé le taux de migration entre populations à 5 % et le coefficient 
de consanguinité de la population à 0,30. 

Des échanges génétiques peuvent également avoir lieu entre populations sylvestres et plantations 
avoisinantes (Berthaud, 1985 ; Montagnon et al, 1992a). En Côte d'Ivoire, seules les populations 
de C. canephora trouvées dans les forêts primaires semblent ne pas avoir eu de contacts 
génétiques avec des caféiers cultivés (Montagnan et al, 1992a). Inversement, les caféiers cultivés 
en plantation de Côte d'Ivoire peuvent provenir de recombinaisons génétiques entre les variétés 
introduites et les populations locales (Montagnan et al, 1993b) 

1.3 Aire de répartition 

L'aire de répartition de C. canephora se situe en Afrique Centrale et de l'Ouest. Cinq régions de 
découverte peuvent être retenues (Carte 1) : 

• La culture de C. canephora aurait commencé en Ouganda dès 1850 bien avant l'arrivée des 
premiers colons (Chevalier, 1929 ; Thomas, 1944) en particulier dans la région de Bukoba où 
Stuhlman a trouvé beaucoup de spécimens (Cramer, 1957). 

• Au début du siècle, C. canephora est également largement cultivé sur la façade atlantique, du 
Gabon à l'Angola (de Wildeman, 1905-1907 cité par Cramer, 1957; Chevalier, 1929 et 1939). 
De nombreux spécimens spontanés sont collectés à cette époque dans les régions des Eshiras 
(aux environs de l'actuelle ville de Libreville), Kouilou (Loango-Cayo aux environs de l'actuelle 
ville de Pointe-Noire), du Mayombé (Bas Congo) jusqu'à Golungo alto, Cazengo et la région du 
Cuanza en Angola (Bodard, données non publiées; Frohener, 1898 cité par Cramer, 1957; 
Chevalier, 1929 et 1939). 

• Dans le grand bassin central du Congo, C. canephora semble commun de Mbandaka ( ex 
Coquilhatville) à Kisangani (ex Stanleyville) (Cramer, 1957). L'espèce, apparemment non 
cultivée par les autochtones, aurait été découverte par Ed. Luja dans les années 1900 dans le 
district de l'Eala autour de Mbandaka (Van Hall, 1912 cité par Cramer, 1957; Chevalier, 1929). 
Leplae cité par Chevalier (1937) indique que Laurent a observé de nombreux caféiers C. 
canephora spontanés aux environs de Lusambo entre 1895 et 1904 où l'espèce était cultivée à 
une petite échelle par des colons. C. canephora a également été trouvé à l'état spontané en 1905 
à Impfondo (Chevalier, 1951 ). 
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• Pour la région aux confins de la Centrafrique, du Cameroun et du Congo, peu de mentions 
sont faites de caféiers spontanés. Chevalier (1946a) affirme même que l'espèce paraît absente de 
l'Oubangui-Chari. C'est toutefois dans cette région qu'a été découverte la population dite de la 
«Nana» en 1926 (Chevalier, 1948; Berthaud et Guillaumet, 1978). Par ailleurs, parmi les 
spécimens spontanés de C. canephora conservés en herbier au muséum de Paris, figurent des 
provenances de la région de Mbam et Yokodouma à l'est du Cameroun (Anthony, comm. pers.). 
Chevalier (1947) situe la variété 'Oka' au sud du Cameroun dans les zones forestières de Doumé 
etMakak. 

• Enfin, C. canephora a été observé en Afrique de l'Ouest à l'état spontané en 1905 au Mont 
Bilima-Kanté en Guinée (Chevalier, 1905; Portères, 1962). Peu après, de nouvelles populations 
ont été trouvées dans l'Indénié (à l'est de la Côte d'Ivoire) en 1907 ou encore à Touba en 1912 
(Portères, 1937). D'autres populations ont été découvertes à un rythme soutenu jusque dans les 
années 30 (Portères, 1937). 

1.4 La mise en culture 
Dès les premières découvertes de populations de C. canephora, il a été remarqué qu'il était 
difficile de distinguer les populations spontanées des populations plus ou moins cultivées ou 
«cultivar-population» (Thomas, 1944; Portères, 1962). Cette situation pourrait biaiser l'étude de 
la diversité génétique de C. canephora. Toutefois, trois cas de figure différents se présentent : 
1) la mise en culture du caféier a été effectuée à partir du matériel végétal issu de populations 

naturelles locales sans apport massif de populations ou variétés allogènes. Dans ce cas, les 
variétés cultivées peuvent être considérées comme représentatives de la diversité des 
populations de la zone. 

2) la mise en culture du caféier a été effectuée à partir de matériel végétal éventuellement local 
mais avec un apport massif de populations ou variétés allogènes. Dans ce cas, seules les 
populations sylvestres spontanées préservées des échanges avec les caféiers cultivés sont 
représentatives de la diversité naturelle locale. 

3) la mise en culture s'effectue hors de l'aire de distribution naturelle de C. canephora. Si les 
populations ou variétés introduites ne proviennent que d'une partie identifiée de l'aire de 
distribution, les variétés cultivées peuvent être représentatives de la diversité génétique d'une 
région, mais avec un risque de dérive génétique. 

Dans la première catégorie, peuvent être classées la zone littorale s'étendant du Gabon au Sud du 
Congo ainsi que la cuvette centrale du Congo. 

• L'introduction de caféiers allogènes n'est pas mentionnée entre le Gabon et le Sud-Congo où 
la caféiculture s'est finalement peu développée (Chevalier, 1951). 

• Dans la cuvette centrale du Congo, en plus d'une quantité importante de matériel local, des 
introductions de Java ont eu lieu entre 1929 et 1935 (Thirion, 1952). Or, les sélections effectuées 
à Java concernaient essentiellement des origines provenant justement de la cuvette du Congo 
(Cramer, 1957). Ces « introductions » étaient donc une forme de retour aux sources (Chevalier, 
1937), même si les risques de perte de variabilité génétique ou d'hybridations à Java avec 
d'autres formes ne sont pas totalement exclus. 

Dans la deuxième catégorie, sont rangées la zone ouest-africaine, l'Ouganda, l'Angola, la zone 
Cameroun-Centrafrique-Nord Gabon. 

• Dans la zone ouest-africaine Guinée-Côte d'Ivoire, la culture du caféier C. canephora a 
débuté à partir de 1930 avec du matériel importé du Gabon ou du Congo Belge (Portères, 1937, 
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1959 et 1962). Les populations locales ont également participé à l'extension des caféières, mais 
leur valeur agronomique était moins intéressante que celle des caféiers importés (Portères, 1937). 

• L'histoire des populations d'Ouganda est un peu plus complexe. Deux formes sont 
traditionnellement décrites dans ce pays : la forme 'nganda' et la forme 'erect' (Thomas, 1935). 
Il semble bien que la forme erect ait été introduite au début du 20èrne siècle par des planteurs 
européens, alors que la forme nganda serait spontanée (Thomas, 1935). Les graines du type 
erect provenant de Java, il est probable que leur origine géographique filt la cuvette du Congo. 
Des échanges entre populations locales et introduites expliqueraient la difficulté à distinguer les 
formes nganda et erect quelques temps plus tard (Thomas, 1944). 

• L'histoire des caféiers d'Angola est relativement peu documentée. Chevalier (1939) 
mentionne deux formes de C. canephora dans ce pays : une forme identique aux variétés 
cultivées plus au nord (Gabon et sud du Congo) et une forme fournissant le café d' «Amboim » 
ressemblant aux types rencontrés dans la cuvette du Congo. Aujourd'hui, deux variétés sont 
cultivées en Angola : les variétés Ambriz et Amboim. D'après Charmetant (1986), il y a de 
fortes probabilités pour que la variété Amboim soit une introduction de la cuvette du Congo. La 
situation de l'Angola (Ambriz-Amboim) est peut-être comparable à la situation de l'Ouganda 
(nganda-erect). 

• Les informations sur la zone Cameroun-Centrafrique-Nord Gabon sont également rares. 
Toutefois, la mise en culture dans la zone alors appelée 'Oubangui-Chari' a été effectuée à partir 
des années 1930 avec des populations spontanées locales dont le caféier de la Nana et des 
variétés introduites de la cuvette du Congo (Chevalier, 1951 ; Borget et Drouillon, 1954; 
Berthaud et Guillaumet, 1978 ; Berthaud et al, 1984). 

Dans la troisième catégorie, entrent la région africaine située entre l'est de la Côte d'Ivoire et 
l'est du Cameroun, l'Amérique du Sud et l'Asie du Sud-Est. 

• Aucun caféier spontané n'a été rapporté entre l'est de la Côte d'Ivoire et l'est du Cameroun. 
C. canephora est signalée de façon assez vague au Dahomey et au sud de « la Nigeria» par 
Chevalier (1951). TI est fort probable que ces caféiers soient des représentants de la variété 
Niaouli provenant du Gabon (Portères, 1937) qui est pratiquement la seule variété cultivée au 
Bénin et au Togo jusqu'à nos jours (Agbodjan et Bertrand, 1988). 

• En Asie du Sud-Est, la mise en culture du caféier date du début du siècle en Indonésie avec 
du matériel provenant essentiellement du bassin du Congo (Cramer, 1957). La dissémination des 
variétés dans le continent asiatique s'est faite à partir du matériel introduit en Indonésie 
(Montagnan et al, 1998c). 

• En Amérique du Sud, C. canephora a été cultivé à partir de 1920 environ (Cramer, 1957). Il 
est probable que différentes origines aient participé à sa mise en culture (Montagnan et al, 
1998c). 

1.5 Origine des caféiers disponibles pour la sélection en Côte d'Ivoire 
Les collections actuelles de C. canephora en Côte d'Ivoire comprennent près de 1500 génotypes 
de diverses origines : introductions plus ou moins anciennes, prospections en milieu sylvestre, 
prospections en plantation, variétés sélectionnées en Côte d'Ivoire ou ailleurs ... Ces origines 
peuvent être classées comme suit : 

• Populations représentatives de la diversité de l'espèce : 



Tableau 1 - Liste des prospections de C. canephora sylvestres. 

Année Pays prospectés Organismes Lieux de mise en Référence 
collection 

1975-1991 Côte d'Ivoire IRCC Côte d'Ivoire Berthaud, 1986 
ORSTOM Le Pierres et al, 1987 

Couturon et Montagnon, 1991 

1975 République IRCC République Berthaud et Guillawnet, 1978 
Centrafricaine Centrafricaine 

Côte d'Ivoire 

1983 Cameroun IRCC Cameroun Anthony et al, 1986 
ORSTOM Côte d'Ivoire 

1985 Congo ORSTOM Congo De Namur et al, 1988 
Côte d'Ivoire 

1987 Guinée IRCC Guinée Le Pierres et al, 1990 
ORSTOM Côte d' Ivoire 
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• Introduction de populations ou variétés améliorées : 
Lula, INEAC 2 et 7, Congo Man : provenant de la cuvette du Congo (Bodard, 
données non publiées; Cordier, 1961). 
Kouillou de Madagascar (Bodard, données non publiées; Chevalier, 1946b; 
Cordier, 1961) et Niaouli (Portères, 193 7) provenant de la région de Kouilou 
au sud du Congo. 
Les caféiers appelés Robusta Al, Ebobo et Aboisso peuvent également rentrer 
dans cette catégorie même s'ils ont été mis en collection à partir de graines 
prélevées en plantation (Bodard, données non publiées). L'origine 
géographique de ces appellations serait le Gabon. 

• Populations prospectées en milieu sylvestre : Des prospections en milieu sylvestres 
ont été réalisées conjointement par l'IRCC 1 et l'ORSTOM2 sur une partie de l'aire de 
répartition de C. canephora (Tableau 1) : Côte d'Ivoire, Guinée, Cameroun et 
Centrafrique. Le caractère spontané des caféiers C. canephora prospectés au nord du 
Congo est douteux (De Namur et al, 1988). A ce jour, le Gabon, l'Angola, la 
République Démocratique du Congo (RDC), l'Ouganda et la Tanzanie restent à 
prospecter. 

• Populations issues de brassages génétiques : 
• Variétés sélectionnées dans le cadre de programmes d'amélioration : c'est le cas d'un 

grand nombre de variétés sélectionnées en Côte d'Ivoire, mais aussi à Java (Cramer, 
1957) en Ouganda (Millot, 1974), en Centrafrique (Dublin, 1967) ou encore à 
Madagascar (Braudeau et al, 1962). 

• Génotypes prospectés en plantation de Côte d'Ivoire : 
Génotypes supposés représenter une origine précise (Kouilou de Touba, du 
Bandama, des Tos, de Béoumi ... ) mais ils ont en réalité subi un brassage 
génétique mis en évidence par marqueurs isoenzymatiques (Montagnan, 
données non publiées). 
Divers génotypes reperes en plantation pour des caractéristiques 
phénotypiques données. 

1.6 Diversité génétique de l'espèce 

1. 6.1 Les premières classifications botaniques 

Depuis que les premiers plants de C. canephora ont été découverts, différents auteurs (Pierre, de 
Wildeman, Chevalier, Lebrun, Portères) ont tenté de décrire la diversité des formes rencontrées 
chez cette espèce allogame très polymorphe. Après une phase de description d'un nombre très 
élevé de types, races, formes ou cultivars résumée par Bodard (données non publiées), Lebrun 
(1941) a été le premier à les regrouper dans l'espèce Coffea canephora Pierre. Chevalier (1947) 
suit cette approche, mais conserve toutefois quelques variétés. Parmi les noms de variétés qui 
continuent d'être parfois employés, on trouve 'Maclaudi' qui rassemble les formes d'Afrique de 
l'Ouest, 'laurentii' qui correspond aux formes de la cuvette du Congo originaires de la région de 
Mbandaka (Cramer, 1957), mais aussi 'ugandae' qui se réfère à des caféiers de type erect de 
l'Ouganda (Wrigley, 1988). Les termes 'Kouilou' et 'Robusta' sont parmi les appellations les 
plus célèbres et les plus usitées à travers le temps (Portères, 1959 et 1962; Cordier, 1961). A 

1 Ex-Institut de Recherche du Café et du Cacao, devenu aujourd'hui partie intégrante du département des Cultures 
Pérennes du CIR.AD (CIRAD-CP). 
2 Ex-Institut Français de Recherche Scientifique pour le Développement en Coopération devenu aujourd'hui 
l'Institut de Recherche pour le Développement (IRD). 
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Figure 1 - Dendrogramme illustratif de la diversité génétique du matériel végétal de 
Coffea canephora disponible pour la sélection obtenu à partir de données 

iso-enzymatiques sur 9 loci (d'après Montagnan et al , 1992b) 
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l'origine, la forme 'Kouilou' correspond aux petits arbres buissonnants de la région de Kouilou 
au sud du Congo. Très vite, les caféiers 'Kouilou' sont devenus synonymes de tous les caféiers 
de l'espèce C. canephora correspondant à ce type morphologique quelle que soit leur origine 
géographique. Ainsi, les caféiers de Côte d'Ivoire et le type nganda d'Ouganda ont aussi été 
appelés 'Kouilou' ou 'Quillou' (Portères, 1959 ; Cramer, 1957). Pour ajouter à la confusion, le 
mot 'Kouilou' a été écrit selon beaucoup d'orthographes différentes allant jusqu 'à 'Conillon' au 
Brésil avec manifestement une transformation des 'u' en 'n'. L'appellation 'Robusta' a été 
réservée aux grands caféiers à grandes feuilles et peu ramifiés (Portères, 1959). 

1.6.2 Utilisation des isozymes et marqueurs moléculaires 

Berthaud (1986) a donné la première structure génétique de C. canephora basée sur les 
marqueurs isoenzymatiques. De plus, Berthaud a intégré des arguments biogéographiques et 
paléoclimatiques. C'est ainsi qu'il a identifié deux groupes génétiques dans l'espèce: 

• le groupe Guinéen: Afrique de l'Ouest : Guinée+ Côte d'Ivoire, 
• le groupe Congolais : Afrique Centrale : RCA, Congo, Cameroun. 

Par la suite, Montagnan et al (1992b) ont montré par la même technique que les génotypes du 
groupe Congolais disponibles pour la sélection se répartissaient en deux sous-groupes (Figure 1 
et Carte 1 p. 21) : 

• SG 1 réunit les variétés ou populations améliorées originaires du Gabon et du Sud du 
Congo. 
• SG2 comprend les génotypes sauvages et les origines cultivées d'Afrique Centrale (RDC, 
Sud-RCA, Sud-est Cameroun). 

Cette structure génétique de C. canephora, Guinéens et deux sous-groupes Congolais, a été 
récemment confirmée par des analyses RFLP1 (Dussert et al, 1999). Toutefois, ces analyses ont 
permis d'identifier deux groupes supplémentaires (B et C) au sein du groupe Congolais. Le 
groupe B rassemble les populations spontanées du Sud et Sud-Est de la Centrafrique et le groupe 
C rassemble des populations spontanées de part et d'autres de la frontières entre le Cameroun et 
la Centrafrique. L'originalité de ces dernières populations, dont les caféiers de la Nana, 
apparaissaient déjà, quoique moins nettement, avec les isozymes (Montagnan et al, 1992b ). 

Les caféiers originaires de l'Ouganda et del' Angola n'ont pas pu être positionnés dans les études 
de diversité génétique faute de représentants fiables de ces zones (voir 1.4 p. 22). Les variétés 
sélectionnées en Ouganda sont classées dans le groupe SG2 Congolais (Montagnan et al, 1992b ). 

Les principales caractéristiques des groupes Guinéens, SG 1 et SG2 sont rapportées en annexe 2. 

1. 6. 3 Relation avec l'histoire paléo-botanique 

Lors du dernier maximum de glaciation en Afrique, il y a environ 18000 ans, au moins trois 
zones refuges ont été identifiées en Afrique de l'Ouest et en Afrique Centrale (Adams et Faure, 
1997) : une zone centrée sur la frontière actuelle entre la Guinéen et la Côte d' Ivoire, une zone 
sur la façade atlantique allant du Cameroun au Gabon et une zone correspondant à l'ouest de la 
cuvette du Congo. Ces trois refuges correspondent par ailleurs assez bien aux zones de diversité 
de la flore définies par White (1979) pour cette partie del' Afrique. Il est probable que ces trois 
refuges correspondent aux groupes Guinéens, SG 1 et SG2 Congolais respectivement. 

Ces zones de refuges n'étaient toutefois certainement pas homogènes et continues, mais 
probablement constitués de plusieurs îlots (Adams et Faure, 1997). Cela expliquerait l'existence 

1 RFLP = Restriction Fragment of Length Polymorphism 
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des derniers groupes identifiés (B et C) qui correspondent à des zones géographiques précises 
(Sud et Sud-est Centrafrique et zone frontalière Cameroun-Centrafrique respectivement). Pour 
ces deux groupes, des différenciations liées à des conditions écologiques particulières ou à des 
hybridations interspécifiques naturelles avec C. congensis ne doivent cependant pas être écartées 
(Berthaud et Guillaumet, 1978 ; Berthaud et al, 1984 ; Charrier et Berthaud, 1985). 

1.7 Définition des groupes et populations chez C. canephora 
Nous avons retenu la définition de la population donnée par Pernès et Lourd (1984). Dans notre 
cas, il s'agit des petites populations sylvestres constituées de quelques dizaines d'individus et des 
populations améliorées ou« cultivar-population». 

Nous retiendrons également la notion de pool génétique, défini à la base par Harlan (1970) au 
niveau interspécifique, pour décrire un ensemble de groupes génétiques. 

Les marqueurs isoenzymatiques ont permis d'identifier trois groupes génétiques (Berthaud, 
1986 ; Montagnan et al, 1992c ; Dussert et al, 1999) en établissant une hiérarchie entre le groupe 
Guinéen d'une part et deux groupes Congolais d'autre part (groupes SGl et SG2). Les 
isoenzymes sont des marqueurs à relativement faible taux de mutation et témoignent de l'histoire 
ancienne de l'évolution des caféiers de l'espèce C. canephora en relation avec les refuges 
forestiers de la dernière période de glaciation. 

Les marqueurs RFLP présentent des taux de mutation plus élevés que ceux des isoenzymes et 
reflètent l'histoire plus récente de l'espèce. Ainsi, Dussert et al (1999) identifient deu.x nouveaux 
groupes (B et C) grâce à ces marqueurs. La hiérarchie entre les groupes est moins nette qu'avec 
les isoenzymes. Les génotypes de ces groupes B et C étaient classés dans le groupe Congolais 
SG2 avec les isoenzymes (Tableau 2). 

Les dénominations « Guinéen », « SG 1 » et « SG2 » Congolais utilisées par Montagnan et al 
(1992b) ont été maintenues puisque la correspondance avec les lettres D, A et Ede Dussert et al 
(1999) est parfaite. En revanche, les lettres des groupes B et C nouvellement identifiés par 
Dussert et al (1999) ont été maintenues. 

A la lueur de ces résultats et des définitions retenues, nous adopterons pour la suite de nos 
travaux les appellations suivantes (Tableau 2) : 

• le groupe Guinéen, constituant le pool génétique homogène Guinéen, 

• les groupes Congolais SGl, SG2, B et C appartenant au pool génétique Congolais. 

Nous réserverons l'appellation simple 'hybride intergroupe' aux hybrides entre un parent 
Guinéen et un parent Congolais. Lorsque cela sera nécessaire, le groupe Congolais sera précisé : 
GCsm, GCs02, GCs et GCc pour les hybrides entre un parent Guinéen et parent du groupe 
Congolais SG 1, SG2, B et C, respectivement. Lorsque un hybride entre différents groupes du 
pool Congolais sera mentionné, cela sera également précisé : Csmsa2, pour un hybride entre un 
parent du groupe SG 1 et un parent du groupe SG2 par exemple. 
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2 L'amélioration variétale de C. canephora 

2.1 Historique de la sélection 

27 

Montagnon et al (1998c) ont fait une revue détaillée de l'historique de la sélection de C. 
canephora à travers le monde (Annexe A). 

2. 1.1 Les grands centres de sélection 

On retient essentiellement que trois grands centres de sélection se sont succédés dans le temps 
(Carte 2) : Bengelan en Indonésie au début du siècle (1900-1930), Yangambi en RDC (alors 
Congo Belge) de 1930 à 1960 et Divo en Côte d'Ivoire de 1960 à nos jours. L'Inde, la RCA et 
Madagascar sont ou ont également été des centres importants de sélection. 

Les programmes de ces pays se sont nourris les uns des autres. Les variétés sélectionnées à partir 
de ces quelques programmes ont été l'unique source de sélection adaptative de la majorité des 
pays producteurs. Ainsi, de nombreux pays ne disposent que d'une faible base génétique pour la 
sélection de C. canephora. 

2.1.2 Utilisation effective de la diversité génétique disponible 

Les groupes Congolais ont été exploités par les différents programmes de sélection. L'histoire de 
cette sélection montre cependant que seulement quelques cycles de sélection séparent les variétés 
cultivées des caféiers sauvages. Ceci est confirmé par les analyses RFLP (Dussert et al, 1999). 

En revanche, les Guinéens ont été peu exploités, si ce n'est en Côte d'Ivoire et en Guinée où ils 
sont spontanés. 

La Côte d'Ivoire a introduit un grand nombre de variétés des groupes Congolais SG 1 et SG2 
(Berthaud, 1986; Montagnan et al, 1992b). Ainsi, dès le début de la culture de C. canephora en 
Côte d'Ivoire, des échanges génétiques ont pu se produire entre les groupes Guinéens et 
Congolais, dans les plantations villageoises ou semi-industrielles (Montagnon et al, 1993b). 

Au début des années 1980, Berthaud (1986) a constaté que les arbres les plus productifs repérés 
en plantations dans les années 1960 étaient pour la plupart issus d'hybridations naturelles entre 
les groupes Guinéen et Congolais. L'auteur a alors formulé l'hypothèse de l'existence d'un 
phénomène d'hétérosis entre ces groupes. Ceci l'a conduit à proposer un schéma d'amélioration 
basé sur un programme de sélection récurrente et réciproque (SRR). 

2.2 Le type de variété : clones et hybrides de clones 
Chez C. canephora, les combinaisons hybrides entre deux clones parents sont appelées · 
« hybrides de clones» et non pas « Fl » car les clones parents ne sont pas des lignées fixées. 

2. 2.1 Mode de production 

En Côte d'Ivoire, les semences correspondant aux hybrides de clones sont produites dans des 
champs semenciers biclonaux (Charmetant et al, 1990). Un hectare de champs semencier produit 
en moyenne 500 Kg de semences utiles pour environ 2000 hectares de nouvelles plantations. Le 
pouvoir germinatif des graines se conserve difficilement plus de deux mois en conditions non 
contrôlées; il peut toutefois être maintenu jusqu'à un an par des méthodes relativement simples 
(Couturon, 1980). 

La date de floraison est particulièrement importante en vue de l'exploitation des champs 
semenciers pour la production d'hybrides intergroupes entre Guinéens et Congolais. Les parents 
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Guinéens ont une floraison principale très précoce (avant janvier) alors que les parents Congolais 
SGl ont une floraison principale très tardive (après janvier-février) (Leroy et al, 1993). La 
production de semences, qui nécessite une floraison synchrone des parents, est donc parfois 
perturbée (Charmetant et al, 1990). Les parents Congolais SG2 ont une période principale de 
floraison intermédiaire entre les Guinéens et les Congolais SG 1. 

Les variétés clonales sont multipliées par bouturage de rameaux orthotropes non aoûtés, avec 
une phase d'enracinement en atmosphère confinée (bacs de bouturage) suivie du repiquage en 
sachet de matière plastique (Capot, 1966). Le bouturage direct en sachet sous un tunnel de gaine 
plastique améliore l'efficacité de la technique (Charmetant, 1988). Dans des conditions par 
ailleurs optimales, le taux de mortalité des boutures avec la méthode classique d'enracinement en 
bacs est de 20 %, alors qu'il ne dépasse pas 3 % avec le bouturage direct (Charmetant, 1988). La 
vulgarisation de la technique de bouturage direct connaît d'ailleurs un certain succès en Côte 
d'Ivoire (Koffi N'Goran, Comm. Pers.). Un hectare de parc à bois peut produire jusqu'à deux 
millions de boutures par an permettant la plantation d'environ 1000 hectares (Capot, 1966). 

Les développements récents des techniques in vitro de micro-bouturage et d'embryogenèse 
somatique (Yasuda et al, 1995 ; Zammaripa et al, 1991 ; Berthouly et Michaux-Ferrière, 1996) 
permettent d'envisager des taux de multiplication de plus en plus élevés. Ces techniques sont 
encore peu utilisées, sauf en Ouganda où la technique d'embryogenèse somatique par immersion 
temporaire, ou RIT A (Berthouly et al, 1996), est employée pour C. canephora. 

2. 2. 2 Clés de choix entre clones et hybrides de clones

La biologie de C. canephora permet donc de sélectionner soit des variétés hybrides distribuées 
sous forme de semences, soit des variétés clonales distribuées sous forme de boutures. 

L'auto-incompatibilité stricte de C. canephora implique un certain degré d'hétérozygotie des 
parents des hybrides. En théorie, la descendance d'une combinaison hybride présente donc une 
certaine variabilité génétique. Le bouturage permet de· fixer rapidement le progrès génétique 
apporté par les arbres les plus performants. 

Cependant, la production d'un semenceau revient dix fois moins cher que la production d'un 
plant issu de boutures (Losch et al, 1993). De plus, les planteurs préfèrent nettement les 
semences qui sont plus faciles à élever en pépinière que les boutures (Rakotomolala et al, 1997). 
Les hybrides de clones seraient donc plus intéressants d'un point de vue socio-économique. 

En Côte d'Ivoire, comme dans beaucoup de pays, les clones ont malgré tout été choisis. En 
effet, les meilleurs clones produisent entre 30 et 40 % de plus que les meilleurs hybrides (Capot, 
1977; Charmetant et al, 1990). Un des buts de l'amélioration variétale de C. canephora est bien 
entendu d'identifier des variétés hybrides équivalentes aux meilleures variétés clonales. 

2.3 Les objectifs de l'amélioration variétale 

Jusqu'à une période récente, la priorité absolue était d'obtenir des variétés à haut rendement. 
Depuis quelques temps, plusieurs évolutions ont contribué à revoir la prédominance du potentiel 
de production par rapport aux autres critères : instabilité des cours mondiaux du café et nécessité 
de baisser les coûts de production, épuisement des fronts pionniers et replantation sur jachère, 
éducation des consommateurs à l'appréciation de la qualité du café et montée en puissance de la 
notion de protection et conservation de l'environnement. 

Les variétés de demain devront donc présenter un rendement élevé d'un café de bonne qualité 
organoleptique, tout en réduisant les coûts de production en intrants et main d'œuvre et en 



Tableau 3 - Liste des critères de sélection en fonction des objectifs d'amélioration 
de C. canephora 

Objectifs 

Amélioration Réduction des Réduction Préservation de 
de la qualité intrants de la main l'environnement 

du café d'oeuvre 
produit 

Critère de sélection Engrais 
Pesticides Herbicides 

Augmentation taille +++ ++ 
des grains 

Critères 
organoleptiques +++ 
Teneur en caféine ? 

Potentiel extractible + 
Maturité groupée +++ + +++ + 
Vigueur au jeune âge ++ 
Optimum de 
production à faible 
dose d'engrais +++ + ++ 
Résistance/tolérance 
rouille orangée ++ + ++ 
Résistance au scolyte 
des baies ++ +++ + +++ 
Résistance au scolyte 
des branchettes + + 

Architecture: 
Petite taille, 
ramification ++ +++ +++ 
Adaptation à l' 
écimage +++ + 

Faible production de 
gourmands +++ 
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respectant l'environnement. Dans ce contexte, Montagnan et al (1998b) ont mené une réflexion 
sur les critères de sélection à prendre en considération, en plus du rendement en tant que tel 
(Tableau 3). 

Des variétés à haut rendement devront être peu sensibles aux aléas biotiques et abiotiques tels 
que : 

• la rouille orangée (Hemileia vastatrix), qui peut occasionner en Côte d'Ivoire des pertes 
de production allant jusqu'à 30 % sur des clones très sensibles subissant des défoliations 
(Montagnan et al, 1994), 

• le scolyte des branchettes (Xyleborus morstatti), qui peut entraîner une chute de 
production de 20 % (Lavabre, 1959), 

• le stress hydrique, qui peut provoquer une diminution de récolte de 50 % (Snoeck, 1977) 
et une forte mortalité parmi les jeunes caféiers (Montagnan et Leroy, 1993). 

L'indice de récolte (ratio entre la production et le développement végétatif), qui a été l'un des 
principaux facteurs du progrès génétique pour de nombreuses plantes (Evans et Fisher, 1999), 
doit être amélioré pour les futures variétés de caféier. 

La qualité du café produit peut être définie comme l'ensemble des caractéristiques du café 
marchand souhaitées et attendues de façon constante par les torréfacteurs et/ou les 
consommateurs. 

• L'augmentation de la taille des grains est depuis longtemps un objectif important de la 
sélection caféière (Braudeau et al, 1963). En effet, le prix du café est fonction de la taille du 
grain. Les grains retenus au grade I (tamis n° 161

) peuvent être payés jusqu'à 25 % en plus que 
les grades II et ID (tamis n°14 et n°12). Le marché des cafés vendus en grains, en particulier en 
Italie pour le Robusta, est demandeur de gros grains (APROMA, 1999). Au niveau des 
programmes de sélection, la taille des grains est généralement mesurée par le poids de 100 grains 
à 12 % d'humidité, qui varie de 5 à 25 grammes chez C. canephora (Leroy, 1993). Le seuil de 
sélection des nouvelles variétés est généralement fixé à 14 grammes pour 100 grains en Côte 
d'Ivoire (Leroy, 1993), correspondant à environ 40 % de grade I. 

• La qualité du café marchand peut être liée à sa teneur en divers composés biochimiques. 
La teneur en caféine est très variable chez C. canephora puisque elle varie de 1.8 à 3.5 % de 
matière sèche (Charrier et Berthaud, 1975). Toutefois, la demande du marché quant à la teneur 
en caféine n'est pas très claire pour le café Robusta. En particulier, un maintien de teneurs 
relativement élevées est souvent recommandée pour les pays d'Europe du Sud ou de l'Est dont 
les consommateurs recherchent l'effet tonique du café (APROMA, 1999). D'autres composés 
biochimiques sont liés à la qualité du café. Charrier et Berthaud (1988) recommandent de 
considérer les teneurs en acides chlorogéniques (liés à l'amertume), aux sucres et acides aminés 
(liés au goût et à l'arôme), aux trigonellines (liées à l'arôme), aux matières grasses (liées à 
l'arôme) et à toute autre substance dont la relation avec la qualité pourrait être avérée. 

• La qualité à la tasse en elle-même, évaluée directement par des tests organoleptiques, peut 
également faire l'objet d'une amélioration par voie génétique (Moschetto et al, 1996). L'arôme 
du café Robusta n'est pas nécessairement le critère d'appréciation principale. La neutralité du 
café-boisson peut être recherchée pour des Robusta dits « fillers » qui peuvent être mélangés à 
l' Arabica sans que le consommateur ne les perçoive (APROMA, 1999). 

1 Le numéro du tamis correspond au diamètre des trous de ce tamis en 64ëme de pouce. Ainsi, les tamis 16, 14 et 12 
ont des trous de diamètre égal à 16/64ëm0

, 14/64ëme et 12/64ëm0 de pouce respectivement., soit 6.3, 5.5 et 4.7 mm. 
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• La qualité des grains de café peut être affectée par des attaques d'insectes, dont le plus 
important est le scolyte des baies (Hypothenemus hampei). 

• Le groupement de la maturité des fruits est bénéfique pour la qualité du produit. En effet, 
une maturation non groupée des cerises d'un même arbre entraîne souvent la récolte en mélange 
de cerises mûres et immatures ( défavorables à la qualité). 

L'amélioration de la qualité du Robusta est explorée par voir intra-spécifique (Moschetto et al, 
1996; Montagnon et al, 1998a: Annexe D) mais également à travers des croisements 
interspécifiques de type Arabusta (Capot, 1972) ou autres (Barre et al, 1998; Ky et al, 1999; Ky 
et al, 2000b ). 

La réduction des intrants est assurée par des variétés résistantes aux maladies et insectes, mais 
aussi par des variétés de petite taille, buissonnantes et bien ramifiées qui couvrent bien le sol et 
limitent le développement des mauvaises herbes et donc le recours à l'herbicide. De plus, une 
sélection de variétés robustes, moins dépendantes des engrais, participe aussi à la réduction des 
intrants. 

Tout ce qui contribue à une diminution de l'utilisation des intrants est favorable à la préservation 
de l'environnement 

La réduction de la main d 'œuvre est également liée à la réduction des intrants, puisque 
traitements et épandages sont moins nombreux. Par ailleurs, le contrôle des mauvaises herbes par 
une architecture adaptée des variétés aboutit à des nettoyages manuels moins fréquents. 
L'égourmandage est l'une des opérations qui demandent le plus de main d'œuvre. Des variétés 
qui produiraient peu ou pas de rejets végétatifs (grâce par exemple à une forte dominance 
apicale) seraient tout à fait intéressantes. Les opérations de récolte sont également très 
consommatrices de main d 'œuvre. Le groupement de la maturation permet de réduire le nombre 
de passages de récolte et donc de réduire le besoin en main d'œuvre. 

3 La sélection récurrente et réciproque 
La sélection récurrente et réciproque (SRR) a été proposée sur le maïs par Comstock et al 
(1949). Elle a pour but l'amélioration des populations et des hybrides entre les parents 
appartenant à ces populations tout en maintenant une variabilité génétique importante. 

3.1 Mise en place de la sélection récurrente réciproque appliquée à C. 
canephora en Côte d'Ivoire 

En préalable à l'application proprement dite de la SRR à C. canephora, la vigueur des hybrides 
intergroupes entre Guinéens et Congolais a été vérifiée à grande échelle (Leroy et al, 1993). 
Ensuite, sur des bases bibliographiques (Leroy, 1993) et à partir des premières caractérisations 
des parents potentiels des populations de base (Leroy, 1993 ; Leroy et al, 1993 ), les modalités 
pratiques de la SRR appliquée à C. canephora ont été définies comme suit (Figure 2). Un cycle 
de sélection dure au minimum 16 ans (Annexe 3). 

3.1. I Choix des parents des populations de base 

Le premier critère de choix des parents a été leur appartenance, vérifiée grâce aux marqueurs 
isoenzymatiques, à l'un des groupes Guinéen ou Congolais. La représentation la plus complète 
possible de la diversité génétique disponible a également influencé le choix des parents. Enfin, 
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parmi les parents avérés Guinéens ou Congolais, représentant l'ensemble de la diversité 
disponible, un dernier choix a été réalisé sur les données phénotypiques disponibles telles que la 
taille des grains, la teneur en caféine ou l'architecture des arbres. 

Les populations de base Guinéenne et Congolaise du premier cycle comprenaient respectivement 
99 et 87 parents. 

3.1.2 Tests intergroupes et brassage intragroupe 

Pour des raisons pratiques et compte tenu de l'importance de l'addidivité observée au niveau de 
la transmission des principaux caractères sélectionnés (voir 4.5 p. 41), la sélection sur testeurs 
individuels et famille de pleins-frères a été retenue. Trois génotypes Congolais et deux parents 
Guinéens ont été choisis comme testeurs en se basant sur leur bonne Aptitude Générale à la 
Combinaison (AGC), établie lors d'études antérieures (Capot, 1977). Les meilleurs parents 
retenus dans chaque population sur la base de leur valeur en test1 intergroupe sont intercroisés 
lors du brassage intragroupe. Les parents des populations de base du deuxième cycle sont choisis 
parmi les descendants du brassage intragroupe. Le brassage intra-Congolais a été considéré 
séparément pour SG 1 et SG2, même si, par souci de simplification, un seul groupe Congolais est 
considéré dans son ensemble sur la Figure 2. 

3. 1. 3 Sorties variétales 

Les principales étapes de la création variétale pour l'espèce C. canephora sont les 
suivantes (Montagnon et al, 1998b ): 

• essai de descendances hybrides sur station, 
• sélection dans ces essais de descendances soit de combinaisons hybrides (sélection de 

variétés hybrides) soit d'arbres individuels (sélection de variétés clonales), 
• dans le cas de la sélection de variétés hybrides, essai de confirmation multilocale sur 

l'ensemble de la zone caféière, 
• dans le cas de la sélection clonale : essai de comparaison clonale sur station, puis essai de 

confirmation multilocale sur l'ensemble de la zone caféière. 

Dans le cadre de la SRR, la sélection de descendances hybrides ou d'arbres individuels peut se 
faire au niveau des tests intergroupes. Mais la sortie variétale est surtout prévue au niveau d'une 
grille factorielle complète impliquant les parents retenus à l'issue des tests intergroupes. Cette 
grille factorielle est réalisée parallèlement au brassage intragroupe (Figure 2). 

3.2 Enseignements de programmes de sélection récurrente réciproque 
appliqués à d'autres plantes 

3. 2. 1 Le maïs 

Le maïs est la plante pour laquelle la SRR est la plus utilisée. De récents travaux confirment la 
supériorité de la SRR sur la sélection récurrente à une seule population (SR) (Keeratinijakal et 
Lamkey, 1993a; Betran et Hallauer, 1996). 

Le testeur utilisé initialement pour la SRR était l'ensemble de la population rec1proque 
(Comstock et al, 1949). Russel et Eberhart (1975) ont proposé d'utiliser une lignée fixée comme 
testeur : c'est la SRR modifiée ou SRR indirecte (SRRi) (Gallais, 1990). Les clés de choix d'un 
testeur individuel (lignée fixée ou génotype hétérozygote) sont discutées en détails par Gallais 
(1990): pour l'amélioration des combinaisons hybrides entre les populations, le testeur doit 

1 La moyenne de la descendance issue du croisement entre le parent testé est le testeur est définie comme la valeur 
en test du parent testé (Gallais, 1977, 1978). 
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avoir une bonne valeur propre, une bonne valeur en combinaison avec la population réciproque 
et une bonne aptitude à révéler la variabilité génétique de la population réciproque. 

De premières études ont mis en évidence les avantages liés à la SRRi sur la SRR : gains 
génétiques équivalents ou supérieurs (Russel et al, 1973 ; Homer et al, 1973 ; Walesko et Russel, 
1977) et plus grande variance génétique entre les croisements en test (Darrah et al, 1972 ; Homer 
et al, 1973). Zambezi et al (1986) ainsi que Landi et Frascaroli (1995) confirment l' intérêt du 
testeur lignée. Toutefois, les deux seules études qui comparent SRR et SRRi à partir d'un même 
matériel végétal de départ, amélioré soit par SRR soit par SRRi, concluent à une supériorité de la 
SRR (Russel et al, 1992 ; Menz Rademacher et al, 1999). Le débat reste cependant ouvert 
puisque les deux études rappellent que le choix du testeur est primordial et que l'infériorité de la 
SRRi pourrait provenir du choix d'un testeur inapproprié. Ainsi, Charcosset et al (1990) 
montrent qu'un seul testeur bien choisi peut être plus efficace que trois testeurs pour prédire la 
performance de combinaisons hybrides entre parents testés ; toutefois, le 'bon' testeur n'est 
identifié qu'a posteriori. Au-delà des considérations sur la qualité des testeurs, la SRRi présente 
des avantages considérables : facilité de mise en œuvre, homogénéisation des semences 
produites pour les tests inter-populations si les testeurs sont utilisés comme femelle et possibilité 
de sortir directement vers la création variétale (Gallais, 1990). C'est essentiellement pour ces 
raisons pratiques que la SRRi a été choisie pour C. canephora (Leroy, 1993). Toutefois, dans le 
cas de cette espèce, les testeurs ne sont pas des lignées fixées mais sont plus ou moins 
hétérozygotes. 

La SRR est définie pour assurer le mamt1en de la variabilité génétique des populations en 
sélection à travers la recombinaison des unités sélectionnées (Comstock et al, 1949). Malgré 
tout, un risque de dérive génétique existe du fait d'un échantillonnage réalisé dans une 
population finie (Helms et al, 1989). Après 11 cycles de SRR sur les populations BS21 et BS22, 
aucune réduction de la variance génétique pour le rendement en grains n'est observée dans les 
populations améliorées, même si des réductions significatives sont décelées pour certains 
caractères secondaires (Schniker et Lamkey, 1993). En revanche, l'amélioration moins rapide 
des populations en valeur propre par rapport à celle des hybrides interpopulations semble lier à 
une dérive génétique (Keeratinijakal et Larnkey, 1993b). Cette dérive génétique est finalement 
confirmée sur les mêmes populations après 12 cycles de sélection par des analyses RFLP (Labate 
et al, 1997). L'indice de diversité génétique de Nei (1973) est passé de 0.60 à 0.30 dans chacune 
des populations, ce qui est cohérent avec la théorie de la dérive génétique pour des allèles neutres 
(Labate et al, 1997). Afin de contrer cette dérive, des populations peu sélectionnées ou exotiques 
sont utilisées pour réintroduire de la variabilité génétique dans le programme de SRR (Crossa et 
al, 1990 ; Menz et Hallauer, 1997). 

3.2.2 Plantes pérennes tropicales 

La SRR est appliquée à différentes plantes pérennes telles que le palmier à huile, le cocotier, le 
cacaoyer ou l'eucalyptus (Baudouin et al, 1997). 

Le plus ancien programme est celui appliqué au palmier à huile débuté en 1957 (Meunier et 
Gascon, 1972). Le deuxième cycle est en cours d'achèvement en Côte d'Ivoire : depuis le début 
de ce programme, les gains génétiques pour le rendement sont estimés à 1 % par an, soit environ 
40 % depuis les années 1960 (Baudouin et al, 1997). 

Les premiers cycles de SRR sur cocotier (Bourdeix et al, 1991a,b) et cacaoyer (Paulin et Eskes, 
1995) sont en cours. Le premier cycle de SRR sur l'eucalyptus est en cours d'achèvement; cinq 
hybrides ont été identifiés qui procurent un gain génétique d'au moins 25 % sur le volume de 
bois produit (Baudouin et al, 1997). 
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3.3 Prédiction de l'hétérosis 
L'hétérosis est la supériorité d'un hybride par rapport au meilleur de ses parents, souvent 
mesurée par la différence observée entre la performance d'un hybride et la performance 
moyenne de ses deux parents (Gallais, 1990). La SRR a pour vocation d'utiliser au mieux ce 
phénomène d'hétérosis (Comstock etal, 1949). 

Deux hypothèses majeures ont été formulées pour expliquer le phénomène d'hétérosis : 
l'hypothèse de dominance et de superdominance. Il semble que l'hypothèse de dominance soit 
aujourd'hui la plus admise (Ritland, 1996; Charlesworth et Charlesworth, 1995 ; Keeritinijakal 
et Lamkey, 1993b ). Cette hypothèse semble de plus bien adaptée aux plantes pérennes pour 
lesquelles les mutations joueraient un rôle particulièrement important (Klekowsky, 1988). En 
effet, l'hypothèse de dominance va de pair avec un modèle de balance mutation-sélection 
(Charlesworth et Charlesworth, 1995). 

Dans la théorie, et en l'absence d'épistasie, on montre que l' hétérosis (H) entre populations ne 
dépend que de la somme des effets de dominance (~d) pour chaque locus impliqué dans 
l'expression du caractère considéré et du carré de la différence des fréquences allèliques (y2

) : H 
= ~d.y2 (Falconer, 1989). Le carré de la différence des fréquences allèliques est une expression 
de la distance génétique entre les populations. 

A ce jour, aucune étude n'a établi de corrélations nettes entre l'hétérosis et la distance génétique 
estimée par des marqueurs morphologiques ou isozymiques (Tsafaris, 1995). Ainsi, Leroy 
(1993) n'a pu établir de relations entre la distance génétique estimée par les isozymes et 
l'hétérosis chez C. canephora. L'apport des RFLP n'a pas permis non plus de mettre en évidence 
des cas de corrélations entre hétérosis et distance génétique (Tsafaris, 1995). L'utilisation des 
RAPD 1 s'est montrée plus prometteuse (Lanza et al, 1997; Baril et al, 1997a), de même que 
l'utilisation des AFLP2 (Ajmone Marsan et al, 1998). 

En règle générale, la corrélation entre hétérosis et distance génétique est absente lorsque les 
parents concernés ne sont pas apparentés (Charcosset et Essioux, 1994). Ceci est en accord avec 
la limite théorique atteinte par la corrélation entre hétérosis et la distance génétique lorsque celle
ci devient trop importante (Lefort-Buson, 1985). D'une façon générale, Lefort-Buson (1985) 
indiquait déjà que « la prise en compte des seules fréquences allèliques indépendamment du 
contexte génomique global et de son expression dans un milieu donné ne peut permettre une 
étude approfondie du phénomène d'hétérosis en relation avec la divergence.». C'est ainsi que 
l'on insiste maintenant sur le nécessaire déséquilibre de liaison qui doit exister entre les 
marqueurs utilisés pour établir les distances génétiques et les QTL's3 impliqués dans 
l'expression du caractère considéré (Charcosset et Essioux, 1994 ; Burstin et Charcosset, 1997 ; 
Baril et al, 1997). 

Une approche récente consiste à rechercher des QTA's4 liés à l'hétérosis, ou 'gènes de 
l'hétérosis' (Oury et al, 2000). La méthode s'apparente à la recherche de QTL's, le but est ici de 
mettre en relation l'hétérozygotie à un endroit marqué du génome avec l'hétérosis. On utilise 
pour cela une descendance en disjonction, obtenue à partir d'un hybride de type Fl pour lequel 
un phénomène d'hétérosis est observé. L'hypothèse qui sous-tend cette recherche de QTA's est 
l'existence d'ensembles de gènes en déséquilibre de liaison ayant co-évolué pour une adaptation 
donnée dans un environnement donné. Il est probable que l'isolement de groupes génétiques 

1 RAPD = Random Amplified Polymorplùc DNA 
2 AFLP = Amplification Fragment Length Polymorplùsm 
3 QTL = Quantitative Trait Loci 
4 QT A = Quantitative Trait Allele 



Tableau 4 - Tableau synoptique des principales héritabilités et coefficients de prédiction rencontrés en amélioration des plantes 

Identification 

Expression 

Prédiction de 

A partir de 

(7A 

d-a 

O'E 
O'F 

O'WF 
a 2 aw 
n 

t 

r 

Héritabilités individuelles 

Sens large Sens strict 
h2.1 h2,, 

a2G dA 

dG+dE dG+dE 

Valeur Valeur des 
génotypique enfants de 
individuelle l'individu 

Valeur Valeur 
phénotypique phénotypique 
individuelle individuelle 

Variance génétique d'additivité 

Variance génétique totale 

Variance environnementale 

Variance de l'effet aléatoire famille 

Variance résiduelle ou intra-famille 

Héritabilités au niveau des 
moyennes 

Familiales génotypiques 
h2F h2F 

(rF da 

a2wF 
en-+-

dE 
da+-

n n 

Valeur Valeur 
génotypique génotypique 
d'une famille d'un clone 

Moyenne Moyenne 
phénotypique phénotypique 
d'une famille d'un clone 

Variance génétique intra-famille ( = Œ2a - CT2F) 

Effectif par famille (supposé constant) 

CT2F 

Décompositions familles/ intra-farnilles 
(structure familiale simple sans structures parcellaires) 

Prédiction du génotype Prédiction de la valeur des enfants 

/3 1 /3 3 /3 1
1 = h2r /3'3 = h2

w 

1 
cn-+-daw 

dow I+(n-l)r (7A 1-r dA n -- -
a2wF 

dF+- CY1VF l+(n-lY d-a+dE 1-t da+dE 
n 

Valeur génotypique Valeur des enfants de l'individu 
Individuelle 

Moyenne phénotypique de la Moyenne phénotypique de la famille 
famille d'appartenance + d'appartenance + déviation 

déviation phénotypique intra- phénotypique intra-famille de l'individu 
famille de l 'individu 

Corrélation intra-classe, ou entre individus de la même famille ( 
CT2F + CT2WF 

Ressemblance génétique entre les individus d'une même famille (1/2 pour les pleins frères, ¼ pour les demi-frères) 
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distincts au sein d'une espèce conduise à ce type de situation. Le but est ensuite de choisir des 
parents ayant fixé des QT A' s distincts pour effectuer les croisements hybrides. La distance 
génétique évaluée sur des marqueurs moléculaires en déséquilibre de liaison avec ces QTA's est 
susceptible d'être corrélée à l'hétérosis. 

4 Héritabilités - Prédiction de la valeur génotypique et de la valeur 
des enfants 

4.1 Différentes définitions de l'héritabilité - Différentes valeurs prédites 

Le terme d'héritabilité recouvre plusieurs définitions. Pour chaque définition, un qualificatif est 
donné à l'héritabilité (individuelle, familiale, sens strict, sens large .. . ). Toutefois, tous les 
auteurs n'emploient pas toujours le même terme pour décrire un concept d'héritabilité donné 
(Jacquard, 1983 ; Nyquist, 1991). Il paraît dès lors important de définir clairement le concept qui 
correspond à chaque terme pour les principales définitions de l'héritabilité. C'est le but de ce 
paragraphe au cours duquel on pourra se référer au tableau 4. Les définitions de bases sont 
essentiellement empruntées à Falconer (1989), Gallais (1990) et Nyquist (1991). 

4. J. 1 Héritabilités individuelles : sens large et sens strict 

L'individu est ici entendu au sens très général de l'unité d' observation ou encore de la parcelle 
élémentaire. Cette parcelle élémentaire peut être constituée effectivement d'un seul individu; 
c'est le cas le plus fréquent chez les animaux et les plantes arbustives. Cependant, elle peut 
également comprendre plusieurs individus, dénombrables ou non; c'est le cas le plus fréquent 
chez les plantes herbacées. 

Deux héritabilités individuelles sont définies : l' héritabilité au sens large et I' héritabilité au sens 
strict. Une des définitions les plus claires est donnée par Nyquist (1991) : « Un caractère peut 
être héréditaire dans le sens d'être (1) déterminé par le génotype, ou (2) transmis de parents à 
descendants. Le premier sens mène à la définition de l'héritabilité connue comme l'héritabilité 
au sens large, ou degré de déterminisme génétique comme Falconer (1989) préfère l'appeler. 
Elle est égale au ratio de la variance génotypique 0 2

0 sur la variance phénotypique o 2p des 
individus de la population ( . .. ). Le second sens mène à la deuxième définition de l'héritabilité 
connue comme l'héritabilité au sens strict, ou tout simplement héritabilité. Elle est égale au ratio 
de la variance génétique additive 0 2 A sur la variance phénotypique des individus de la population 
( ... ) ». 

Jacquard (1983) définit une héritabilité qu'il nomme « héritabilité biométrique» ou « mesure de 
ressemblance». Toutefois, l'auteur précise lui-même que cette héritabilité est très proche de 
l'héritabilité au sens strict (Jacquard, 1983). 

L'héritabilité au sens large h2i permet d'estimer la valeur génotypique d'un individu i (Gi) par 
la valeur prédite (Gi) à partir de la valeur phénotypique (Pi) de cet individu : 

G = h2s1 (Pi - P.) 

avec P. : moyenne des Pi. 

L'héritabilité au sens strict h2ss 
1 permet de prédire la valeur attendue des enfants d'une plante i 

(Mi) à partir de son phénotype (Pi) : 

1 Afin d'éviter toute confusion, nous noterons h2s1 l'héritabilité individuelle au sens large et h2ss l'héritabilité 
individuelle au sens strict 
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Remarque : 
Les héritabilités individuelles ne dépendent pas du dispositif. En revanche, la comparaison des 
héritabilités individuelles n'est possible que si la taille de la parcelle élémentaire est précisée 
(Nyquist et al, 1991) : un individu, plusieurs individus, surface pour les parcelles 
indénombrables ... 

4.1.2 Héritabilités au niveau des moyennes 

Dans le cas des héritabilités au niveau des moyennes, la variance phénotypique estimée 
correspond à celle des moyennes de chaque famille. Le numérateur est la variance de l'effet 
aléatoire famille, o 2p. Le terme« famille» correspond (Gallais, 1990) : 

1 °) soit à des génotypes répétables (hybrides simples, lignées fixées, clones). On définit alors une 
héritabilité au niveau des moyennes génotypiques et la valeur du génotype i (Gi) est prédite par 
Gi à partir de la moyenne phénotypique observée (Pi) : 

2°) soit à des familles formées d'individus hétérogènes. On définit alors une héritabilité au 

niveau des moyennes familiales et la valeur de la famille i (Fi) est prédite par R à partir de la 
moyenne phénotypique observée (Pi) : 

~ 

Fi = h2p (Pi. - P .. ) 

Dans les deux cas, l'héritabilité est notée h2p. Dans le premier cas, la variance de l'effet famille 
n'est autre que la variance génotypique ou variance génétique totale 0 2

0 . 

Remarque: 
Les héritabilités au niveau des moyennes sont dépendantes du dispositif de l'expérience, en 
particulier du nombre de répétitions. A ce titre, les héritabilités au niveau des moyennes sont un 
indicateur de la précision du dispositif (Gallais, 1990). 

4. 1. 3 Amélioration de la prédiction grâce aux apparentés 

Il s'agit de prendre en compte l'information apportée par les individus apparentés. Gallais (1990) 
donne les équations de prédiction avec une structure familiale simple et un dispositif en parcelles 
comprenant plus de un individu. Nous reprenons ces équations dans le cadre d'un dispositif en 
randomisation de parcelles ne comprenant qu'un individu; ce qui est le cas pour les plantes 
arbustives en général et C. canephora en particulier. Les équations de prédiction de la valeur 

génotypique (Gij) ou de la valeur de ses enfants (Mi) de l'individu j appartenant à la famille i, à 
partir de la moyenne phénotypique de la famille (Pi) et la valeur phénotypique de l'individu (Pij), 
sont les suivantes : 

G·· = A 1 ( p. - p ) + A3 (P·· - p. ) IJ t" 1. .. t" IJ 1. 

Mi= p' 1 ( Pi. - P . .) + p '3 (Pij - Pi) 

Les notations de Gallais (1990) ont été conservées, y compris les numéros d'indice des 
coefficients de la régression. L'indice « 2 » correspond à la présence de parcelles comportant 
plusieurs individus dans la définition originale de Gallais. Le symbole « ' » a été ajouté aux 
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coefficients de la deuxième équation pour signifier que ce ne sont pas les mêmes que pour la 
première équation. Les coefficients P' correspondent à la part de variance génétique additive 
contenue dans les coefficients p. 

L'expression de Mi donnée ci-dessus est équivalente à l'écriture de l'espérance de la valeur 
additive (ou breeding value) donnée par Falconer (1989) 

avec Pr = Pi. -P .. 
Pw = Pij -Pi. 
h2r = P'1
h2w = P'3 

L'effet parcellaire n'est pas mentionné dans la définition originale de Falconer, dont le domaine 
de prédilection est la génétique animale. Pour la même raison, Falconer ne donne pas 
l'équivalent de l'expression de Gij (valeur génotypique), plus adaptée à la sélection clonale. 

Falconer (1989) appelle h2r et h2w, respectivement l'héritabilité des moyennes familiales 
(« heritability of family means ») et héritabilité des écarts intra-famille (« heritability of within
family deviations » ). Gallais (1990) concède que les coefficients P sont équivalents à des 
héritabilités, mais ne les identifie pas comme telles. Il semble cependant convenable d'appeler: 
• « héritabilité intra-famille au sens strict» la quantité h2w (= P' 3) que nous proposons de noter

h2wss ,
• « héritabilité intra-famille au sens large» la quantité PJ que nous proposons de noter h2wsl .

Remarque 1 
En faisant la moyenne de Gu défini plus haut pour la famille i, on obtient 

G· = A l ( P· -P) 1. ,..., ,. .. ' 

à comparer à l'expression de Gi 

C} est la moyenne des n valeurs génotypiques de la famille i, alors que Gi est la valeur
génotypique de la famille i, en supposant n infini. De fait, p1 tend vers h2

F quand n tend vers
l'infini (voir tableau 4 p. 34).

Remarque 2: 
Il convient de souligner que l'héritabilité des moyennes familiales de Falconer, h2r, ne 
correspond pas à l'héritabilité au niveau des moyennes familiales définie par Gallais, h2F (voir 
4.1.2 p. 35). h2r est assimilable à une héritabilité au sens strict, alors que h2

F est assimilable à une 
héritabilité au sens large; h2F permet de prédire la valeur génotypique d'une famille à partir de sa 
moyenne phénotypique, alors que h2r entre en compte dans la prédiction de la valeur des enfants 
d'un individu. 

Remarque 3: 
En utilisant des plans de croisement à deux voies, plus d'informations entre apparentés peuvent 
être utilisées pour prédire la valeur génotypique ou la valeur des enfants de chaque individu. Le 
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nombre des coefficients p augmente. Gallais (1990) donne l'expression de ces coefficients pour 
différents plans de croisements. 

4.1.4 Corrélations entre caractères -Amélioration de la prédiction grâce à des caractères 
prédicteurs 

Entre deux caractères, trois types de corrélation peuvent être définies (Gallais, 1990) 
phénotypique (pp), génétique (po) et environnementale (PE). 

S'il existe une corrélation génétique entre le caractère sélectionné ou cible, et un ou plusieurs 
caractères dits prédicteurs, ces derniers peuvent apporter une information supplémentaire pour 
améliorer la prédiction de la valeur génotypique ou des enfants pour le caractère cible. 

Les prédicteurs1 peuvent être considérés seuls pour prévoir un caractère cible non observé. Ce 
cas se rencontre en particulier si le caractère cible est observé à l'âge adulte ; les prédicteurs sont 
alors souvent des caractères précoces. Une telle situation a été par exemple étudiée pour la 
prédiction de la hauteur du pin Douglas (Johnson et al, 1997) et de !'Eucalyptus (Bouvet, 1995) 
ou pour la prédiction du rendement chez C. arabica ( Cilas et al, 1998) et le palmier à huile 
(Verschave et Cilas, 1995). 

Les prédicteurs peuvent également être envisagés en plus du caractère cible lui-même pour 
améliorer la précision de la prédiction des valeurs génotypiques ou des enfants, comme étudiés 
pour le rendement de C. arabica (Cilas et al, 1998) et du palmier à huile (Verschave et Cilas, 
1995). 

Les prédicteurs ne sont pas uniquement des caractères phénotypiques : les QTL's constituent une 
autre gamme de prédicteurs (Gallais, 1995). 

Gallais (1990) montre de façon théorique qu'un caractère doit présenter les caractéristiques 
suivantes pour être un prédicteur utile : 

• Héritabilité du prédicteur supérieure à celle du caractère cible, 
• Corrélation génétique significative entre prédicteur et cible, 
• Corrélation génétique différente de la corrélation environnementale, voir de signe opposé. 

4.1. 5 Amélioration de la prédiction par le contrôle de l'hétérogénéité dans les dispositifs 
expérimentaux 

L'hétérogénéité peut être due à des micro-environnements au niveau du terrain hébergeant 
l'essai .. Dans ce cas, plusieurs méthodes de lissage des données sont connues pour améliorer le 
contrôle de l'hétérogénéité de l'environnement (Besag et Kempton, 1986; Azais et al, 1990). 

Parmi ces méthodes, l'analyse de la covariance selon Papadakis (1937), utilisant la moyenne des 
résidus des plus proches voisins, est bien adaptée aux dispositifs de parcelles mono-arbres 
randomisées (Lotodé et Lachenaud, 1988). 

Dans d'autres cas, l'hétérogénéité peut être due à des causes telles que des différences de 
développement à la sortie de la pépinière au moment de la plantation. Dans ce cas, une 
covariable peut également être introduite pour améliorer la prédiction des valeurs génotypiques 
ou des enfants (Cotterill, 1987). 

1 Gallais (1990) fait également la différence entre les caractères primaires qui déterminent directement la valeur 
économique (rendement de la production, qualité . .. ) et les caractères secondaires qui peuvent aider à la prédiction 
des caractères primaires mais dont le poids économique est difficile à chiffrer (hauteur, ... ). Un caractère prédicteur 
peut être primaire ou secondaire. Un caractère cible est rarement secondaire. 
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4.2 Méthodes d'estimation des héritabilités 
Dans cette partie, les méthodes d'estimation seront exposées en supposant toujours l'absence 
d'interactions génotype-environnement et l'absence d'effets d'épistasie. Par ailleurs, seules les 
méthodes applicables à C. canephora, strictement allogame, seront décrites. 

4.2.1 Modèle génétique et modèle statistique 

Toutes les méthodes d'estimation des paramètres génétiques en général et de l'héritabilité en 
particulier sont basées sur la confrontation de deux modèles : le modèle génétique et le modèle 
statistique (Cilas, 1995). 

• Modèle génétique : le modèle génétique consiste à exprimer les ressemblances ou 
covariances entre apparentés en fonction linéaire des variances génétiques d'additivité et de 
dominance (Cockerham, 1963). Les apparentés peuvent être identiques (répétitions d'un clone 
par exemple), linéaires (parents-descendants par exemple) ou colinéaires (demi-frères, pleins
frères ... ). Les apparentés sont généralement créés par croisements contrôlés ou par 
multiplication végétative dans le cas particulier des clones. 

• Modèle statistique : Deux méthodes statistiques sont généralement utilisées : la régression 
linéaire et l'analyse de la variance à effets aléatoires (Dagnélie, 1970). Le coefficient de 
régression et les variances des effets aléatoires correspondent à des covariances entre les 
apparentés étudiés. 

En conclusion, les variances génétiques d'additivité et/ou de dominance peuvent être déduites 
des coefficients de régression ou variances des effets aléatoires étudiés. 

4. 2. 2 Méthodes impliquant des régressions 

• Régression entre clones et têtes de clone : L'héritabilité au sens large est la pente de la 
droite de régression des valeurs génotypiques (moyenne des clones) sur les valeurs 
phénotypiques (têtes de clone). Avec cette méthode, on retrouve bien que l'héritabilité au sens 
large est la part du caractère « ( ... ) déterminé par le génotype ( .. . )» (Nyquist, 1991) ou encore 
« ( ... ) le degré de détermination du phénotype par le génotype (% de la variance génétique dans 
la variance totale), ou le degré de confiance que l'on peut placer dans la valeur phénotypique 
comme estimateur de la valeur génétique( . . . )» (Gallais, 1990). 

• Régression parents-descendants : L'héritabilité au sens strict est la pente de la droite de 
régression de la moyenne des enfants sur la valeur moyenne des deux parents (Falconer, 1989 ; 
Nyquist, 1991); si un seul des deux parents est connu, l'héritabilité au sens strict est le double de 
la pente de la droite de régression. 

4. 2. 3 Méthodes impliquant l'analyse de la variance à effets aléatoires - P /ans de croisements 

Ces méthodes ont été très largement décrites par différents auteurs (Cockerham, 1963 ; Mather et 
Jinks, 1971 ; Gallais, 1990; Cilas, 1995). 

* Plans de croisements à un seul facteur : 
• BIP's1 ou « single pairs»: ce plan de croisement est le plus simple. Des génotypes sont 

tirés au hasard et croisés entre eux au hasard. Il n'y a qu'un facteur à effet aléatoire étudié : 
l'effet famille. Dans le cas général, ce dispositif permet de donner une valeur qui est un majorant 
de l'héritabilité au sens strict et un minorant de l'héritabilité au sens large. Dans le cas particulier 
où les parents sont fixés (F=l), on peut estimer l'héritabilité au sens large. Un essai de 

1 BIP's = Randomly mated biparental progenies (Mather et Jinks, 1971) 



Premier Chapitre - Revue bibliographique 39 

comparaison de clones ou d'haploïdes doublés peut être considéré de la même façon qu'un plan 
BIP' s avec des parents fixés (Cilas, 1995). 

• Top-cross : un ensemble d'individus tirés au hasard est crmse a un seul «individu» 
souvent appelé testeur. Si le testeur est l'ensemble de la population (mélange pollinique), 
l'héritabilité au sens strict est estimée; si le testeur est un individu, un majorant de l'héritabilité 
au sens strict est estimé (Gallais, 1990). 

* Plans de croisements à deux facteurs : 
Dans ces cas, les héritabilités au sens strict et au sens large peuvent être estimées. 

• Plan hiérarchique ou North Carolina I : un certain nombre d'individus sont choisis et 
chacun est croisé à un ensemble d'individus tirés au hasard. 

• Plan factoriel ou North Carolina II : deux ensembles de parents sont tirés au hasard dans la 
population. Une grille de croisement systématique est réalisée entre les individus de ces deux 
ensembles. 

• Diallèle : un seul ensemble de parents est tiré au hasard dans la population et chaque 
individu de cet ensemble est croisé avec chacun des autres. 

D'autres plans de croisements peuvent être imaginés avec plus de facteurs (Cockerham, 1963 ; 
Gallais, 1990). Les plans peuvent être complets ou incomplets (Gallais, 1990 ; Cilas, 1995). La 
précision relative des estimations effectuées à partir de tels plans de croisements a été étudiée par 
Narnkoong et Roberds (1974). 

4.3 Conditions d'application des méthodes d'estimation 

4. 3. J Analyse de la variance à effets aléatoires-Plans de croisements 

• D'un point de vue statistique, les conditions d'application de l'analyse de la variance à 
effets aléatoires sont les suivants (Dagnélie, 1970) : distribution normale des populations et 
égalité des variances (homoscédasticité). L'analyse de la variance est toutefois robuste. Pour 
Dagnélie (1970), « ( . . . )il suffit en pratique d'éviter d'employer l'analyse de la variance lorsque 
les distributions des populations - parents sont très différentes des distributions normales 
( distributions en i ou en j par exemple), et lorsque ces distributions sont de formes fort 
différentes d'une population à l'autre ( . .. ) ». Le même auteur indique que l'inégalité des 
variances influence peu l'analyse de la variance, sauf si les échantillons des populations sont 
d'effectifs inégaux. 

• Du point de vue du modèle génétique, de nombreuses conditions doivent être respectées 
(Cockerham, 1963; Mather et Jinks, 1971 ; Gallais, 1990; Nyquist, 1991). Mitchell-Olds et 
Rutledge (1986) les résument comme suit : 

1 °) Hérédité disomique, 
2°) pas de corrélation entre génotype et environnement, 
3°) Pas de linkage ou de déséquilibre de liaison, 
4°) Parents de même niveau de consanguinité, 
5°) Apparentés non consanguins, 
6°) Apparentés représentant des membres tirés au hasard d'une population de référence non 

consangume, 
7°) Pas de sélection, mutation, migration ou appariement préférentiel, 
8°) Compétition entre apparentés n'excédant pas celle attendue de façon aléatoire. 
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La condition 1 °) exclut les effets réciproques ou suppose qu'ils sont pris en compte ( croisements 
réciproques). Les conditions 2°), 5°), 6°), 7°) et 8°) peuvent être respectées en choisissant 
correctement les parents , en contrôlant les fécondations et en utilisant des dispositifs randomisés 
pour les essais. La condition 3°) est la plus délicate car l'absence de déséquilibres de liaison est 
difficile à contrôler (Cockerham, 1963 ; Mitchell-Olds et Rutledge, 1986; Nyquist, 1991 ;). La 
condition 4°) est importante en particulier pour les populations naturelles (Mitchell-Olds et 
Rutledge, 1986). 

Il faut souligner avec Cockerham (1963) que l'absence de consanguinité pour les apparentés 
n'implique pas que les parents soient non consanguins. 

4.3.2 Régressions 

• D'un point de vue statistique, les conditions à remplir pour appliquer une régression sont 
(Dagnélie, 1970) : normalité des variables dépendantes (génotypes ou descendances) et 
indépendantes (phénotypes ou moyennes des parents), normalité des valeurs résiduelles et 
indépendance entre les valeurs résiduelles et la variable indépendante. 

• Au niveau génétique, les conditions d'application de la régression sont identiques à 
l'analyse de la variance à deux exceptions près. La condition d'absence d'équilibre de liaison 
n'est pas nécessaire (Cockerham, 1963 ; Nyquist, 1991). Il n'est pas nécessaire non plus que les 
parents (ou les clones) soient tirés au hasard dans la population de départ (Nyquist, 1991). En 
revanche, il faut supposer qu'il n'y a pas de covariances environnementales entre parents et 
descendants ( ou entre clones et têtes de clone) (Nyquist, 1991). 

4.4 Prise en compte effective des conditions d'application 

Sauf exceptions (Foster et al, 1984; Mitchell-Olds et Bergelson, 1990; Montagnon et al, 1993a; 
Leroy et al, 1994; Dieters et al, 1996; Bonnin et al, 1997; Cilas et al, 1998; Durel et al, 1998; 
de Souza et al, 1998), il est rarement fait explicitement allusion aux conditions d'application des 
modèles statistiques dans la littérature rapportant l'estimation de paramètres génétiques. Lorsque 
les conditions ne sont pas remplies, une transformation de variable est appliquée : logarithme 
(Foster et al, 1984; Leroy et al, 1994), « Box and Cox» (Mitchell-Olds et Bergelson, 1990; de 
Souza et al, 1998) ou encore « probit transformation » dans le cas de caractères qualitatif à seuil 
(« Threshold caracters ») (Dieters et al, 1996). Parfois, une correction des variables par la 
méthode de l'analyse de la covariance de Papadakis (1937) est suffisante pour remplir les 
conditions, comme cela a été montré sur le cacaoyer (Brun et al, 1997). 

La grande majorité des études en génétique quantitative ne mentionne pas la vérification des 
conditions d'application du modèle génétique. Elles sont implicitement considérées comme 
vérifiées. De même, la valeur du coefficient de consanguinité n'est presque jamais précisée. Sa 
valeur peut être déduite de l'expression des covariances en fonction des variances génétiques 
d'additivité et de dominance donnée par les auteurs. En règle générale, le coefficient de 
consanguinité est égal à O ou 1 selon que l'espèce étudiée est allogame ou autogame. Toutefois, 
certains travaux discutent du choix du coefficient de consanguinité : Mitchell-Olds et Bergelson 
(1990), Dieters et al (1996), Bonnin et al (1997), Cilas et al (1998), Durel et al, 1998, de Souza 
et al (1998). Tous ces travaux ont un point commun. Ils traitent d'espèces ou de populations pas 
ou peu sélectionnées telles que le « Slash pine » Pinus elliottii (Dieters et al, 1996), les 
populations naturelles d'Jmpatiens capensis (Mitchell-Olds et Bergelson, 1990) ou de Medicago 
truncatula (Bonnin et al, 1997) ou de plantes pour lesquelles la réalisation de plans de 
croisements est difficile telles que le pêcher ( de Souza et al, 1998) ou le pommier (Dure) et al, 
1998). On retrouve également C. arabica (Cilas et al, 1998), autogame, dont certaines 



Tableau 5 - Héritabilités estimées pour différents caractères de C. canephora 

Héritabilité 
Caractère Sens strict Sens larg~. Famille Dispositif ,, Référence 

Rendement 0,38 Factoriel Leroy et al , 1994 
. 0,57 Haploides doublés Lashermes et al , 1994b 

.9 ,59 Single pair Ravohitrarivo, 1980 
0 94 Single pair Leroy et al 1997a 

Diamètre collet 0,19-0,35 Factoriel+ Top-cross+Diallèle Leroy et al, 1994 
0,42 Haploides doublés Lashermes et al , 1994b 
0 00 Single pair Ravohitrarivo 1980 

Hauteur des arbres 0 31-0 48 Factoriel+ Top-cross+Diallèle Leroy et al 1994 

Encombrement 0 53 Factoriel Leroy et al 1994 

Nombre d'entre-nœuds orthotropes 0,22-0,65 Top-cross+Diallèle Leroy et al , 1994 
et plagiotropes 

Longueur des entre-nœuds 0,45-0,54 T op-cross+Diallèle Leroy et al , 1994 
ortho et plagiotropes 

1 

Taille des grains 0, 15-0,36 Factoriel Leroy et al , 1994 
0,73 Factoriel Montagnon et al, 1998a 

0,84 Single pair Ravohitrarivo 1979 

Rendement café marchand 0,70->1 Factoriel Leroy et al , 1994 
1 00 Factoriel Montaanon et al 1998a 

Caféine Transmission additive Charrier et Berthaud, 1975 
0,33 0,76 Diallèle Le Pierres, 1988 
0 80 Factoriel Montaanon et al 1998a 

Matière grasse 0,74 Factoriel Montagnon et al , 1998a 
Trigonellines 0,38 "" "" "" "" 
Acides chlorigéniques 0,36 "" "" tttt '"' 
Saccharose 0, 11 "" "" "" "" 

Sensibilité à la rouille orangée Ologogénique Divers Montagnan et al , 1994 
Polygénique Diallèle Berthaud et Lourd, 1982 
Polvaéniaue Haploides doublés Lashermes et al 1994b 

Sensibilité au scolyte des branchettes Oligogénique Essai clonai Montagnon et al 1993b 

Sensibilité à la sécheresse .. Transmission additive Divers Montagnon et Leroy, 1993 



Premier Chapitre - Revue bibliographique 41 

populations actuellement en sélection sont spontanées ou sub-spontanées (Montagnan et 
Bouharmont, 1996). 

Ceci est en parfait accord avec la revue bibliographique de Mitchell-Olds et Rutledge (1986) qui 
insiste sur la spécificité des populations naturelles. Dans de telles populations, les auteurs 
insistent sur le fait que « ( ... ) les études en génétique quantitative peuvent être particulièrement 
difficiles car beaucoup d'aspects de l'histoire et de la reproduction des plantes peuvent biaiser 
les estimations des paramètres de génétique quantitative .( ... )» En effet, les populations en 
sélection de la plupart des espèces cultivées telles que le maïs, le blé ou le colza, sont souvent 
créées par les améliorateurs eux-mêmes à partir de générations d'autofécondations ou plans de 
croisements adaptés à la création de synthétiques (Gallais, 1990). Les structures génétiques de 
ces populations sont donc parfaitement maîtrisées, puisque voulues. Un exemple de cette 
maîtrise sur le maïs est l'utilisation de populations créées pour être consanguines (F=l) ou non 
consanguines (F=0) à partir de populations d'origine identique pour étudier les phénomènes 
d'épistasie (Eberhart et al, 1966; Silva et Hallauer, 1975). La structure génétique des 
populations naturelles doit quant à elle être évaluée, car elle est le résultat de forces biologiques 
non contrôlées par l'améliorateur. 

4.5 Héritabilités et corrélations chez C. canephora 
Bouharmont et al (1986) ont étudié au Cameroun un essai diallèle triangulaire comportant huit 
clones parents. Tous les caractères étudiés (morphologiques, de vigueur, de production, 
technologiques et de sensibilité au scolyte des baies et à l'anthracnose des feuilles) ont une 
transmission fortement additive. Il y a un effet toujours très hautement significatif de l' Aptitude 
Générale à la Combinaison (AGC) et un effet non significatif de l' Aptitude Spécifique à la 
Combinaison (ASC). Tous les clones étudiés sont du groupe Congolais SG2. La prédominance 
des effets d'additivité a également été montrée à partir de l'étude de croisements impliquant des 
haploïdes doublés (Lashermes et al, 1994a). 

Les principales héritabilités disponibles dans la littérature sont récapitulées au tableau 5. 

Leroy et al (1994) ont montré que l'héritabilité au sens strict de la production était moyenne 
(0.38) à partir d'un essai factoriel (2 Guinéens * 5 Congolais SG2) et que l'héritabilité au sens 
strict des premières années de production (1 et 2) était supérieure à celle des années suivantes (3 
et 4) : > O. 7 et < 0.2 respectivement. L'héritabilité au sens large de la production a été estimée à 
0,57 à partir de 120 haploïdes doublés issus d'un génotype (Lashermes et al, 1994b); 
Ravohitrarivo (1980) obtient une valeur très proche à 0,59. Dans deux essais comportant 16 et 21 
familles dont les effectifs variaient de 50 à 100, l'héritabilité au niveau des moyennes familiales 
de la production a été estimée à 0,94 et 0,95 (Leroy et al, 1997). 

La vigueur des arbres mesurée par le diamètre au collet à deux ans ou le diamètre de la canopée à 
deux ou quatre ans ont des héritabilités au sens strict comprises entre 0.20 et 0.53 , estimées à 
partir d'un essai factoriel (2 Guinéens * 5 Congolais SG2) et d'un top-cross (1 Congolais SG2 * 
21 Guinéens) (Leroy et al, 1994). La hauteur des arbres à deux ans présente une héritabilité 
comparable alors que l'encombrement (diamètre de l'arbre sur la ligne de plantation à 4 ans) est 
un peu plus héritable. 

Les données architecturales telles que la longueur moyenne des entre-nœuds plagiotropes et 
orthotropes ont des héritabilités au sens strict presque toujours supérieures à 0.5, estimées à 
partir des mêmes essais que la vigueur (Leroy et al, 1994). 
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L'héritabilité au sens strict de la taille des grains est estimée entre 0.20 et 0.36 à partir d'un essai 
factoriel (2 Guinéens * 5 Congolais SG2) et de régressions parents-descendants (Leroy et al, 
1994). Montagnon et al (1998a: Annexe D) indiquent une héritabilité au sens strict de 0.73 pour 
la taille des grains à partir d'un essai factoriel (2 Congolais * 14 Guinéens). Rovohitrarivo 
(1979) aboutit à une valeur proche de celle de Montagnon et al (1998a: Annexe D) avec 0,80. 
Le rendement en café marchand a toujours des héritabilités très élevées (Leroy et al, 1994 ; 
Montagnon et al, 1998a: Annexe D). 

A partir d'un essai factoriel (2 Congolais SG2 * 14 Guinéens), Montagnon et al (1998a: Annexe 
D) ont trouvé une héritabilité au sens strict forte pour les teneurs en caféine (0.80) et acides gras
(O. 74), intermédiaires pour les teneurs en trigonellines et acides chlorogéniques (0.3 8 et 0.36) et
faible pour la teneur en sucrose (0.11). De précédentes études avaient déjà indiqué une forte
additivité pour la transmission de la teneur en caféine (Charrier et Berthaud, 1975 ; Le Pierres,
1988).

La sensibilité à la rouille orangée est un caractère jugé parfois oligogénique (Montagnon et al, 
1994) et parfois polygénique (Berthaud et Lourd, 1982; Lashermes et al, 1994b). L'existence 
probable de plusieurs races de rouille en Côte d'Ivoire (Berthaud et Lourd, 1982 ; Holguin et al, 
1993 ; Montagnon et al, 1994) pourrait expliquer ces résultats divergents. La sensibilité au 
scolyte des branchettes semble être oligogénique (Montagnon et al, 1993a). La transmission de 
la sensibilité à la sécheresse apparaît essentiellement additive (Montagnan et Leroy, 1993). 

Leroy et al (1994) ont trouvé des corrélations génétiques entre le rendement et la vigueur 
dépendantes du degré de compétition observée dans les essais : forte corrélation en cas de faible 
compétition et inversement. En revanche, aucune corrélation génétique significative n'a été 
relevée entre le rendement et la taille des grains ou tout autre composé biochimique (Montagnon 
et al, 1998a: Annexe D) ni entre le rendement et la sensibilité à la rouille (Montagnon et al, 
1994), même si dans ce dernier cas une corrélation environnementale positive significative est 

décelée. 

Dans la plupart des études mentionnées pour l'estimation de l'héritabilité chez C. canephora, les 
conditions d'applications du modèle statistique sont prises en compte. Lorsque la normalité et 
l'égalité des variances ne sont pas observées, une transformation logarithmique (Leroy et al, 
1994) ou une correction par la covariable de Papadakis (Montagnon et al, 1993a) sont 
appliquées. En revanche, les conditions d'application du modèle génétique sont peu discutées. Le 
coefficient de consanguinité est tacitement considéré égal à O (Le Pierres, 1988 ; Leroy et al, 
1994; Montagnon et al, 1998a: Annexe D), compte tenu de l'allogamie stricte de C. canephora. 
Les dispositifs ayant conduit à l'estimation de l' héritabilité de la production présentent en 
général un faible nombre de parents (<10). 

5 Estimation des gains génétiques 

5.1 Expression générale du gain génétique 

5.1.1 Définitions de base - Héritabilité réalisée

Différentes méthodes permettent de prédire la valeur génotypique ou des enfants d'un ensemble 
d'individus ou de familles (voir 4. p. 34). Il est alors possible d'estimer la moyenne de ces 
valeurs prédites pour un sous-ensemble d'individus ou de familles, en particulier d'un sous
ensemble sélectionné. Le gain génétique est défini comme la différence entre la moyenne des 
valeurs génotypiques ou des enfants du sous-ensemble sélectionné et la moyenne génotypique 
(=phénotypique) de la population de départ (sans sélection). 
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Dans le cas général, pour une distribution normale des valeurs phénotypiques, l'expression du 
gain génétique ~G, ou R (pour« Réponse à la sélection»), est la suivante (Falconer, 1989): 

avec h2 = héritabilité 
Ps = Moyenne phénotypique des individus sélectionnés 
P = Moyenne phénotypique de la population sans sélection 
S = Ps - P. = Différentiel de sélection 

L'héritabilité utilisée est celle qui correspond aux unités sélectionnées (individuelles ou 
moyennes familiales) et aux valeurs prédites (génotypiques ou des enfants). 
En divisant et multipliant par l'écart-type de la population de départ (o), ~Gpeut s'écrire : 

~G = h2 o (Ps -P.)/ a= i h2 o 

i est le différentiel de sélection standardisée ou intensité de sélection (Falconer, 1989). 
L'intensité de sélection est directement reliée au taux de sélection -c . En effet, i est la moyenne 
des individus d'une distribution normale standardisée retenus pour un taux de sélection -c. 
Le gain génétique attendu dépend donc bien sûr de l'intensité de la sélection et de l'héritabilité ; 
mais également de la variation observée pour le caractère dans la population de base dont 
témoigne a . Ce paramètre est trop souvent négligé lorsqu'il s'agit d'évaluer la capacité de 
réponse à la sélection d'un caractère (Houle, 1992). Sans variation dans la population, une 
héritabilité élevée sera de peu d'utilité pour la sélection ; inversement, si la variation est grande, 
la sélection sera possible même avec une faible héritabilité. 

Dans certaines situations, le gain génétique peut être déduit de l'observation des unités 
sélectionnées. Il est alors possible de déterminer a posteriori une héritabilité, appelée héritabilité 
réalisée1 (Falconer, 1989). 

h2rea = ~G / S 

Dans le cas de la prédiction de la valeur des enfants sur plusieurs cycles de sélection, Hill (1972) 
donne différentes expressions possibles de l'héritabilité réalisée. 

5.1. 2 Cas général 

L'écriture classique du gain génétique fait intervenir l 'héritabilité. Cette écriture est directement 
utilisable dans des cas simples : sélection clonale sans structure familiale, sélection 
massale ... Dans le cas de sélection combinée individu-famille ou plus complexe (utilisation de 
plans de croisements), la notion d'héritabilité est discutable, comme cela a été mentionné 
précédemment2

. Il faut alors d'abord établir la distribution des valeurs prédites, puis estimer le 
gain génétique directement à partir de cette distribution : 

~G=G -G =i 0G s . 

avec Gs = Moyenne des valeurs prédites du sous-ensemble sélectionné 
G. = Moyenne génotypique (= phénotypique) de la population de départ 

1 L'héritabilité réalisée doit toujours être entendue comme réalisée après une sélection. En effet, dans une certaine 
mesure, les héritabilités estimées par régression linéaire entre clones et têtes de clones ou entre parents et 
descendants sont également des héritabilités réalisées, mais sans sélection 
2 Gallais (1977, 1990) introduit les notions d'héritabilité généralisée et d'héritabilité multivariable. 
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a0 = Ecart-type des valeurs prédites 

En standardisant la distribution des valeurs prédites, la réponse à la sélection devient tout 
simplement l'intensité de sélection (Baradat et al, 1995). 

5.2 Cas des sélections récurrentes 

Dans les cas précédents, la valeur des enfants était prédite à partir de la valeur phénotypique du 
ou des parents (type sélection massale). Dans le cas général des sélections récurrentes, la valeur 
des enfants est prédite à partir d'une valeur en test (Gallais, 1977, 1978). Toutes les formes de 
tests sont envisageables : phénotype simple (sélection massale), descendances de demi-frères, de 
pleins-frères, avec un testeur constant .... Dans tous les cas, deux gains génétiques peuvent être 
définis (Gallais, 1977) : le gain génétique pour la valeur propre de la ou des populations et le 
gain génétique pour la valeur variétale. C'est le deuxième qui intéresse le plus le sélectionneur. 
La valeur variétale étant la valeur moyenne des variétés pouvant être obtenue à partir de la 
population améliorée. Dans le cas général de la sélection récurrente intra-population, le gain 
génétique pour la valeur variétale s'écrit : 

f::.G = i0cov1M 
✓VART 

avec V ART= variance phénotypique des valeurs en test 
covTM= covariance entre la valeur en test des parents et la valeur de leurs enfants 
8 = 1 ou 2 selon que la sélection porte sur un ou deux sexes. 

Pour la sélection récurrente réciproque sur testeurs issus de chacune des populations A et B, le 
gain génétique porte sur la valeur en croisement avec le testeur de la population réciproque et 
non pas sur la valeur variétale définie plus haut. L'expression devient pour une sélection sur les 
deux sexes (Gallais, 1978) : 

f::.G = ÎA cov T AMAs + is COV T sMsA 

.JVARTA .JvARTs 

avec iA et iB = intensité de sélection appliquée aux populations A et B respectivement 
covTAMAB = covariance entre la valeur des parents de la population A en croisement avec 
le testeur de la population B et la valeur moyenne des enfants de A en croisement avec B. 
covT EMBA= covariance entre la valeur des parents de la population B en croisement avec 
le testeur de la population A et la valeur moyenne des enfants de B en croisement avec A. 
V ART A et V ART B = variance phénotypique des valeurs en test de A et B respectivement. 

Le gain génétique intra-population, population A par exemple, peut s'écrire (Gallais, 1978) : 

f::.G = iAcovTAMAA 

.JVARTA 

avec covTAMAA = covariance entre la valeur des parents de la population A en croisement 
avec le testeur de la population B et la valeur moyenne des enfants de A. 
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Gallais (1978) montre qu'en l'absence de super-dominance, cov TAMAA, et donc le gain 
génétique sur la valeur propre des populations, est toujours positif. En revanche, cov T AMAA 
peut être négatif en cas de superdominance. 

5.3 Sélection par niveaux indépendants et sélection par index 

Plusieurs critères de sélection peuvent être pris en compte simultanément lors de la sélection. Il 
existe deux grands types de sélection multicaractère simultanée1 

: 

• La sélection par niveaux indépendants : un seuil de sélection est fixé pour chaque 
caractère ; sont retenus les individus supérieurs pour chacun des seuils, 

• La sélection par index : un index I est construit comme une combinaison linéaire des 
valeurs prédites Gq des q caractères à sélectionner. 

Du point de vue du sélectionneur, « l'index est la traduction de l'idéotype du type de plantes 
sélectionnées» (Gallais, 1990). Les expressions des gains génétiques sur l'index et sur chaque 
caractère sont données par Gallais (1990) et Baradat et al (l 995). Les coefficients aq sont 
obtenus selon trois grands groupes de méthodes (Baradat et al, 1995) : 

• Maximisation d'une fonction économique : cela suppose de connaître le poids 
économique de chaque caractère (ce qui n'est pas toujours possible), 

• Recherche de progrès génétiques par caractère fixés a priori : il s'agit alors de résoudre q 
équations à q inconnues. C'est l'équivalent de la méthode des gains désirés (Gallais, 1990). 

• Choix de coefficients a posteriori au vu de l'évolution des progrès génétiques: cette 
méthode s'apparente à la méthode par tâtonnements décrite par Gallais (1990). On fait varier les 
coefficients jusqu'à trouver un jeu aboutissant à des gains génétiques jugés satisfaisants pour 
chaque caractère. 

La sélection par index a été notamment appliquée au cacaoyer (Cilas et al, 1995), au palmier à 
huile (Soh et al, 1994 ; Verschave et Citas, 1995) ou encore à l'eucalyptus (Baradat et al, 1995). 

5.4 Influence de l'interaction génotype-environnement- Compétition 

Les modèles de génétique quantitative supposent généralement l'absence d'interactions 
génotype-environnement. Cependant, si de telles interactions existent effectivement, les gains 
génétiques peuvent être mésestimés (Namkoong et al, 1966; Nyquist, 1991). 
Les interactions génotype-environnement interviennent parfois au niveau du macro
environnement spatial ou temporel : 

• Spatial si la performance relative d'une variété dépend du site. En général, une étape de 
sélection multilocale permet de contrôler ce type d'interaction (Namkoong et al, 1966). La 
valeur phénotypique peut également être considérée comme prédictrice de la valeur dans un 
autre site et le problème revient à une sélection à partir de caractères prédicteur (Gallais, 1990). 

• Temporelle si la variation environnementale considérée correspond aux conditions, 
climatiques ou phytosanitaire, d'une année sur l'autre. Dans ce cas, en amélioration des plantes 
pérennes, on travaille sur le cumul (ou la moyenne) des observations sur plusieurs années. C'est 
souvent le cas de la production2

. 

1 La prise en compte de différents caractères peut ne pas être simultanée : sélection tandem (un critère par cycle de 
sélection) et sélection parallèle (un axe de sélection récurrente par caractère avec recombinaison des populations 
après un certain nombre de cycles). 
2 En génétique animale, Falconer (1989) introduit la notion de répétabilité qui prend en compte l'ensemble des 
observations réalisées dans l'espace et dans le temps. 
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Les interactions génotype-environnement interviennent également au niveau du micro
environnement. Celui créé par les voisins peut aboutir à la compétition. La compétition entre 
plantes influence essentiellement la prédiction de la valeur individuelle (Gallais, 1975). Les 
conséquences peuvent être observées à deux niveaux 

}"" la valeur individuelle au niveau du dispositif expérimental peut être biaisée par la 
compétition des proches voisins, 

}"" en supposant une prédiction correcte des valeurs individuelles au niveau du dispositif 
expérimental, la mise en culture des génotypes sélectionnés peut conduire à des conditions de 
compétition exacerbée par rapport à celles de l'essai ayant servi à effectuer la sélection. Les 
gains génétiques observés pourront alors être inférieurs à ceux prédits (Namkoong et al, 1966 ; 
Gallais, 1975 ; Correl et Anderson, 1983). De telles compétitions inter-variétales ont été 
particulièrement étudiées pour les plantes fourragères (Gallais, 1975), mais aussi pour le blé 
(Clarke et al, 2000) ou des plantes pérennes des régions tempérées (Corre! et Anderson, 1983) et 
tropicales, telles que le cacaoyer (Glendinning et Vernon, 1965) et le palmier à huile (Nouy et al, 

1990). 

Dans le cas de compétition, Gallais (1975, 1977) propose trois solutions : 
}"" sélectionner en plantes isolées selon un index d'adaptation à la compétition, 
}"" sélectionner pour la valeur individuelle en présence de compétition, 
}"" utiliser une méthode de sélection sur descendance ou de sélection familiale (adaptées en 

cas de faible héritabilité individuelle). 

L'aptitude à la compétition d'un génotype peut être quantifiée par un effet partenaire (= 
influence sur les voisins) et un effet producteur (= réaction à l'effet partenaire des voisins) 
(Gallais, 1975). Dans la théorie, l'analyse génétique de ces effets nécessite la mise en place 
d'essais spécifiques basés sur la comparaison de mélanges variétaux binaires, souvent organisés 
selon une grille de confrontation de type diallèle (Gallais, 1970). De tels essais, envisageables 
sur des plantes annuelles peu encombrantes, sont lourds à mettre en place sur des plantes 
pérennes. Il faut alors profiter des essais variétaux pour évaluer les effets de compétitions, même 
si ce n'est pas leur objectif premier. La solution passe alors par l'utilisation de covariables 
supposées a priori corrélées aux effets de compétition. Certains auteurs proposent d'utiliser 
comme covariable la moyenne observée (Kempton, 1982) ou la moyenne des effets variétaux 
(Draper et Guttman, 1980) des blocs plus proches voisins. En foresterie, cette covariable est le 
plus souvent la hauteur de l'arbre qui est aussi le caractère cible de la sélection (Correll et 
Anderson, 1983). L'angle entre l'horizontal et l'axe passant par l'apex de l'arbre et celui de son 
voisin peut également être mesuré (Magnussen, 1989). La pertinence de la covariable est 
démontrée a posteriori. 

Lorsque les parcelles élémentaires comprennent plus d'un individu, la compétition peut être 
évaluée en comparant la production des arbres intérieurs de cette parcelle à la production de la 
parcelle entière, y compris les arbres extérieurs (Glendinning et Vernon, 1965 ; Nouy et al, 

1990). 

5.5 Gains génétiques et interactions génotype-environnement chez C. 
canephora 

5.5. l Gains génétiques 

Peu de résultats sont disponibles dans la littérature concernant les gains génétiques chez C. 
canephora. D'une façon très générale, Cramer (1957) mentionne un progrès de 50 % du à la 
sélection en Indonésie sur une vingtaine d'année. Dans l'ex-Congo Belge (actuelle République 
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Démocratique du Congo), le rendement serait passé de 250 à 1000 Kg de café marchand par 
hectare et par an en un peu plus de 25 ans (Capot, 1962). Ce gain de 300 % s'explique 
certainement par la faiblesse moyenne du matériel de base, sauvage, de l'ex-Congo Belge; en 
Indonésie, les graines envoyées d'Afrique Centrale avaient vraisemblablement été récoltées sur 
les arbres les plus performants, introduisant donc déjà un début de sélection (Cramer, 1957). La 
Côte d'Ivoire a commencé la sélection de C. canephora notamment sur la base de nombreuses 
variétés introduites (Montagnon et al, 1998b ). En considérant une population de départ moyenne 
produisant 1150 Kg de café marchand par hectare et par an, Capot (1977) indique en 15 ans un 
gain de 110 % pour les clones et de 60 % pour les descendances contrôlées. 

Leroy et al (1997) ont étudié de façon approfondie les gains génétiques estimés pour la 
production de C. canephora dans le cadre de la sélection récurrente réciproque conduite en Côte 
d'Ivoire. Sur trois essais de descendances, certaines produisaient jusqu'à 20 % en plus du 
meilleur témoin clonai ( clone commercialisé). Six combinaisons hybrides ont été retenues après 
une sélection par niveau indépendants sur la production, la taille des grains et la sensibilité à la 
rouille orangée. Une sélection individuelle a été réalisée grâce à un index de sélection combinée 
individus-famille. Des coefficients positifs ont été attribués à la production et la vigueur en jeune 
âge (estimée par le diamètre au collet à 30 mois) et un coefficient négatif a été attribué au 
diamètre de la canopée à 4 ans afin de sélectionner des arbres peu encombrants. Les gains 
génétiques estimés par rapport à la moyenne des descendances pour un taux de sélection de 5 % 
étaient importants pour le rendement ( + 65 et +91 % ), modérés pour la vigueur en jeune âge ( + 14 
et +18%) et négatifs ou faibles pour le diamètre de la canopée (-1,5 et +11%). Le gain génétique 
pour le rendement lié à la sélection des combinaisons hybrides est de 60 % en moyenne. Dans 
tous les cas, les auteurs ont vérifié la distribution normale de l'index ou des valeurs 
phénotypiques avant de déterminer les gains génétiques. 

5. 5. 2 Interactions génotype-environnement 

Les interactions entre génotypes et environnement (années, lieux) ont été étudiées pour la 
sensibilité à la rouille orangée (Holguin et al, 1993; Montagnon et al, 1994) et pour la taille des 
grains (Charmetant et Leroy, 1986; Charrier et Berthaud, 1988). Peu d'études sont disponibles 
concernant la production. Il est noté que trois (Charrier et Berthaud, 1988) ou deux (Leroy et al, 
1994) années de récoltes peuvent être suffisantes pour estimer la production d'un cycle (5 ans) . 

Les interactions génotypes-lieu pour la production sont souvent importantes (Charrier et 
Berthaud, 1988), ce qui s'est traduit par des recommandations de différents mélanges clonaux 
selon les régions, au Cameroun (Bouharmont et Awemo, 1979) ou en Côte d'Ivoire (Capot, 
1977). 

Montagnon et al (2000 : Annexe E) ont démontré l'existence d'interactions génotype
environnement pour la production en Côte d'Ivoire à travers l'étude de 9 parcelles d'un essai 
clonai multilocal de 16 clones réparties sur l'ensemble de la zone caféière ivoirienne. Le degré 
de saturation des sols ainsi que le précédent cultural jouent un grand rôle dans la structuration de 
l'interaction. Toutefois, les auteurs ont pu identifier un certain nombre de variétés productives et 
stables sur l'ensemble de la zone. 

La relation générale entre densité de plantation et méthodes de taille des caféiers a été 
globalement étudiée (Cestac et Snoeck, 1982). La compétition intervariétale chez C. canephora 
n'a été que récemment mise en évidence (Montagnon et al, 2001 : Annexe B). 
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6 Conclusions 
En conclusion de cette revue bibliographique, on relèvera trois spécificités maJeures liées à 
l'étude de C. canephora: 

1) La mise en culture relativement récente de C. canephora (depuis une centaine d'années) et 
l'historique de la sélection impliquent que les populations de C. canephora disponibles pour 
la sélection sont de trois types : 

• populations sauvages non sélectionnées par l'homme, 
• populations améliorées à travers une sélection massale certainement sévère effectuée 

par les premiers caféiculteurs, 
• populations issues de la sélection, largement recombinées. 

Les limites entre ces trois types de populations ne sont pas toujours nettement marquées. 

2) Toutes ces populations se répartissent dans cinq groupes génétiques correspondant à deux 
pools: 

• le pool Guinéen (1 groupe) 
• le pool Congolais ( 4 groupes) 

3) Les caractéristiques biologiques de C. canephora, espèce strictement allogame facile à 
reproduire végétativement, rendent possible la création de variétés soit clonales (boutures) 
soit hybrides de clones (semences). Les semences sont plus faciles à distribuer mais, jusqu'à 
la SRR, produisaient nettement moins que les clones. Une question de fond sera donc de 
savoir quel peut être le gain génétique supplémentaire apporté par la sélection clonale par 
rapport à la sélection d'hybrides de clones. 

En fonction de ces remarques, le premier objectif du présent travail sera de déterminer les 
paramètres nécessaires à l'appréciation de la valeur génétique chez C. canephora en retenant 
que: 

• les populations en sélection doivent d'abord être étudiées sous l'angle de la génétique 
des populations. Il s'agira en effet de vérifier qu'elles remplissent les conditions requises pour 
l'application de modèles génétiques en vue d'évaluer des paramètres tels que les héritabilités ou 
les corrélations génétiques. 

• une attention particulière mérite d'être apportée à l'héritabilité au niveau des 
moyennes familiales d'une part, et individuelle intra-famille d'autre part. Ces deux héritabilités 
sont en effet les plus appropriées pour évaluer le progrès génétique apporté par la sélection 
clonale par rapport à la sélection d'hybrides. 

Le deuxième objectif sera de dresser le bilan du premier cycle de SRR. En particulier, seront 
évalués: 

• l'efficacité de la méthode de test intergroupe sur testeurs individuels, 
• le potentiel de chaque groupe génétique pour l'amélioration de C. canephora, 
• les gains génétiques en terme d'amélioration des populations de base de la SRR, 
• les gains génétiques en terme de sorties variétales. 

L'objectif final sera bien entendu de définir les futures stratégies de sélection en fonction des 
résultats obtenus. 



Deuxième Chapitre 

Méthodologies de base 





Deuxième Chapitre - Méthodologies de base 49 

DEUXIEME CHAPITRE - METHODOLOGIES DE BASE 

Après la revue bibliographique du premier chapitre, deux objectifs se dégagent pour notre 
travail: l'estimation des paramètres génétiques nécessaires à l'évaluation de la valeur génétique 
dans le contexte spécifique de C. canephora et l'analyse du premier cycle de SRR en vue de 
préparer et d'adapter les cycles suivants. 

Les méthodologies de base communes à ces deux thèmes sont présentées dans ce deuxième 
chapitre : obtention du matériel végétal, dispositif expérimental, techniques · culturales 
appliquées, évaluation des critères de sélection et vérification des conditions d'application de 
l'analyse de la variance. 

. 

Les méthodologies spécifiques seront décrites au moment de leur utilisation dans les troisième et 
quatrième chapitres. 

1 Obtention du matériel végétal 

1.1 Multiplication végétative des clones 

Des tiges orthotropes non aoûtées sont prélevées sur les arbres-mères et découpées en boutures 
comportant chacune un nœud. Chaque bouture est directement mise dans un sachet en plastique 
noir placé en atmosphère confinée sous un tunnel en gaine plastique (Charmetant, 1988). Le 
plant restera dans ce sachet jusqu'à son implantation en champ. L'élimination de la phase de 
repiquage réduit les risques de mélanges de différents génotypes. 

En Côte d'Ivoire, la mise sous tunnel des boutures s'effectue de mai à septembre pour une 
plantation en juin de l'année suivante (Annexe 1 ). Cela correspond donc à un élevage optimal de 
10 à 12 mois en pépinière. Toutefois, cette période peut être réduite jusqu'à sept mois. Ceci 
permet dans certains cas d'intégrer la production de l'année n pour choisir des arbres qui seront 
comparés dans des essais clonaux plantés en juin de l'année n+ 1. 

1.2 Obtention des hybrides de clones par pollinisation manuelle 

Les descendances hybrides sont obtenues à partir de pollinisations manuelles contrôlées. La 
technique n'a pratiquement pas varié depuis la description qu'en avait faite Capot (1964). Seule 
la castration a été abandonnée puisque l'auto-incompatibilité stricte de C. canephora a entre 
temps été démontrée (Berthaud, 1980). La pollinisation manuelle se décompose en trois étapes 
principales 
1) Les fleurs du parent retenu comme mâle sont récoltées la veille de leur ouverture et sont

entreposées en laboratoire. L'anthèse s'achève pendant la nuit et le pollen de ce parent mâle
est retiré des étamines le lendemain.

2) Dans le même temps, la veille de leur ouverture, les fleurs du parent retenu comme femelle
sont isolées grâce à la pose d'un manchon en tissu autour d'une ou plusieurs branches
fructifères. En général, un manchon est posé par combinaison hybride prévue.
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3) la pollinisation proprement dite est réalisée deux jours après le jour d'ouverture des fleurs. 
Ainsi, les risques de contamination par du pollen non désiré, lors de l'ouverture du manchon 
et du badigeonnage des fleurs avec le pollen souhaité, sont réduits. 

Les pollinisations manuelles ont lieu entre janvier et février. Les fruits correspondants sont 
récoltés à partir du mois d'octobre suivant et les graines sont immédiatement semées en germoir. 
Les semenceaux sont repiqués trois mois plus tard et peuvent être implantés en champ dès le 
mois de juin (voir Annexe 1). Environ dix-huit mois s'écoulent donc entre la pollinisation et la 
mise au champ du semenceau. 

Quelques vérifications par les marqueurs isoenzymatiques ont permis de montrer la conformité 
des combinaisons réalisées (données non publiées). Chaque année, jusqu'à 200 pollinisations 
contrôlées peuvent être réalisées. De 1984 à 1995, le taux de réussite 1 moyen des pollinisations a 
été de 70 %. Pour les pollinisations réussies, le ratio moyen entre le nombre de graines semées et 
le nombre de fleurs fécondées a été de 0,38. 

2 Dispositif expérimental 
Tous les essais sont installés selon un dispositif de randomisation totale de parcelles mono-arbre. 
Ce dispositif est adapté aux plantes arbustives en général et aux cacaoyers (Lotodé et Lachenaud, 
1988) ou aux caféiers (Charmetant et Leroy, 1990), en particulier. Ce dispositif permet une 
meilleure discrimination des objets en essai, tout en réduisant le nombre de répétitions 
nécessaires (Charmetant et Leroy, 1990). En contrepartie, ce dispositif requiert une gestion 
informatique rigoureuse et un surcroît de travail d'observation puisque tous les arbres sont 
évalués individuellement. 

Dans chaque essai, au moins deux témoins clonaux sont intégrés. Ce sont généralement les 
clones 126 et 461, vulgarisés en Côte d'Ivoire. L'analyse d'un réseau d'essai multilocal en Côte 
d'Ivoire a permis de montrer que le clone 461 est spécifiquement adapté aux sols saturés en 
bases échangeables (Montagnan et al, 2000 : Annexe E) qui constituent la majeure partie de la 
zone caféière ivoirienne. Il est très performant et rentre très vite en production sur ce type de sol. 
La même étude a indiqué que le clone 126 est très sensible à la fertilité du sol. En revanche, le 
clone 126 produit des gros grains: 16 grammes pour 100 grains à 12 % d'humidité (Capot, 
1977; Données non publiées). Il sert donc de témoin de référence pour la taille des grains. 

3 Techniques culturales appliquées 

3.1 Caractéristiques pédo-climatigues des sites et parcelles d'essai 

Le Centre National de Recherche Agronomique (CNRA) de Côte d'Ivoire dispose de cinq 
stations et sites de recherche principaux pour la sélection de C. canephora (Carte 3). La majorité 
des collections et des essais est située sur la station de Divo. Bingerville, Abengourou, San Pedro 
et Zagné servent essentiellement aux essais de confirmation multilocale. Des conventions 
passées avec I' ANADER2 permettent d'étendre le réseau des essais multilocaux aux localités de 
Maféré, Guessabo, Thyonlé, Soubré et Bongouanou (Carte 3). Enfin, dan:, le cadre du projet 
BAD-OUEST3, le réseau d'essais multilocaux a été étendu chez trois paysans, à Man, Duékoué 
et Danané. Les caractéristiques climatologiques et pédologiques disponibles de ces stations et 
sites sont données en Annexe 4 (voir également Snoeck et Duceau, 1978). 

1 Le taux de réussite est le pourcentage de combinaisons hybrides pouvant être testées au champ (minimum de 25-30 
plants) par rapport aux combinaisons réalisées 
2 AN ADER= Agence Nationale d' Appui au Développement Rural de Côte d'Ivoire 
3 Projet financé par la Banque Africaine de Développement 
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Globalement, les données climatiques des zones d'implantation des essais correspondent aux 
normes indiquées par Coste (1989) pour la culture de C. canephora. Dans toute la zone caféière, 
quatre saisons se succèdent : deux saisons des pluies, une grande (avril-juillet) et une petite 
(octobre-novembre) et deux saisons sèches, une grande (décembre-mars) et une petite (août
septembre). La pluviométrie moyenne est relativement faible, en particulier à Divo et 
Abengourou (1354 et 1340 mm/an en moyenne, respectivement). La grande saison sèche est 
souvent sévère à Abengourou où température et radiation sont plus élevées qu'ailleurs de 
décembre à mars. 

Deux grandes catégories de sol sont rencontrées dans la zone caféicole de Côte d'Ivoire : les sols 
saturés et les sols désaturés en bases échangeables (Snoeck et Duceau, 1978). Bingerville, San 
Pedro, Zagné et Maféré présentent des sols désaturés alors que les autres sites, dont Divo et 
Abengourou, sont sur des sols saturés (Annexe 4). A l'intérieur de ces deux grandes zones, une 
variabilité importante peut encore être rencontrée, comme c'est le cas sur la station de Divo 
(Annexe 4). Dans l'ensemble, les caractéristiques du sol correspondent aux normes indiquées par 
Snoeck et Snoeck (1988) (Annexe 4). Le pourcentage de potassium est toutefois souvent 
relativement faible et le pH peut atteindre des niveaux relativement bas, comme pour certains 
essais de la station de Divo. 

3.2 Densité et taille 

Cestac et Snoeck (1982) ont estimé la densité optimale pour la région du centre de la Côte 
d'Ivoire (où est situé Divo) à 1961 arbres par hectare à l'écartement de 3 mètres entre les lignes 
et 1,70 mètres entre les arbres sur une même ligne en rectangle. A cette densité, les arbres sont 
conduits sur trois tiges, correspondant à une densité de 5883 tiges par hectare. Pour les autres 
régions, et en attendant le résultat d'essais multilocaux, les auteurs suggèrent de maintenir la 
densité classique de 1333 arbres par hectare (3 m * 2,5 en rectangle) sur quatre tiges .. 

Afin de pouvoir observer le plus grand nombre possible d'arbres à l'hectare, tout en permettant 
un développement normal des caféiers, la plupart des essais de descendances ont été plantées à 
une densité de 2222 arbres par hectare (3 m * 1.5 m en rectangle) à raison de deux tiges par 
arbre, soit une densité de 4444 tiges par hectare. Certains essais clonaux ont été plantés à la 
densité de 1667 arbres par hectare sur 4 tiges, soit une densité de 6668 tiges par hectare. Densité 
et nombre de tiges par arbre seront donc précisés pour chaque essai étudié. 

3.3 Fertilisation et entretien 

Pour les essais de sélection, la règle générale est de suivre les formules et doses recommandées 
par la Recherche (IDEFOR, 1997). Dans les conditions de Divo (sols saturés), 100 Kg d'unité 
d'azote (N) par hectare et par an sont apportés sous forme d'urée. L'épandage est effectué pied 
par pied. Dans quelques (rares) cas, des analyses de sol ont permis d'établir une formule 
spécifiquement adaptée à la parcelle grâce à un programme informatique réalisé par l'IRCC 
(Snoeck et Jadin, 1990). 

Dans la réalité, entre 1990 et 1995, il a été très difficile de suivre les recommandations 
théoriques du fait des difficultés de fonctionnement liées à la crise des matières premières du 
début de cette décennie. Toutefois, les doses minimales d'engrais ont toujours été apportées afin 
d'obtenir une expression correcte des caractères sélectionnés. Dans ce contexte, la plantation 
intercalaire de légumineuses telles que le flemingia ou le glyricidia a été très utile pour apporter 
un minimum d'azote. Depuis 1995, l'épandage d'engrais s'est effectué conformément aux 
recommandations. 



Deuxième Chapitre - Méthodologies de base 52 

L'entretien des parcelles consiste essentiellement en un égourmandage, au minimum tous les 
trois mois, et en un désherbage alterné, manuel et chimique, tous les trois ou quatre mois. Les 
traitements phytosanitaires sont réalisés au coup par coup en fonction des attaques de termites, 
criquets, chenilles queue-de-rat ... Le traitement anti-scolyte des baies est effectué en routine 
selon un double traitement à 21 jours d'intervalle deux mois après la floraison principale à raison 
de 1000 g d'Endosulfan / ha/ traitement (Decazy et al, 1985). 

4 Evaluation des critères de sélection 

4.1 La production 

� La production a été évaluée arbre par arbre par le poids de cerises fraîches. Le produit 
vendu est le café marchand à 12 % d'humidité, obtenu après séchage et décorticage des cerises 
fraîches. Le ratio moyen Poids café marchand à 12 % d'humidité sur Poids de cerises fraîches est 
de 0,20 (Leroy, 1993). Le cumul sur deux années favorables est considéré comme suffisant pour 
évaluer correctement les objets en comparaison sur un cycle (5 ans) de production (Leroy et al,

1994). Par ailleurs, la corrélation entre la production du premier cycle et celle du deuxième cycle 
a été estimée sur un essai de descendances de Divo à 0,84 au niveau familial (13 familles) et à 
0,29 au niveau individuel (1752 individus). Ces corrélations s'élèvent à 0.96 et 0.74 
respectivement entre la production du premier cycle et le cumul de production des deux premiers 
cycles (Annexe 5). Toutes ces corrélations sont hautement significatives. Dans la majorité des 
essais étudiés dans ce travail, le cumul de production a été évalué sur les quatre premières années 
de production. 

Le nombre de répétitions nécessaire pour détecter des différences de 20 % de la moyenne de 
l'essai, au seuil de O .05, a été estimé à 54 pour les descendances hybrides et 40 pour les clones 
(Leroy et al, 1991 ). Pour la plupart des essais étudiés ici, les effectifs sont de ces ordres de 
grandeur. Ils seront précisés pour chaque essai. 

Dans l'ensemble de notre travail, le rendement sera exprimé en pourcentage du témoin clonai 
constant 461 présent dans tous les essais. L'unité commune à toutes les données de production 
sera To;.. Ceci permet de pouvoir comparer les valeurs obtenues d'un essai à l'autre. 

Pour avoir une idée de la production des hybrides ou clones étudiés en kilogrammes de café 
marchand par an et par hectare (Kg cm.ha-1.an-1), il suffit de retenir une valeur moyenne de 2000 
Kg cm.ha-1 .an-1 pour le clone 461 (Leroy, 1993; Montagnan et al, 2000: Annexe E ; 
Montagnan, données non publiées). 

� Le groupement de la maturité des fruits est un critère de sélection important pour la 
qualité du café produit et la facilité de la récolte (éventuellement mécanisée). Le groupement de 
la maturité peut s'appréhender à trois niveaux: groupement de la maturité des variétés à l'échelle 
d'une parcelle composée d'un mélange variétal, groupement de la maturité des arbres d'une 
même variété et groupement de la maturité des cerises d'un arbre. Deux variables permettent 
d'estimer ce groupement de la maturité pour chaque année de récolte: 

MA TUR = MAX(p;) 
1 

LPi 
i=l 
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I 

Lip; 
PRECO=.i=!.__ 

I 

LPi 
i=I 

Avec I = nombre total de passage de récolte (3 à 4 généralement) 
Pi = poids de récolte au 1-ème passage de récolte 

Les données individuelles de MATUR et PRECO indiquent, au niveau de chaque arbre, 
respectivement le degré de regroupement de la maturité et le caractère précoce ou tardif de la 
maturité. La variance intra-famille de PRECO donne une idée du groupement de la maturité au 
niveau de l'hybride ou du clone. Enfin, la variance des moyennes familiales de PRECO donne 
une idée du groupement de la maturité au niveau d'une parcelle constituée de plusieurs clones ou 
hybrides. 

4.2 La taille des grains 

La taille moyenne des grains est estimée par le poids de 100 grains à 12% d'humidité (P100), 
obtenu par la formule : 

P100 =100 
Po% 

0 .88 N 

Avec N = Nombre total de grains de l'échantillon. 
Po%= Poids de l'échantillon à 0 % d'humidité, après 24 heures à 60°C dans une 
étuve. 

Le comptage des grains est une opération lourde et fastidieuse. Une méthode alternative a été 
utilisée pour estimer le poids de 100 grains. A l'aide d'un tamis comportant des grilles de 10, 12, 
14, 16 et 18, l'échantillon séché et décortiqué est gradé. Les fractions de l'échantillon retenues à 
chaque grille sont notées de Fl0 à Fl8. Le poids de 100 grains de l'échantillon peut-être estimé à 
partir de ces fractions grâce à la relation suivante (Annexe 6) : 

P 1oo = 21.02 Fl8 -6.02 (Fl2+Fl0) +14.76 

Généralement, le poids de 100 grains d'un arbre est évalué à partir d'un échantillon 
correspondant à 1 Kg de cerises fraîches (Charmetant et Leroy, 1986). Afin d'évaluer le 
maximum d'objets (clones ou hybrides de clones) pour le poids de 100 grains, nous avons choisi 
d'analyser un seul échantillon par objet. Cet unique échantillon est composé du mélange de cinq 
sous-échantillons prélevés sur cinq arbres, tirés au hasard, de l'objet analysé. Cette méthode nous 
semble suffisamment précise compte tenu : 
1) du faible coefficient de variation intra-hybride ou intra-clone du poids de 100 grains: de 

l'ordre de 15 à 20 % (Charmetant et Leroy, 1986), 
2) de la forte héritabilité individuelle de ce caractère h2st = 0.74 (Montagnan et al, 1998a : 

AnnexeD) 

Pour les tests intergroupes (SRR), le poids de 100 grains a été estimé par la méthode de gradage. 
Pour les essais de comparaison de clones ou de descendances hybrides candidats à la sortie 
variétale, le comptage des grains a été réalisé. Lorsque cela a été possible, et conformément aux 
recommandations de Charmetant et Leroy (1986) pour l'évaluation de la taille des grains, les 
observations ont été réalisées au moins sur deux années différentes de production. 
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Figure 3 - Représentation schématique des diverses mesures de vigueur et d' architecture 
effectuées en essai d' évaluation sur un génotype de C. canephora 
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4.3 Vigueur et architecture 
Différents caractères sont généralement mesurés pour évaluer la vigueur et l'architecture d'un 
arbre (Leroy et al, 1994). Les mêmes caractères sont repris ici (Figure 3), mais sont reclassés en 
fonction de ce qu'ils représentent en terme de vigueur végétative (indirectement liée au potentiel 
de production), de vigueur reproductive ( directement liée au potentiel de production) et 
d'architecture (pas forcément lié au potentiel de production), en accord avec les observations de 
Snoeck et de Reffye (1980). 

La vigueur végétative est évaluée par les caractères élémentaires suivants : 
• Le diamètre au collet à 30 mois mesuré le plus près possible du sol sur la souche 1 

(DIACO). C'est la vigueur pour l'implantation en jeune âge, 
• La hauteur de la plus grande tige orthotrope à 2 ans (HAUTE). C'est la vigueur 

orthotrope, 
• La longueur de la plus longue branche primaire à 2 ans (LPRIM). C'est la vigueur 

plagiotrope juvénile, 
• Le diamètre de la canopée parallèlement à la ligne de plantation à 4 ans (CANOP). 

C'est la vigueur plagiotrope adulte. 

La vigueur reproductive est évaluée par les observations suivantes : 
• Le nombre d'entre-nœuds sur la plus grande tige orthotrope à 2 ans (ENORT). Ce 

caractère reflète le nombre potentiel d'étages plagiotropes. 
• Le nombre d'entre-nœuds sur la plus longue primaire à 2 ans (ENPLA). Ce caractère 

reflète le nombre potentiel de nœuds fructifères . 
• La quantité potentielle d'entre-nœuds fructifères de l'arbre, proportionnelle à ENTOT 

=ENORT * ENPLA. 

L'architecture de l'arbre est évaluée par les critères simples suivants : 
• La longueur moyenne des entre-nœuds orthotropes LGORT =HAUTE/ ENORT 
• La longueur moyenne des entre-nœuds plagiotropes LGPLA = LPRIM / ENPLA 
• La forme de l'arbre estimée par FORME= HAUTE/ LPRIM 

Toutes les mesures de vigueur et architecture sont effectuées arbre par arbre. 

4.4 La sensibilité à la rouille orangée 

La sensibilité à la rouille orangée est évaluée pendant la petite saison sèche ( entre août et 
septembre) par une note visuelle de 1 à 5, attribuée après observation du feuillage de l'arbre 
(Montagnon et al, 1994) : 

• 1 = Absence de taches de rouille orangée 
• 2 = Taches non sporulantes 
• 3 = Taches dont quelques-unes unes sont sporulantes ; pas de défoliation 
• 4 = Taches sporulantes avec début de défoliation 
• 5 = Taches sporulantes avec défoliation massive 

Les arbres dont la note est supérieure à 2 (présence de tâches sporulantes) sont considérés 
comme sensibles (Berthaud et Lourd, 1982 ; Montagnon et al, 1994). Au moins deux évaluations 
sont nécessaires : une en jeune âge et une en année de forte production. La note maximale 
obtenue sur l'ensemble des évaluations est retenue (MAXRO). 

1 Lorsque la souche n'est pas circulaire, le« diamètre» maximwn est mesuré 
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4.5 Propension à produire des gourmands 

Le travail d'égourmandage est l'une des grandes contraintes de la caféiculture. La propension à 
produire des gourmands a été évaluée par une note visuelle de 1 à 5 attribuée après au moins 5 
mois d'absence d'égourmandage. Plus la note est élevée, plus l'arbre tend à produire des 
gourmands. 

5 Vérification des conditions d'application de l'analyse de la 
variance 

Pour chaque variable, la distribution des effets résiduels, ainsi que celle des valeurs brutes dans 
le cas d'analyses à effets aléatoires, ont été étudiées grâce à la procédure « UNIV ARIATE » du 
logiciel SAS (SAS, 1989). La normalité a été testée selon le test de Shapiro et Wilks adapté par 
Royston (1982). Toutefois, compte tenu de la robustesse de l'analyse de la variance (Dagnélie, 
1970), les courbes en cloche visuellement proches de la normalité, même avec un écart 
significatif au seuil de 0.05, ont été considérées comme acceptables. L'égalité des variances a 
été testée grâce à l'option « HOVTEST » de la procédure GLM du logiciel SAS (SAS, 1989) qui 
utilise le test de Levene (1960). 

Dans la plupart des cas, les conditions ont été remplies. Pour la majorité des essais, la normalité 
des données du cumul de production a été améliorée en les corrigeant par la méthode de 
Papadakis (1937). L'utilité de la méthode de Papadakis pour se rapprocher des conditions 
d'application de l'analyse de la variance a déjà été démontrée pour l'étude des dégâts d'insectes 
sur caféier (Montagnan et al, 1993a) et chez le cacaoyer (Brun et al, 1997). 

Soit un essai comparant des variétés, chaque arbre est situé à une position repérée dans l'essai 
par le numéro de la ligne (1) à laquelle il appartient et par le numéro de cet arbre (a) sur la ligne. 
Soit la variable indicatrice v telle que v(l,a) = k, où k est le numéro de la variété représentée par 
l'arbre à la position (!,a). 
Le modèle de l'analyse de la variance du caractère X (ici, la production) sur le facteur variétal 
peut s'écrire de la façon suivante: 

Xia = m + av(l,a) + Eta 

Avec Xia= performance de l'arbre dont la position est (l,a) 
m = moyenne générale de l'essai 
av(I,a) = effet de la variété v(l,a) 
E1a = valeur résiduelle de l'arbre 

Pour chaque arbre, la covariable de Papadakis (P1a) est calculée comme la moyenne des valeurs 
résiduelles des plus proches voisins (généralement 8) de l'arbre considéré : 

1 1 
Pia= - L [X-ta - (m + av(-l,a)] = - LE-ta 

n1a (,l.a )eNla n1a (-l,a)eNla 

Avec n1a = nombre de voisins de l'arbre (l,t) (généralement 8) 
Nia= ensemble des couples (À, a) identifiant les voisins de (lt) 

La variable corrigée par la méthode de Papadakis est : 

XCORR.ia = Xia - (b X Pia + C) 

Où b etc sont respectivement la pente et la constante de la régression linéaire simple de X sur P. 
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6 Conclusions 
La randomisation de parcelles mono-arbre est l'une des caractéristiques majeures du dispositif 
expérimental pour l'évaluation des paramètres génétiques de C. canephora. Cela permet en 
particulier d'estimer des héritabilités individuelles, relatives effectivement à l'observation d'un 
unique individu. 

Cependant, dans ce dispositif, l'expression de chaque arbre est influencée par ses voisins, ce qui 
peut engendrer des interactions de type compétition inter-génotype en liaison avec la densité de 
plantation de chaque essai . 

Ces aspects seront pris en considération dans le prochain chapitre. 
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Tableau 6 - Génotypes de C. canephora . utilisées pour les analyses RFLP 

Origine Nombre de Répartition des populations Nombre total 
géographique populations Groupe Groupes Congolais de génotypes 

Guinéen SG1 SG2 B C 
Populations Cameroun 9 2 7 13 
sylvestres République Centrafricaine 5 3 2 10 

Congo 7 1 4 2 11 
Côte d'Ivoire 17 17 28 
Guinée 3 3 6 

Populations Gabon 4 4 15 
améliorées République Démocratique du Congo 4 4 14 

Côte d'Ivoire 1 1 5 

TOTAL 50 21 5 10 3 11 102 
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Ce troisième chapitre est consacré à l'estimation des paramètres génétiques de C. canephora en 
vue d'apprécier la valeur génétique des génotypes étudiés. Nous commencerons par décrire le 
matériel végétal et les méthodes spécifiques à cette étude. Nous donnerons ensuite les résultats 
obtenus pour 
1) les paramètres de la diversité génétique des populations,
2) les estimations des héritabilités familiales et individuelles au sens strict, au sens large et

intra-hybride du rendement,
3) l'héritabilité au sens strict de différents caractères secondaires, ainsi que leurs corrélations

génétique et environnementale avec le rendement et le coefficient de prédiction du rendement
par ces caractères,

4) l'estimation des gains génétiques pour le rendement,
5) les héritabilités et gains génétiques réalisés pour le rendement,
6) la prise en compte de l'environnement et en particulier des effets de compétition pour

l'amélioration de la prédiction du rendement.

A Matériel et méthodes 

1 Paramètres de génétique des populations 

1.1 Matériel végétal 

Cent deux génotypes ont été étudiés. Ils sont tous en collection sur la station de Divo. Certains 
proviennent de populations prospectées en milieu sylvestre dans différents pays (Tableau 6) 
Cameroun (Anthony et al, 1986), Congo (De Namur et al, 1988), Centrafrique (Berthaud et 
Guillaumet, 1978), Côte d'Ivoire (Berthaud, 1986; Le Pierres et al, 1990) et Guinée (Le Pierres 
et al, 1990). Parmi les populations de Centrafrique se trouvent les caféiers dits « de la Nana» 
(Berthaud et Guillaumet, 1978). D'autres sont des populations améliorées (Tableau 6) dont 
l'origine géographique est connue d'après les archives de la station de Divo en Côte d'Ivoire qui 
sont en accord avec l'historique de la culture de C. canephora (Chevalier, 1929; Portères, 1959; 
Cordier, 1961). Chaque population sylvestre ou améliorée est représentée par un à cinq 
individus. 

La répartition des populations sylvestres ou améliorées dans les différents groupes Guinéen et 
Congolais est précisée conformément aux résultats de Dussert et al (1999). 

1.2 Méthode d'analyse RFLP 

L'extraction de I' ADN génomique total a été réalisée selon la méthode décrite par Agwanda et al 

(1997). La technique de marquage moléculaire utilisée est celle décrite par Lashermes et al 

(1995). Deux enzymes de restriction ont été utilisées : EcoRI et Hindlll. Les 26 sondes testées 
proviennent d'une banque génomique de C. arabica. Parmi celles-ci, 10 ont été retenues pour 
leur caractère polymorphe et monolocus. Chaque sonde a été utilisée après digestion par l'une ou 
l'autre des enzymes de restriction. L'observation des profils a permis de déterminer les 
génotypes à chaque locus. 



* 

** 

Top 

Cross 

Factoriel 

Mixte 

Factoriel 

fixe•-

Tableau 7 - Description des plans de croisements étudiés pour l'estimation des héritabilités 
et des corrélations entre caractères, ainsi que les interactions entre testeurs et testés. 

Essai ype de croisemen Testeur(s) Nb de parents testés Effectif moyen par croisement 

Identification- Code 

A-16/91 1 lntra gG 155 27 54 

A-17/91 2 lntra gG 155 20 54 

A-15/89D 3 Inter cG 464 24 100 

A-17/91 4 Inter cG 444 20 54 

D-16/92 5 Inter cG 464 34 40 

8-3/93 6 Inter cG 477 28 20 

A-18/6/90 7 Inter cG 444-464 18 54 

B4/e/92e1 8 Inter cG 444-464-4 77 9 44 

B4/e/92e2 9 Inter cG 464-477 11 40 

B4/e/92e4 10 Inter cG 444-464 10 41 

B-3/86 11 Inter gC 155-410 5 100 

A-18/1/90 12 Inter gC 155-410 26 48 

G-4/94e1 13 Inter CG 5x5 47 

G-4/95 14 Inter CG 4cx Ba 30 

intra = croisements intragroupes ; inter= croisements intergroupes ; x Y = x est le groupe du testeur et Y le groupe des parents testés, 
C= Congolais et G = Guinéen 

En gras : essais utilisés pour la recherche de caractères prédicteurs du rendement 

*** Les factoriels fixes ne sont utilisés que pour le classement des géniteurs et l'étude des interactions 
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1.3 Evaluation des paramètres de génétique des populations 

La diversité génétique a été estimé grâce au logiciel Biosys (Swofford et Selander, 1981) : le 
nombre moyen d'allèles par locus, le pourcentage de loci polymorphes au seuil de 95 % et 
l'hétérozygotie observée. La diversité génétique totale (Ht) et intragroupe (Hs avec l=ts = 
moyenne des Hs) a été calculée selon Nei (1973). 

Les statistiques F de Wright (Wright, 1951), Fis, Fst et Fit peuvent s'écrire : 

fu=ffi-~ h=fü-~ fu=fü-& 
Hr Hr Hs 

Où Ho est la moyenne des hétérozygoties (Ho) observées pour chaque groupe. 

Les estimations de ces statistiques (selon la méthode de Weir et Cockerham (1984)), ainsi que 
les tests de déséquilibre de liaison, ont été obtenus grâce au logiciel Genepop (Raymond et 
Rousset, 1995). 

2 Estimation des héritabilités du rendement 

2.1 Plans de croisements 

2.1.1 Matériel végétal 

Les essais concernés sont détaillés dans le tableau 7. Sept top-crosses ont été étudiés. Dans tous 
les cas, le testeur est un génotype unique. Deux top-crosses (1 et 2) concernent des croisements 
intragroupes. Les 5 autres top-crosses sont composés de croisements intergroupes. Cinq plans de 
croisements factoriels à effets mixtes ont été étudiés. Ils ne sont composés que de croisements 
intergroupes. 
Les testeurs Congolais 444 et 464 sont du groupe SG2, alors que le testeur 4 77 appartient au 
groupe SGI. Les parents Congolais de l'essai 12 sont tous du groupe SG2. 

Les essais 13 à 15 n'ont pas été traités en effets aléatoires ou mixtes, mais en effets fixes pour 
d'autres analyses (voir Quatrième Chapitre p. 83) : 

• L'essai 13 regroupe des parents congolais appartenant à chacun des groupes SGl, SG2, B 
et C. Les parents pouvaient donc être considérés comme tirés au hasard mais pas dans la même 
population, 

• Les essais 14 et 15 regroupent des parents sélectionnés précocement au niveau du premier 
cycle de SRR et recroisés entre eux en une grille factorielle (Leroy, 1993). Les parents ne 
pouvaient donc pas être considérés comme représentatifs de leur population d'origine. 

Les essais 2 et 4 sont en réalité deux top-crosses issus d'un essai factoriel 2 * 20. Ce factoriel 
« 2+4 » est particulier puisque l'un des testeurs est Guinéens (correspond au top-cross 2) et 
l'autre testeur est Congolais (correspond au top-cross 4). Il sera très intéressant pour comparer 
les valeur en test intra et intergroupes. 

Tous ces essais ont été plantés en randomisation totale de parcelles mono-arbre à la densité de 
2222 arbres par hectare (3 m x 1.5 m en rectangle) sur deux tiges. L'effectif moyen par 
croisement variait de 20 à 100. Le rendement est estimé par le cumul des quatre premières 
années de récolte exprimé en pourcentage du témoin clonai constant 461 (T %)-
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Tableau 8 - Modèles et espérances des carrés moyens de l'analyse de 
la variance pour les plans de croisements en top-cross et factoriels aléatoire et mixte (d'après Dagnélie, 1970) 

MODELE Analyse de la variance 

Erreur Parents testés Testeur 

Carré moyen CME CMM CMr 

Yijk = µ + Mi + Ti + PTii + Eijk 

Espérance a2E <TE + na2(MT) + nta2M a2E + na2(MT) + nma2r 

Carré moyen CME CMM CMr 

Yiik = µ + M + ai + PTii + Eiik 

Espérance 02E <TE+ nta2M a2E + na2(MT) + mn/(t-1)Eia2i 

Ca"é moyen CME CM M(T) 

yik = µ + M(T)i + Eik 

Espérance 02E <TE + na2M(T) 

la performance de l'individu k du croisement entre le parent i et le testeur (top-cross) 

la performance de l'individu k du croisement entre le parent i et le testeur j (factoriel) 
la moyenne générale 
les nombres de parents testés et de testeurs respectivement 
effectif de chaque croisement (supposé constant) 

1 nteraction 
Parent*testeur 

CM (MT) 

<TE + na2(MT) 

CM (MT) 

<TE + ncr(MT) 

effet du parent testé i lorsqu'il est croisé avec le testeur unique (top-cross), effet aléatoire de variance a2M(TJ 

effets du parent i, du testeur j et de l'interaction entre le parent i et le testeur j (factoriel), 

effets aléatoires de variance 0 2M, a2r et a2(MT), respectivement. 

Effet du testeur j, fixe (factoriel mixte) (Eiai = 0) 

Termes d'erreur correspondant respectivement au top-cross et au factoriel, effets aléatoires de variance a2E. 
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2.1.2 Le modèle statistique 

Les espérances des carrés moyens (Dagnélie, 1970) sont présentées dans le tableau 8. Pour tous 
les essais, les parents testés ont été considérés comme représentatifs de leur population 
d'origine1

. Pour les plans factoriels, l'effet du testeur étant fixe, le modèle utilisé a été de type 
mixte. Pour mémoire, le modèle factoriel à effets aléatoires a malgré tout été mentionné dans le 
tableau 8. 

Dans le cas du top-cross (Cockerham, 1963), la variance de l'effet du parent testé est la 
différence entre la covariance entre pleins-frères et la covariance entre demi-frères : 

o 2M(T) = CovFS - CovHS 

Dans le cas du factoriel mixte (Cockerham, 1963), la variance o 2M de l'effet du parent testé est la 
covariance entre demi-frères (parents communs = parents testés) ; la variance de l' effet 
d'interaction est la différence entre la covariance entre pleins-frères et les covariances entre 
demi-frères associées aux deux parents : 

o 2M = CovHS 

o 2(MT) = CovFS - 2CovHS 

La variance phénotypique, o 2p, s'écrit : 

, dans le cas du top-cross 

, dans le cas du factoriel mixte. 

avec o 2E = variance de l'erreur 

Les variances des effets aléatoires ont été estimées après des analyses de la variance à un ou 
deux facteurs en tenant compte des effectifs inégaux (Searle, 1971) et en utilisant la méthode des 
moindres carrés. Les données ont été analysées avec le logiciel OPEP (Baradat et Labbé, 1995). 

2.1.3 Le modèle génétique 

Le modèle génétique permet d'écrire les covariances entre apparentés, demi-frères et pleins
frères (Cockerham, 1963). Les écritures et notations sont adaptées aux différentes situations 
rencontrées dans le présent travail (Tableau 9) : 

Fa et Fe sont les coefficients de consanguinité moyens à l'intérieur des groupes Guinéen et 
Congolais. 
o 2A(Gg) est la variance génétique d'additivité intra-Guinéenne, 
o 2A(GcJ est la variance génétique d'additivité du groupe Guinéen en croisement avec l'un des 
groupes Congolais, 
o2n(Gg) est la variance génétique de dominance intra-Guinéenne, 
o2n(GCJ est la variance génétique de dominance du groupe Guinéen en croisement avec l'un des 
groupes Congolais. 

En intervertissant g et c, on obtient les définitions réciproques pour le groupe Congolais 
considéré. On peut noter que o 2o(GCJ = 07)(CGJ-

1 Voir 1. p. 68 pour les paramètres de génétique des populations 



Tableau 9 - Expression des covariances entre apparentés et définition des héritabilités 
pour les plans de croisements étudiés. 

• Covariances entre demi-frères : 

Testeurs 

Guinéen Congolais 
Parents testés 

Guinéen l+Fa 
CovHSac= 

l+Fa 
Œ2 A(Gc) CovHSag = --Œ2 A(GgJ 

4 4 
Congolais 

CovHS cg= 
l+Fc 

Œ 2 A(Cg) 
l+Fc 

2 CovHScc = --Œ A(Cc) 
4 4 

• Covariances entre plein-frères : 

Testeurs 

Guinéen Congolais 
Parents testés 

Guinéen 
CovFSag = l+Fa 

Œ2 A(Gg) 
2 

CovFSac= 
l+Fa 

2 
Œ2 A(Gc) 

(1 + Fa)2 (1 + Fa)(l + Fe) 2 + Œ2 D(Gg) + Œ D(GC) 
4 4 

Congolais 
CovFScg = l+Fc 

2 
Œ2 A(Cg) CovFSag = l+Fc 

2 
Œ 2 A(Cc) 

(1 + F G )(1 + F C) 2 + Œ D(CG) 
(1 + Fc)2 i + Œ D(Cc) 

4 4 

• Définitions des héritabilités : 

Testeurs 

Guinéen Congolais 
Parents testés 

Guinéen héritabilités intra-Guinéens héritabilités Guinéens en 
croisement avec les Congolais 

Congolais héritabilités Congolais en héritabilités intra-Congolais 
croisement avec les Guinéens 
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2. 1.4 Mise en relation des deux modèles 

En mettant en relation l'expression des covariances en fonction des variances des effets 
aléatoires (modèle statistique) et des variances génétiques (modèle génétique), on obtient une 
estimation de ces dernières. 

• L'expression des variances génétiques est immédiate pour les croisements factoriels. Par 
exemple, dans le cas, de parents testés Guinéens et de testeurs Congolais : 

(j 
2 

A (Ge) = 4 
----CY 2 M 

1 +Fa 

CY 2 D (Ge) 
4 

--------- (j 2 (MT ) 

( 1 + F a )( 1 + F c ) 

On montre facilement que la variance génétique totale intra-hybride 02wG(GCJ s'écrit : 

CY 2 wa (GC) = 
1 - Fa 
----CY 2 A (Ge) + 

2 

4 - (1 + F a )( 1 + F c ) 
-----------(j 2 D (GC) 

4 

• L'expression des variances génétiques au niveau du top-cross est moins directe. En effet, 
en prenant par exemple un top cross dont les parents testés sont Guinéens et le testeur est 
Congolais (Baradat, Comm. Pers.) : 

a 2 M (T) = CovFS - CovHS 
1 + Fa (1 + Fa )(1 + F C ) 2 1 + Fa 2 
---(j 2 A(Ge)+ --------CY D(GCJ- ---c; A( Ge) 

2 4 4 

ce qui donne après simplification : 
1 + Fa 

CY 2 M (T) = ----c; 2 A (Ge) + CY 2 (MT ) 
4 

ou, 
4 

(j 
2 A( Ge) = ---( (j 

2 M (T) - CY 2 (MT )) 
1 + Fa 

Or, la variance de l'effet d'interaction o 2MT ne peut être estimée dans un essai top-cross. On ne 
pourra donc qu'estimer une valeur majorante de la variance génétique additive des parents testés, 
soit: 

4 
CY 2 A ( Ge) ~ ---- (j 2 M ( T ) 

1 + Fa 

Sous l'hypothèse d'absence de dominance, a2A(Gc) est égale à son majorant et la vanance 
génétique intra-hybride s'écrit: 

(j 
2 wa ( GC) = (j 

2 A (Ge) - 2CovHS 
1 - Fa 
----CY 2 A ( Ge) 

2 
Cette expression a2wa suppose également que 0 2 A et F sont identiques pour les groupes 
Guinéens et Congolais. 



Troisième Chapitre - Appréciation de la valeur génétique 61 

2. J. 5 Héritabilités estimées

Afin d'alléger la notation, le cas général est traité ici. Les indices correspondants aux groupes 
Guinéens et Congolais n'apparaissent donc pas. En fonction des essais, il suffit de se rapporter 
au Tableau 9. 

� Dans le cas des essais correspondant à des plans de croisements factoriels à effets mixtes, 
seront estimées 

• 

• 

• 

• 

• 

Une héritabilité individuelle au sens strict, h2ss = o-
2 

A 
0-

2
? 

U h' . b"l" , . d" "d Il l h2 
0-

2A + 0- 2D 
ne enta 1 1te m 1v1 ue e au sens arge, si = ----

a-
2 P 

Une héritabilité individuelle intra-famille au sens large1
, h2ws1 = o-

2
wa

ŒF:2 

� Dans le cas des essais correspondant à des top-crosses, seront estimés : 

U 
. 

d l'h'. b"l" '. d" "d Il 
. 

h2 
4 0-

2
M(T) 

n maJorant e enta 1 1te m 1v1 ue e au sens stnct, ss s -- ---

1 + F 0-
2P 

Une héritabilité individuelle intra-famille sous l'hypothèse d'absence de dominance, 

h2wss = h2wsl 
= 2(1 - F) 0" 2M(T) 

l+F 0-
2E 

� Dans tous les cas, une analyse de variance sur le seul facteur famille, effet aléatoire de 
variance o2r, pourra être réalisée et l'héritabilité au sens large au niveau des moyennes 
phénotypiques, ou simplement héritabilité familiale, sera estimée par : 

2 

h21 = 
a- f 

1 o- 2 f + -o- 2 

n 

Dans le cas du top-cross, on note que o2r = o2M(T) 

Toutes les héritabilités et les variances génétiques sont estimées grâce au logiciel OPEP (Baradat 
et Labbé, 1995). 

Dans la pratique, seuls le groupe Guinéen et le groupe SG2 du pool Congolais ont participé aux 
estimations des paramètres. En intragroupe, seuls les paramètres Guinéens ont pu être estimés. 

2.2 Essai clonal et régression Parents-Descendants 

2.2.1 Matériel végétal 

Un essai clonai composé de 21 clones Guinéens a également été analysé. Les caféiers de cet 
essai clonai sont conduits sur trois tiges, à la densité de 1667 arbres par hectare (3 m * 2 m en 
rectangle). Le nombre de répétitions par clone s'élève à 30. 

Parmi les 21 clones de l'essai clonai guinéen, 13 sont également des parents testés dans l'essai 3 
(Tableau 7). Il a donc été possible d'étudier la régression de ces 13 parents sur leurs 
descendances. 

1 Les individus qui seront retenus à l'intérieur d'une famille auront pour vocation de devenir des clones et non pas 
des parents, sauf dans le cas particulier de l'étape de brassage intra-population de la SRR qui sera abordé plus tard. 

Nous noterons donc tout simplement h\v l 'héritabilité intra-hybride au sens large. 
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2.2.2 Modèles statistique et génétique 

• Les modèles statistique et génétique appliqués à l'essai clonai sont comparables à ceux 
appliqués sur le top-cross. Il suffit de remplacer la variance de l'effet aléatoire du parent testé 
o 2M(T) par celle de l'effet aléatoire du clone o 2c . Cette variance est égale à la variance génétique 
totale, 0 2

0 , ou à sa limite supérieure (d'après Falconer, 1989). 
• Dans le cas de la régression parents-descendants dont les deux parents sont identifiés, la 

pente de la droite de la régression, b, représente l'héritabilité individuelle au sens strict. 

2.2.3 Conclusion 

• Dans le cas de l'essai clonai Guinéen, est estimée : 
• Une héritabilité individuelle au sens large intra-guinéenne ou sa limite supérieure (= 

2 

répétabilité clonale) au sens de Falconer, reph 2s1 = a- c , 
()'2p 

0'2c 
• Une héritabilité au niveau des moyennes génotypiques Guinéenne, h2c = ----

2 1 
O-c+-O-

n 
• Dans le cas de la régression Parents-Descendants, est estimée : 

• Une héritabilité individuelle au sens strict du groupe Guinéen en croisement avec les 
Congolais, regh2

ss = b . 

2.3 Précision des estimations 
Pour chaque estimation de variances, héritabilités et corrélations (voir ci-après), un intervalle de 
confiance de 5 % est évalué en suivant la méthode du « Jackk:nife » décrite par Baradat et al 
(1995). Dans chaque essai, la taille de chaque sous-échantillon est d'environ 5 % de l'effectif 
total, conduisant ainsi au tirage aléatoire d'une vingtaine de sous-échantillons. Les sous
échantillons sont tirés aléatoirement, indépendamment des objets en essai. Dans le cas de la 
régression Parents-Descendants, l'écart-type de la pente de la droite de régression a été utilisé 
sans recourir à la méthode du « Jackknife ». 

3 Recherche de caractères prédicteurs du rendement 

3.1 Matériel végétal et caractères secondaires testés 
Parmi les essais à plan de croisements utilisés pour estimer l'héritabilité du rendement, certains 
ont aussi permis la recherche de caractères prédicteurs du rendement (Tableau 7 p. 58). En effet, 
dans ces essais, les arbres sont évalués pour l'ensemble des caractères de vigueur et 
d'architecture (voir Deuxième Chapitre p. 54) qui sont autant d'éventuels prédicteurs du 
rendement. 

3.2 Héritabilités des caractères, corrélations avec le rendement et coefficients 
de prédiction 

Les variances génétique, environnementale et phénotypique, ainsi que les héritabilités des 
caractères de vigueur et d'architecture ont été établies de la même façon que pour le rendement 
(Voir 2. p. 58). Les corrélations phénotypique (pp), génétique (p0 ) et environnementale (PE) ont 
été estimées grâce à la formulation générale : 

Px = 0xJx2 / OxJ Ox2 

On remplace X par P, G et E pour obtenir la corrélation phénotypique, génétique et 
environnementale, respectivement. Les covariance génétique et environnementale entre deux 



Tableau 10 - Expressions des divers gains génétiques estimés. 

Sélection de Clones Meilleur hvbride 
Par rapport à 

Moyenne essai 
!:iG1 = 100 G - µ /:iG4. = 100 G max_ hyb - µ 

µ µ 

Meilleur hybride 
!:iG2 = 100 G - G max_hyb ------------

Gmax_hyb 

Clone 461 
!:iG3 = 1 oo G - µ 461 /:iGs = 100 G max_ hyb - µ461 

µ461 µ4o1 

6 G = Gain génétique 
G = Moyenne génotypique des clones retenus 
Gmax-hyb = Moyenne génotypique du meilleur hybride 
µ et µ461 : Moyenne phénotypique de l'essai et du clone témoin 461, respectivement. 
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caractères se déduisent d'une analyse de la variance multivariable, selon un cheminement en tout 
point comparables à l'analyse de la variance simple (Gallais, 1990). Les produits moyens 
remplacent les carrés moyens et les covariances remplacent les variances. 

Dans la théorie, il est possible de calculer les corrélations génétiques totales et les corrélations 
génétiques additives. Dans le cas présent, la sélection individuelle ayant pour but l'identification 
de clones, seules les corrélations génétiques totales seront estimées dans le cas des factoriels et 
des essais clonaux. Dans le cas des top-crosses, seules les corrélations génétiques additives 
peuvent être estimées avec un biais éventuel dû à la présence de dominance au niveau des 
variances et covariances. 

Selon le type des croisements effectués, les corrélations pourront être qualifiées Intra-Guinéenne, 
Guinéenne en croisement avec les Congolais et ainsi de suite, de la même façon que les 
héritabilités (Tableau 9). 

Le coefficient de prédiction introduit par Baradat (1982) permet de synthétiser en un seul 
coefficient la qualité de la prédiction attendue d'un caractère cible par un caractère prédicteur à 
partir des covariances génétiques et environnementales. 

3.3 Appréciation de la qualité de la prédiction du rendement 

En fonction des héritabilités des caractères prédicteurs testés et de leurs corrélations avec le 
rendement, certains pourront être testés en tant que prédicteurs dans un index : 

• soit associés au rendement lui-même pour les caféiers adultes, 
• soit en tant que caractères juvéniles prédicteurs du rendement pour les jeunes caféiers. 

Le logiciel OPEP (Baradat et al, 1995) permet de faire varier de façon interactive les prédicteurs 
et/ou leurs coefficients au niveau des index. Le choix d'une combinaison de prédicteurs dépend 
de la comparaison entre : 

• le gain génétique estimé sur le caractère cible (ici le rendement) lorsqu'il n'est prédit 
que par lui-même (la valeur génotypique prédite est le mérite, soit H), 

• le gain génétique estimé sur le caractère cible lorsqu'il est prédit par un ou plusieurs 
prédicteurs, dont éventuellement le caractère cible. 

La stabilité de l'index est estimée par la corrélation p(H,I) entre le mérite H et l'index I (Baradat 
et al, 1995). 

4 Gains génétiques estimés et réalisés - Influence de la compétition 

4.1 Gains génétiques estimés 

4. 1.1 Matériel végétal 

Les gains génétiques sur le rendement ont été estimés sur tous les essais (Tableau 7 p. 58). 

4. 1.2 Méthodes d'estimation 

Les valeurs génotypiques des individus ou familles en essai ont été prédites en tenant compte des 
héritabilités estimées, des apparentements et, éventuellement, de caractères prédicteurs. Ces 
valeurs génotypiques ont été estimées grâce au logiciel OPEP (Baradat et Labbé, 1995). Le 
tableau 10 récapitule les différentes expressions des gains génétiques estimés décrits ci-dessous. 



Identification 
Code(1l 

E11/2/82 
CST1 

A-3/1/82 
CST2 

8-4/65 
SRR3 

8-3/87 
RRS4 

8-3/86 
8-4/86 

SRRSa et b 

Tableau 11 - Description des essais de descendances hybrides et de clones destinés à 
l'étude des gains génétiques réalisés pour le rendement chez C. canephora 

Essais de descendances hybrides Essais clonaux 
Nombre de descendances(2l Densité d'arbres Identification Nombre de clones Densité d'arbres 

(Effectif moyen) (Densité de tiges)(3l Code (Effectif moyen) (Densité de tigesi31 

17 (44) 1961 D-13/89 J-12/89 22 (23) 1667 
(5880) C1 (6668) 

18 (53) 1961 A-3/88 A-15/89CL 18 (26) 1667 
(5880) C2 (6668) 

10 (153) 1961 A-3/91CL 17 (46) 1961 
SC+ 5H (3922) C3 (5880) 

15 (31) 2222 G-4/94 14 (46) 1961 
6C + 2G + 7H (4444) C4 (5880) 

12 (75) 2222 8-3/2/93 51 (25) 1961 
13 (77) (4444) CS (5880) 

12H + 13H 

Répartition des arbres retenus 
parmi les hybrides (4) 

1(6) + 1(4) + 1(3) + 2(2) + 5(1) + 7(0) 

2(5) + 1 (2) + 6(1) + 9(0) 

1(4)+ 1(5) + 3(1) + 1(3) + 1(2) + 3(0) 

1(6) + 1(4) + 4(1) + 9(0) 

1(6) + 1(4) + 1(3) + 1(2) + 4(1) + 4(0) 
1 (13) + 1 (8) + 1 (3) + 1 (2) + 6(1) + 3(0) 

<
1
> : CST= Descendances hybrides provenant de Champs Semenciers Triclonaux ; SRR = Descendances hybrides obtenues par pollinisation manuelle dans le cadre de la Sélection Récurrente Réciproque 

<
2l : Dans le cas des essais SRR, le type de descendances, intra-Guinéenne (G), intra-Congolaise (C) ou intergroupe (H) est précisé 

<
3l : La densité d'arbres est le nombre d'arbres par hectare ; la densité de tiges est le nombre de tiges par hectare (= densité d'arbres• nb de tiges par arbre) 

<•> : x(y) signifie que pour x descendances, y arbres par descendance ont été sélectionnés 

Par exemple, en CST2, 2 descendances hybrides différentes ont fourni 5 clones chacune, une descendance a fourni deux clones, 5 autres descendances ont fourni un clone chacune 

et neuf n'ont fourni aucun clone. 
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• Au niveau de la sélection individuelle (clonale) combinée individu-famille sur l'ensemble 
de l'essai, les gains génétiques ont été estimés pour un taux de sélection de 1 % (une dizaine 
d'arbres sélectionnés pour un essai de 1000 individus). La moyenne des génotypes retenus est 
notée G. Les gains sont donnés en pourcentage d'une moyenne de référence: 

• flG1 = 100 G - µ , est le gain génétique en pourcentage de la moyenne de la population 
µ 

d'hybrides de l'essai(µ), 

• f1G2 = 100 G - G max_hyb est le gain génétique en pourcentage la valeur génotypique du 
G max_hyb 

meilleur hybride de l'essai avec Gmax_hyb = h2r (µmax_hyb-µ) + µ, 

• flG3 = 100 G - µ
461 

est le gain génétique en pourcentage du clone témoin vulgarisé 
µ461 

461. Dans ce cas, il y a un léger biais dû au fait que l'héritabilité au niveau des moyennes 
génotypiques (clonales) ne peut être estimée au niveau des essais d'hybrides; µ461 est utilisée 
à défaut de G461 . Toutefois, de nombreux essais clonaux ont permis d'estimer que 
l'héritabilité au niveau des moyennes génotypiques était proche de 1 pour un nombre de 
répétitions par clone d'au moins 40, généralement observé pour le clone témoin 461. 

• Le gain génétique obtenu par la sélection du meilleur hybride a enfin été estimé : 
Gmax hyb-µ . 

• flG4 = 100 - , est le gam obtenu pour la sélection du meilleur hybride en 
µ 

pourcentage de la moyenne de l'essai, 

• flGs = 100 G max_ hyb - µ
461 

, est le gain obtenu par la sélection du meilleur hybride en 
µ461 

pourcentage du témoin clonai 461 . 

4.2 Gains génétiques réalisés 

4. 2. 1 Matériel végétal 

Le gain génétique et l'héritabilité réalisés ont été estimés à partir de couples d'essais: 
• un essai de descendances hybrides où la sélection d'arbres a été effectuée 
• un essai de comparaison clonale où les arbres clonés ont été comparés. 

Le tableau 11 résume les caractéristiques des essais concernés. Deux catégories d'essais de 
descendances peuvent être distinguées : 

• Deux essais sont constitués de descendances provenant de champs semenciers 
triclonaux (CST). Ces champs semenciers ont été établis à la suite des travaux d'amélioration 
de C. canephora conduits dans les années 70 (Capot, 1977 ; Charmetant et al, 1990). Les 
descendances sont identifiées par le parent femelle sur lequel les graines ont été récoltées. Le 
parent mâle est l'un des deux autres parents du champs semencier. Ainsi, les descendances 
sont en réalité composées de deux familles de pleins-frères ayant un parent femelle en 
commun. Dans la plupart des cas, sur les trois parents présents dans ces champs semenciers, 
l'un est issu d'un croisement intergroupe entre Guinéens et Congolais, et les deux autres 
appartiennent au pool Congolais. Une partie des graines provenant de ces CST peut donc être 
considérée comme résultant d'un rétrocroisement d'un hybride intergroupe sur un parent 
Congolais. 
Les descendances issues de ces CST sont donc susceptibles d'être génétiquement 
hétérogènes. 
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• Dans les quatre autres essais, les descendances sont issues d'hybrides inter ou 
intragroupes obtenus par pollinisation manuelle dans le cadre de la SRR. 

L'effectif moyen des descendances par essai varie de 31 à 153 ; celui des clones varie de 23 à 46. 
Les densités d'arbres et de tiges sont très variables et sont donc précisées pour chaque essai 
(Tableau 11). Les raisons de cette variabilité de densité ont été évoquées précédemment 
(Deuxième Chapitre p. 51 ). Le rendement est estimé par le cumul des quatre premières années de 
récolte et est exprimé en pourcentage du témoin clona! constant (T01.). 

4.2.2 Méthode d'estimation 

Soient µ et o la moyenne et l'écart-type de l'essai de descendances, 
µp = (1/S) ~i Pi la moyenne des valeurs phénotypiques Pi des S arbres retenus dans l'essai 

de descendances, 
µ 0 = (1/S) ~i Gi la moyenne des valeurs génotypiques 1 Gi des S clones correspondant 

aux arbres retenus. 

On peut alors écrire l'intensité de sélection appliquée i, le gain génétique réalisé en valeur 
absolue tc.Grea et en pourcentage de la moyenne de l'essai de descendances tc.Go/orea : 
i = (µp - µ) / 0 

6Grea = µG - µ 
tc.G%rea = 1 00(µo - µ) / µ 

En suivant l'approche théorique de l'héritabilité réalisée développée par Hili2 (1972), plusieurs 
paramètres ont été estimés par l'étude des régressions linéaires (Dagnélie, 1970) dont les 
modèles suivent: 

• Pour chaque couple « essai de descendances-essai clonai » : 

• héritabilité réalisée individuelle au sens large, h2s1, correspondant à une sélection 
massale: 

Gi - µ = h2
51 (Pi - µ) 

• héritabilité réalisée intra-famille au sens large, h2w, et héritabilité familiale 
(h2r) correspondant à la sélection combinée individu-famille 

Avec Gxy et Pxy = valeur génotypique et phénotypique du /me clone (=arbre) provenant 
de l'hybride x. 

µ"· =moyenne phénotypique de l'hybride x. 

• Pour chaque hybride dont le nombre d'arbres retenus a été supérieur à 4, une héritabilité 
réalisée intra-hybride a été estimée à partir des modèles suivants : 

1 Rigoureusement, la valeur génotypique de chaque clone devrait être prédite par Je produit de leur moyenne 
phénotypique centrée par l'héritabilité au niveau des moyennes génotypiques. Toutefois, celle-ci est toujours très 
proche de 1 pour les clones. 
2 Hill (1972) travaille sur l'héritabilité réalisée sur la valeur des enfants après plusieurs cycles de sélection. La 
théorie est exactement la même pour la sélection clonale en remplaçant Je nombre de cycles par le nombre d'arbres 
clonés. 
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L'héritabilité au sens large intra-famille a enfin été estimée par la répétabilité de clones 
sélectionné dans un même hybride : 

4. 2. 3 Conditions d'application 

66 

Toutes les méthodes d'évaluation de l'héritabilité réalisée supposent la normalité de la 
distribution des valeurs phénotypiques de départ. Dans la plupart des cas, les distributions des 
données de production étudiées dans ce travail, éventuellement corrigées par la méthode de 
Papadakis, sont proches de la normalité. Toutefois, les données de production des essais de 
descendances provenant des CST étaient très éloignées de la normalité, même après l'application 
de la correction par la méthode de Papadakis. Dans ce cas, une distribution normale équivalente 
a été définie comme suit (Voir annexe C : Article soumis) : 

• Soit un caractère soumis à la sélection mesuré sur une population de n individus par la 
variable Y de moyenneµ et d'écart-type o, 

• Soit N(µ,o) la distribution normale théorique correspondante, 
• Soit k le rang de chaque individu établi à partir de sa performance Yk. La performance 

du premier est Y 1 et du dernier Y n, 
• Soit Tk, le taux de sélection correspondant à la sélection des k premiers individus de la 

distribution, Tk = k / n, 

• Soit Sk la moyenne observée des k premiers individus : Sk = _!__ ± YJ 
k i= 

• Soit ik l'intensité de sélection correspondant à Tk; ik est le différentiel de sélection de la 
distribution normale standardisée pour un taux de sélection de Tk 1

, 

• Soit ndik le différentiel de sélection calculé sur la distribution Y standardisée : ndik = (Sk 
- µ) / o, 

Si la distribution de Y est normale, ik et ndik sont égaux. Si la distribution de Y n'est pas 
normale, la question est de savoir s'il existe µe9 et Oeq tels que : 

µe9 et Oeq sont définis comme la moyenne et l'écart-type de la distribution normale équivalente à 
la distribution de la variable Y. Ce sont la constante et la pente de l'équation de la droite de 
régression de Sk sur ik. Bien sûr, plus la distribution de Y est proche de la normalité, plus µe 9 et 
Oeq sont proches de µ et o. 

Ainsi, pour toutes les estimations des héritabilités réalisées, les moyennes retenues dans les 
formules sont les moyennes équivalentes, soit de l'essai, soit de chacune des descendances 
hybrides. 

4.3 Etude de la compétition 

Les effets de compétition peuvent être étudiés selon trois grandes méthodes (voir Premier 
Chapitre p. 45) : 

• Comparaisons de mélanges binaires selon une grille de confrontation de type diallèle, 

1 La correspondance entre i et 1 peut être lue dans les tables classiques (Falconer, 1989) ; si les effectifs sont faibles, 
il faut se rapporter aux tables données par Becker (1984). 
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• Comparaisons de la production des individus intérieurs et extérieurs 
élémentaires comportant plusieurs individus dénombrables, 

• Introduction d'une covariable a priori corrélée aux effets de compétition. 
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de parcelles 

Le caféier est une plante pérenne pour laquelle des expérimentations suivant la première 
méthode seraient trop lourdes. Le dispositif statistique utilisé est une randomisation de parcelles 
mono-arbre non adaptée à la deuxième méthode. Enfin, aucune variable clairement corrélée aux 
effets de compétition n'a été identifiée à ce jour pour appliquer la troisième méthode. La 
méthode alternative suivante de l'étude des effets de compétition est donc proposée (Montagnan 
et al, 2001 : Annexe B ). 

Soit un essai clonal dont le dispositif est une randomisation de parcelles mono-arbre. N clones 
sont comparés, ni (i E [l,N]) est le nombre de répétitions (=arbres) du clone i. 
Soit Z le caractère étudié pour lequel les effets de compétition sont évalués. La position (lt) de 
chaque arbre est repérée par le numéro (1) de la ligne de plantation et le numéro (t) de l'arbre sur 
cette ligne. 
Soit la fonction v telle que v(l:t) = i, où i est le clone auquel appartient l'arbre dont la position est 
(lt). 

Le modèle statistique de l' ANOVA du caractère Z sur le facteur variétal peut s'écrire comme 
suit: 

Z(11J = Z + Zv(l :tJ. + e(11J 

avec z0t) = performance de l'arbre dont la position est (lt) 

Z = moyenne total de l'essai 
Zvo:t).= effet du clone v(l:t) 
e(liJ = valeur résiduelle de l'arbre . 

La suite de l'analyse est basée sur le postulat que la variance des valeurs résiduelles est due à: 
• la qualité de l'environnement, en particulier du sol prospecté par les racines de chaque 

arbre, 
• la compétition liée aux arbres voisins, 
• un effet aléatoire non contrôlable. 

Il est donc proposé : 
• d'appliquer dans un premier temps une correction des données par l'analyse de la 

covariance de Papadakis (1937) afin de limiter le plus possible l'effet de l'environnement 
aux environs de chaque arbre (voir Chapitre 2 p. 55) : 

Zcorr(lt) = z + Z' v(l:t) + E(lt) 

• d'étudier sur ces données corrigées les effets de la compétition entre arbres en posant: 

E(tt) = Cv(l:t+l) + Cv(l:t-1) + Ç(Jt) 

En résolvant cette régression sur l'ensemble de l'essai, une valeur C est donc affectée à chaque 
clone i. C est l'effet de compétition de la variété i, ou « effet partenaire » tel que défini par 
Gallais (1975) . Cela signifie que la valeur résiduelle prédite d'un arbre de la variété j entouré de 
deux arbres des variétés i et i' est Ci + C;·. Si la variété i est agressive, alors C est négatif. Au 
contraire, si la présence de la variété i favorise la production de ses voisins, Ci est positif. Le 
caractère significatif de la différence entre chaque Ci et O est testé. 



Tableau 12 - Paramètres de génétique des populations de C. canephora 

Population Guinéens Con! olais Ensemble 
SG1 SG2 B C 

Effectif moyen analysé par locus 32,8 15,2 27,6 4,7 13,8 94,1 
Nb moyen d'allèles par locus 2,9 2,9 4,2 2,0 2,5 5,4 

% de loci polymorphiques 50 80 90 70 70 100 
Hétérozygotie observée 0,14 0,25 0,50 0,26 0,15 0,28 

Indice de diversité génétique de Nei1l 0,19 0,33 0,52 0,35 0,30 0,57 
Fis 0,26 0,24 0,02 0,26 0,50 0,19 
Fst 0,47 
Fit 0 57 

<
1

> : Hs par population et Ht pour l'ensemble 

Tableau 13 - Matrice des Fst deux à deux entre chaque groupe de C. canephora 

Guinéen SG1 SG2 B 
Guinéen 0,59 0,54 0,69 

SG1 0,59 0,38 0,40 
SG2 0,54 0,38 0,39 

B 0,69 0,40 0,39 
C 0,52 0,35 0,41 0,44 

Moyenne 0,59 0,43 0,43 0,48 

Tableau 14 - Déséquilibres de liaison entre loci pour chaque 
groupe de C. canephora. 

Population Guinéens ConQolais 
SG1 SG2 8 C 

Paires de loci testées 11 26 36 15 21 
Déséquilibre de liaison au seuil de 0,05 0 1 3 0 1 
Déséquilibre de liaison au seuil de 0,01 2 0 2 0 0 

C 
0,52 
0,35 
0,41 
0,44 

0,43 

Ensemble 

45 
4 
34 
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Un programme a été créée à l'aide du logiciel SAS (SAS, 1989) pour étudier les effets de 
compétition selon le modèle proposé. Les études de régression ont été réalisées grâce à la 
procédure «Proc Reg» suivant la méthode «Stepwise» du logiciel SAS (SAS, 1989). 

Tous les essais de descendances hybrides et de clones impliqués dans l'étude des gains 
génétiques réalisés ont été étudiés pour les effets de compétition. 

B Résultats 

1 Indice de diversité, statistiques F de Wright et déséquilibre de 
liaison 

Sur les 10 locus RFLP étudiés, le pourcentage de loci polymorph~s varie de 50 % (groupe 
Guinéen) à 90 % (groupe Congolais SG2). Le nombre moyen d'allèles par locus est le plus élevé 
pour SG2 (4,2) et varie de 2,0 à 2,9 pour les autres groupes. 

La diversité génétique totale de l'espèce C. canephora, mesurée par l'indice de Nei (Ht) à partir 
des analyses RFLP s'élève à 0,57 (tableau 12). La diversité génétique est la plus importante pour 
SG2 (Hs = 0,52) et la plus faible pour le groupe Guinéen (Hs = 0, 19). Les autres groupes 
présentent des valeurs intermédiaires variant de 0,30 à 0,35. 

Le coefficient de consanguinité total (Fit) au niveau de l'espèce C. canephora s'élève à 0,57, 
alors que le coefficient de différenciation entre les groupes (Pst) atteint 0,47. En d'autres termes, 
47 % de la diversité génétique de l'espèce C. canephora est expliquée par une différenciation 
entre les groupes étudiés. Seul le groupe SG2 présente un coefficient de consanguinité proche de 
zéro (Fis = 0,02). En revanche, Fis varie de 0,24 à 0,26 pour les groupes Guinéen, SGl et B. 
Enfin, il atteint 0,50 pour le groupe C. 

La matrice des Fst estimés deux à deux (Tableau 13) indique une valeur relativement constante 
de ce paramètre (proche de 0,40). Le groupe Guinéen se singularise par des valeurs plus élevées 
(Fst de 0,59 en moyenne) . Le groupe Guinéen serait donc sensiblement plus différencié des 
groupes Congolais que ces derniers ne le sont entre eux. Par contre, les groupes Congolaises sont 
différenciés de façon à peu près équivalente les uns des autres. 

Le déséquilibre de liaison a été testé à partir des loci polymorphes au seuil de 95 %. Dans de 
rares cas, des paires de loci n'ont pu être testées du fait qu'aucun génotype n'avait été analysé 
pour l'un et l'autre de ces loci. Comme attendu du fait de la forte structuration de l'espèce en 
groupes, le déséquilibre de liaison est important pour l'ensemble de l'espèce C. canephora 
(Tableau 14) : 38 des 45 paires de loci testées sont significativement en déséquilibre de liaison, 
dont 34 de façon hautement significative. Pour chacun des groupes pris séparément, le 
déséquilibre de liaison est faible : seules 5 des 36 paires de loci testées de SG2 et 2 des 11 du 
groupe Guinéen sont significativement en déséquilibre de liaison. 



Tableau 15 - Héritabilités au sens strict, au sens large, intra-hybride et au niveau des moyennes familiales (h2.,, h2,1, h2w and h2r) 

du rendement chez Coffea canephora estimées à partir de plusieurs plans de croisement. 
(entre parenthèses= 1,96 * ecart-type = semi-intervalle de confiance au risque de 0,05) 

h2ss h2s1 h2 w % Additivité h2t 

Essai 

1 0,41 (+ 0,24) 0, 17 (+ 0,10) 0,84 (+ 0,12) 

Top 2 0,32 (+ 0,18) 0, 13 (+ 0,08) 0,81 (+ 0,12) 

3 0,21 (+ 0,28) 0,08 (+ 0,08) 0,87 (+ 0,08) 

Cross 4 0,21 (+ 0,18) 0,08 (+ 0,10) 0,77 (+ 0,24) 

5 0,41 (+ 0,22) 0,17 (:i: 0,12) 0,86 (:i: 0,08) 

6 0,29 {+ 0,46) 0, 11 (+ 0,22) 0,66 (+ 0,48) 

Factoriel 7 0,32 (+ 0,18) 0,46 (+ 0,18) 0,24 (+ 0,16) 70 (+ 42) 0,88 (+ 0,08) 

8 0,25 (+ 0,22) 0,29 (+ 0,24) 0,13 (+ 0,14) 86 (+ 60) 0,80 (+ 0,12) 

mixte 9 0,40 (+ 0,44) 0,59 (+ 0,36) 0,33 (+ 0,24) 68 (+ 70) 0,90 (+ 0,06) 

10 0,45 (+ 0,70) 0,53 (+ 0,70) 0,25 (+ 0,18) 85 (+ 58) 0,89 (+ 0,08) 

11 0,25 (+ 0,34) 0,26 (+ 0,34) 0, 14 (+ 0,20) 97 (+ 80) 0,80 (+ 0,08) 
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En conclusion sur ces paramètres de génétique des populations, il semble que, malgré 
l'allogamie stricte de C. canephora, l' habitat en populations relativement isolées les unes des 
autres entraîne une certaine consanguinité au niveau des groupes étudiés. Cette situation est 
caractéristique de l' effet Wahlund. L'histoire de SG2 est marquée par un brassage important de 
caféiers sylvestres prospectés aux alentours des premières plantations et stations de recherche de 
la cuvette du Congo (Thirion, 1952). Ce brassage a probablement gommé l' effet Wahlund. Il a 
été préservé chez les autres groupes dont les populations, soit proviennent directement du milieu 
sylvestre où elles ont été prospectées (Guinéens, B et C), soit ont été individualisées et séparées 
très tôt (SG 1). 

Le déséquilibre de liaison s' avérant faible au sein de chaque groupe, nous retenons que chacun 
peut être considéré comme une population répondant aux conditions requises pour l' application 
des modèles de génétique quantitative. Il sera cependant nécessaire de t~pir compte des 
coefficients de consanguinité Fis de chaque grQupe concernée par les études ultérieures de 
génétique quantitative : Fis = 0.26 pour le groupe Guinéen et Fis = 0.00 pour le groupe SG2 
Congolais. 

La seule restriction concerne l' estimation de la variance génétique intra-hybride ,et donc de 
l' héritabilité intra-hybride, dans le cas d'un top-cross (voir 2.1.4 p. 60). Elle suppose l' identité 
des coefficients de consanguinité du testeur et des testés. Nous donnerons malgré tout cette 
estimation en retenant le F des parents testés, en étant conscient de l' éventuel biais ainsi 
introduit. 

L' ensemble des groupes du pool Congolais ne peut être considéré comme une population au sens 
de la génétique quantitative. Certaines grilles de croisements, conçues avant que les différents 
groupes Congolais soient identifiés, ne pourront être utilisées. Les effectifs des parents de chaque 
groupe sont trop faibles pour les considérer séparément. 

2 Estimation des héritabilités du rendement 

2.1 Les différentes estimations 

Sur les onze plans de croisements étudiés, les héritabilités moyennes du rendement au sens st~r, 
au sens large, intra-famille et au niveau des moyennes familiales s' établissent respectivement à : 
0.32, 0.43 , 0.16 et 0.83 (Tableau 15). Le pourcentage moyen d' additivité s' élève à 81 % en 
moyenne. 

L' héritabilité au sens strict estimée par la régression parents-descendants s' élève à 0,31 (ic 1 = 
0, 10). L'héritabilité au sens large estimée à travers l' essai clonai guinéen s' élève à 0,53 
(ic=O, 17). Ces deux estimations sont cohérentes avec celles obtenues par l' analyse des plans de 
croisements. 

Les estimations de l' héritabilité au niveau des moyennes familiales (h2r) varient peu : de 0,77 à 
0,89. Les intervalles de confiance sont relativement étroits. L' essai 6 constitue une exception 
avec une valeur de h2r à 0,66 et intervalle de confiance plus large. Cela est certainement lié au 
faible effectif des descendances de cet essai : 20 en moyenne alors que l' effectif moyen dépasse 
40 pour tous les autres essais (Tableau 7 p. 58). 

Les variations de l'estimation de I' héritabilité sont plus fortes pour h2ss, h2
51 et h2ic- Les intervalles 

de confiance des estimations sont particulièrement importants : 

1 ic = intervalle de confiance au seuil de 95% = 1. 96 * ecart-type 



t, 
·c: 
ti 
Cl) 
C 
Q) 
Cl) 

:::, 
CU 

•Q) 
~ 

.0 s ·c: 
•Q) 

:::c 

1 

0,8 -

0,6 

0,4 

0,2 

Figure 4 - Héritabilité au sens strict moyenne et son intervalle de confiance 
au seuil de 0.95 en fonction du nombre de parents testés 

et de l'effectif des descendances estimés à partir de simulations 
dans le cas d'un top-cross 

(Chaque point représente une héritabilité effectivement estimée à partir d'un essai étudié avec un nombre de parents donné) 

'\ 20 répétitions par descendance 
'\ 

'\ 
'\ -----~~--:x.;------ --- --------------------------------------------------------------------------------

"40, rép~ions par descendance ...... .... .... -
--------------------- -.•ho.a,:.~;;>-::':-:':~--~::.:::~~:~-~:~_;_;~~.-;_~~~:~-~-.;-;_;~:;.~-~:;:-.:-. :-.7.7.7 -

• 
- -----------•------- --- -- -- -------------------------------------------------------------------------

• 
• 

- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - ._ - - - .IL - - - - - - -~-?~~~~~:-:==-::-:-=-~-••• :.: :.: :.::::: :.::. :.:.: :.: :: :::. :_: :.: ::.:..: :_: •• :_· :_ ·.:;_: :..:~----- •• _,, ''." -'"-' :é-~ ;_, _; ~-.:-'..: CO - - - - - - . - .. 

0 t ., .- -.,..-- - j 
//' ~~ ... - 20 30 40 50 60 7~ 

-0,2 -

,' , . , 
I 

-------Î---------------------- -- --- ------- ------------- -- ------------------ - -------------------------
1 

I 

-0,4 ------------------------------------------------------

Nombre de parents testés 



Troisième Chapitre - Appréciation de la valeur génétique 70 

• si l'effectif des descendances est faible ( essai 6), 

• si le nombre de parents testés est proche ou inférieur à 10 ( essais 9 et 10). 
La présence de trois testeurs au niveau de l'essai 8 semble compenser le faible nombre de 
parents testés. 

2.2 Facteurs de variation des estimations - Echantillonnage des parents 
La variation de l'estimation de l'héritabilité pour les différents essais étudiés peut-être 
partiellement expliquée par l'erreur expérimentale liée à chaque essai: c'est ce dont témoignent 
les intervalles de confiance estimés pour chacun des essais. 

Néanmoins, les essais ne sont pas tous identiques. Ils diffèrent selon : 
• les couples testeurs-testés : Guinéens-Congolais ou Congolais-Guinéens, 
• les testeurs individuels: 444, 464 ou 477 pour les testeurs Congolais et 155 ou 410 

pour les testeurs Guinéens, 
• le plan de croisement : top-cross ou grille factorielle, 
• l'environnement : différences de fertilité du sol ( estimée par la performance du 

témoin clonai constant) ou hétérogénéité du sol (estimée par la variance 
environnementale), 

• l'échantillon des parents testés (caractérisé ·par la variance de l'effet parental). 

Parmi ces facteurs, seule la variance de l'effet parental est corrélée à la variation de l'estimation 
de l'héritabilité sur les onze essais étudiés (résultats non montrés). L'échantillonnage des parents 
testés dans un essai pourrait donc expliquer en grande partie les écarts observés pour l'estimation 
de l'héritabilité. 

Considérons que l'ensemble des valeurs en test intergroupe de la centaine de parents Guinéens 
du premier cycle de SRR (voir Figure 13 p. 95 bis et Annexe 7) représente une distribution 
suffisamment représentative de la valeur en test intergroupe du groupe Guinéen dans son 
ensemble. La variance de cette distribution (V(C) = 196) peut donc être considérée comme un 
bon estimateur de la variance de l'effet parental Guinéen ( o 2c). Il devient alors aisé de simuler le 
tirage aléatoire d'un échantillon de valeurs en test provenant de cette distribution normale dont la 
variance est connue. 

Les valeurs en test ainsi échantillonnées correspondent à autant de moyenne familiale dans le cas 
du top-cross, par exemple. Pour disposer d'un essai virtuel complet, il faut simuler les valeurs 
des répétitions de chaque famille. La variance résiduelle des essais étudiés s'élève en moyenne à 
1520. Pour chaque valeur en test retenue, il suffit donc de simuler un échantillon d'un effectif 
équivalent au nombre choisi d'arbres par descendance, suivant une distribution normale centrée 
sur la valeur en test et de variance 1520. 

Les jeux de données sont simulés en faisant varier le nombre de parents testés de 5 à 70 (par 5) et 
le nombre d'arbres par descendance (20, 40 et 100). Pour chaque couple « Nombre de parents 
testés-effectif de chaque descendance», il y a 1000 itérations correspondant à autant d'essais 
virtuels. Pour chacun de ces 1000 «essais», l'héritabilité est estimée. La moyenne et l'intervalle 
de confiance de l'héritabilité ont été calculés sur ces 1000 estimations. Le programme, écrit sous 
SAS, correspondant à ces simulations est donné en Annexe 12. 

Les résultats sont présentés graphiquement (Figure 4). La précision de l'estimation augmente 
rapidement avec le nombre de parents testés. Il semble qu'un échantillonnage de 30 parents soit 
nécessaire pour obtenir une précision optimale. Toutefois, même avec un échantillonnage de 70 
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parents, les valeurs limites inférieures et supérieures de l'intervalle de confiance sont 0.21 et 0.56 
et restent donc relativement éloignées de la moyenne 0.341

. L'effectif des descendances 
influence peu la précision de l'estimation, sauf lorsque le nombre de parents testés est inférieur à 
20. Les estimations effectivement observées sur les essais concernant des parents testés Guinéens 
ont été positionnées sur le graphique (Figure 4). Il est remarquable que même si ces estimations 
varient de 0.21 à 0.45, soit du simple au double, elles restent dans les limites de l'intervalle de 
confiance au seuil de 0.95. 

Dans le cas de l'analyse des top-cross, un majorant de l'héritabilité au sens strict est estimé. En 
revanche, dans le cas de l'analyse des factoriels mixtes, l'héritabilité au sens strict elle-même est 
estimée. Il est donc théoriquement attendu que les estimations issues des top-cross soient 
supérieures à celles issues des factoriels, et ce d'autant plus que la variance de dominance est 
importante. Cela n'est pas observé (Tableau 15). Il est probable que la variation liée à 
l'échantiHonnage des parents soit plus importante que la variation liée à l'hypothèse d'absence 
de dominance dans le cas des top-crosses. Ce constat est vraisemblablement lié à la forte part 
d'additivité (80 % en moyenne) observée dans notre étude et ne saurait donc être généralisé. 

En résumé, les valeurs moyennes des héritabilités estimées (h2ss = 0.32, h2s1 = 0.43, h2ic = 0.16 et 
h2r = 0.83) peuvent être considérées avec confiance, car elles correspondent à la moyenne onze 
estimations provenant d'autant d'essais différents. En revanche, chacune des estimations, prises 
séparément, présente un degré de précision relativement faible . 

Aucune différence notable n'est observée entre les héritabilités estimées à partir des plans de 
impliquant des croisements intra-Guinéens ( essais 1 et 2), des parents Guinéens testés sur un ou 
plusieurs testeurs Congolais (Essai 3 à 11) ou des parents Congolais testés sur un ou plusieurs 
testeurs Guinéens (Essai 3 à 11). Toutefois, l'étude d'un plus grand nombre de plans de 
croisements impliquant le test de parents Congolais serait nécessaire pour approfondir ce type de 
comparaison. Il faudrait de plus tenir compte des quatre groupes Congolais identifiés (SG 1, SG2, 
B et C), alors que seul le groupe SG2 est représenté dans les plans de croisements étudiés. 

3 Héritabilités des caractères secondaires et corrélations avec le 
rendement 

3.1 Héritabilités des caractères secondaires 

Cinq des six essais utilisés pour l' étude des caractères secondaires sont des top-crosses qui 
permettent des estimations de l'héritabilité au sens strict. Les héritabilités familiales sont toutes 
du même ordre de grandeur entre 0,80 et 0,95 (données non présentées). L'essai 7 présente une 
grille de croisement factorielle de deux testeurs (444 et 464) croisés avec 18 parents Guinéens. 
Cet essai a été analysé comme tel en factoriel, mais également séparément en deux top-crosses 
sur chacun des deux testeurs. Cela permet de comparer les estimations des paramètres génétiques 
dans un même essai, pour le même échantillonnage de parents Guinéens, mais sur deux testeurs 
différents. 

1 Cette moyenne est proche de la moyenne estimée sur l'ensemble des essais : h2
55 =0.32 (voir 2.1 p. 69) 



Tableau 16 - Héritabilités (haut) et coefficients de prédiction du rendement (bas) 
de différents caractères secondaires chez C. canephora 

lntra-Guinéens lnterc roupes 
ESSAI 1 2 3 (464) 4 (444) 5 (464) 7 (444) 7 (464) 7 

1*27 1*20 1*24 1*20 1*34 1*18 1*18 2*18 

Cumul 0,41 ••• 0,32 ** 0,21 •• 0,21 • 0,41 ••• 0,47 •• 0,42 •• 0,38 ** 

Rouille 0,59 ••• 0,81 •• , 0,40 ••• 0,16 • 0,62 ••• 0,36 •• 1, 12 ••• 0,65 ••• 

Précocité 0,78 ••• 0,69 ••• 0,80 ••• 0,51 *** 0,91 ••• 0,58 ••• 0,69 ••• 0,55 ••• 

Maturité groupée 0,16 • 0, 11 ns 0, 12 • 0,13 • 0,37 ••• 0, 10 ns 0,24 . 0,17 • 
Gourmand 0,48 ••• 0,28 •• 0,33 •• 0,26 ••• 

Diaco 0, 11 . 0,04 ns 0, 19 •• 0,12 • 0,24 • 0,31 •• 0,22 • 
Hauteur 0,14 * 0,01 ns 0,22 •• 0,03 ns 0,33 •• 0,37 ** 0,32 •• 

Lprim 0,14 • 0,07 ns 0,14 •• 0,00 ns 0,29 •• 0,17 • 0,23 . 
Canop 0,17 • 0,18 • 0,08 ns 0,29 *** 

Enort 0,16 • 0,13 • 0,21 •• 0,12 • 0,26 . 0, 15 . 0,18 • 
Enpla 0,17 . 0,14 • 0,28 ••• 0,16 . 0,19 * 0,21 . 0,20 • 
Entot 0,20 •• 0, 12 • 0,27 ••• 0,16 * 0,26 . 0,21 . 0,23 . 
Lgort 0,09 ns 0,20 • 0,35 ••• 0,13 . 0,28 •• 0,17 . 0,22 • 
Lgpla 0,31 •• 0,22 • 0,66 ••• 0,25 ** 0,44 •• 0,38 •• 0,40 ** 

Forme 0, 19 •• 0,32 •• 0,33 ••• 0,15 . 0,36 •• 0,43 •• 0,39 •• 
Première récolte 0,17 • 0,20 • 0, 19 •• 0,18 • 0,37 ••• 0,07 ns 0,07 ns 0,05 ns 

Deux premières récoltes 0,31 •• 0,27 •• 0, 19 •• 0,18 • 0,33 ••• 0, 14 . 0, 12 ns 0, 12 ns 

•••,••,•et ns : Différent de 0 au seuil de 0.001, 0.01, 0.05 et non différent de 0 au seuil de 0.05 respectivement 

lntra-Guinéens lnterQ roupes 
ESSAI 1 2 3 (464) 4 (444) 5 (464) 7 (444) 7 (464) 7 

1*27 1*20 1*24 1*20 1*34 1*18 1*18 2*18 
Cumul 0,41 0,32 0,21 0,21 0,41 0,47 0,42 0,38 
Rouille -0,10 -0,17 -0,10 0,04 0,10 0,00 -0,20 -0,03 

Précocité 0,19 0,04 0,02 -0,06 0,09 0,23 0,18 0,18 
Maturité groupée 0,00 0,09 0,00 0,03 0,07 0,09 0,05 0,04 

Gourmand 0,00 -0,03 0, 11 0,14 
Diaco 0,02 0,00 0,06 0,04 0,23 0, 11 0,14 

Hauteur -0,01 -0,01 -0,03 0,07 0,29 0,13 0,20 
Lprim -0,01 -0,05 0,07 0,02 0,23 0,15 0,19 
Canop -0,12 -0,09 0,03 0,26 
Enort 0,12 0,14 0,08 0,11 0,23 -0,01 0,10 
Enpla 0,07 -0,05 0,14 0,02 0, 11 0,01 0,07 
Entot 0, 11 0,04 0, 13 0,06 0,18 0,00 0,09 
Lgort -0,17 -0,13 -0, 11 -0,08 0,05 0,12 0,09 

Lgpla -0,15 0,00 1-0, 14 0,00 0,15 0,16 0,14 
Forme 0,00 0, 11 1-0, 12 0,00 0,06 -0,05 0,00 

Première récolte 0,19 0,15 0, 18 0, 11 0,34 0,19 -0,03 0,08 
Deux premières récoltes 0,33 0,28 0, 19 0,18 0,34 0,26 0, 11 0,16 
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Dans l'ensemble (Tableau 16), les héritabilités des différents caractères secondaires étudiés sont 
inférieures à celle du rendement. Seule la précocité de maturation et la sensibilité à la rouille 
orangée présentent des héritabilités supérieures à celle du rendement. L'héritabilité de la 
précocité de maturation est toujours très hautement significativement différente de O. La 
sensibilité à la rouille orangée apparaît également très héritable, même si le testeur 444 semble 
posséder des gènes dominants de résistance qui limitent l'expression de la variabilité génétique 
des parents Guinéens 1. La propension à produire des gourmands apparaît également comme un 
caractère à forte héritabilité. Les variables liées à la vigueur végétative (Diaco, Haute, Lprim et 
Canop) présentent des héritabilités en moyenne faibles, même si elles dépassent parfois 0,30 
dans l'essai 7. Dans les essais 1 à 4, l'héritabilité des ces caractères apparaît souvent non 
significativement différente de O. Les variables liées à la vigueur reproductive (Enort, Enpla et 
Entot) présentent également des héritabilités en moyenne faibles. Elles ne sont presque jamais 
différentes de O au seuil de 0.01, à l'exception notable de l'essai 3. Les variables liées à 
l'architecture de l'arbre (Lgort, Lgpla et Forme) ont des héritabilités légèrement plus élevées 
souvent différentes de O au seuil de 0.01. 

Une étude approfondie (Analyse multivariée) de l'essai 3 montre que les parents Guinéens tirés 
au hasard pour ce plan de croisement se répartissent en deux groupes distincts pour les variables 
de vigueur reproductive et d'architecture. En revanche, dans les autres essais, les parents 
couvrent la même variabilité mais de façon continue (données non présentées) . Le cas particulier 
de l'essai 3 semble donc lié à l'échantillonnage des parents, comme cela a été montré pour 
l'héritabilité du rendement (voir 2.2 p. 70). 
A l'exception de l'essai 3, les estimations des héritabilités sur les différents essais sont 
cohérentes. En particulier, il n'y a pas de différences notables entre les estimations provenant des 
plans de croisements intra-Guinéens et intergroupes. 

3.2 Corrélations génétiques avec le rendement 

Peu de corrélations génétiques entre le rendement et les caractères secondaires sont 
significativement différentes de O (Tableau 17). Même la première récolte est parfois non 
corrélée au seuil de 0.05 avec le rendement (estimé sur les quatre premières récoltes). Le cumul 
des deux premières récoltes est en revanche toujours corrélé avec le rendement au seuil de 0.001, 
à l'exception de l'essai 7(444) pour lequel le seuil est de 0.01. Le groupement de la maturité 
semble liée négativement au rendement de façon presque toujours significative. 

Aucune des variables de vigueur végétative n'est significativement corrélée génétiquement avec 
le rendement, à l'exception de l'essai 7(444) sur lequel nous reviendrons. Les variables de 
vigueur reproductive sont dans l'ensemble plus corrélées génétiquement avec le rendement et 
oscillent à la limite inférieure ou supérieure de signification selon les essais. Parmi les variables 
architecturales, seule la longueur des entre-nœuds orthotropes (Lgort) semble génétiquement 
corrélée négativement au rendement, même si la valeur de cette corrélation varie d'un essai à 
l'autre. 

Malgré la faiblesse d'ensemble des corrélations génétiques, leurs valeurs semblent dépendantes 
des essais. En particulier, les corrélations génétiques entre les variables de vigueur végétative et 
le rendement paraissent plus fortes pour les croisements de type intergroupe que pour les 
croisements intra-Guinéens. Les corrélation entre le rendement d'une part et les variables 
architecturales (Longueur des entre-nœuds orthotropes et plagiotropes) varient aussi 
sensiblement d'un essai à l'autre, mais apparemment indépendamment du type de croisement. Le 
testeur utilisé semble en revanche jouer un rôle important pour l'estimation des corrélations 
génétiques. En effet, au niveau de l'essai 7, les estimations diffèrent sensiblement selon que l'on 

1 A propos des probables gènes dominants de résistance du testeur 444, voir surtout Quatrième Chapitre p. 88. 



Tableau 17 - Corrélations génétiques (haut) et environnementales (bas) de 
différents caractères secondaires avec le rendement chez C. canephora 

lntra-Guinéens lnterarouoes 
ESSAI 1 2 3 (464) 4 (444) 5 (464) 7 (444) 7 (464) 

1*27 1*20 1*24 1*20 1*34 1*18 1*18 

Rouille -0,20 ns -0,34 ns -0,35 ns 0,23 ns 0,20 ns 0,01 ns -0,29 ns 

Précocité 0,23 ns -0,34 ns -0,08 ns -0,25 ns 0,08 ns 0,00 ns -0,07 ns 

Maturité groupée -0,69 ••• -0,55 . -0,54 •• -0,36 ns -0,38 . -0,68 •• -0,56 . 
Gourmand 0,01 ns -0,09 ns 0,41 ns 0,42 . 

Diaco 0, 10 ns 0,05 ns 0,28 ns 0,25 ns 0,66 •• 0,29 ns 

Hauteur -0,06 ns 0,33 ns -0,12 ns 0,35 ns 0,73 •• 0,33 ns 

Lprim -0,05 ns -0,29 ns 0,38 ns 0, 17 ns 0,63 •• 0,55 . 
Canop -0,45 . -0,38 ns 0,26 ns 0,78 •• 

Enort 0,48 . 0,69 ••• 0,36 ns 0,66 •• 0,65 •• -0,04 ns 

Enpla 0,28 ns -0,22 ns 0,58 •• 0, 11 ns 0,38 ns 0,04 ns 

Entot 0,39 . 0,22 ns 0,52 •• 0,34 ns 0,52 • -0,02 ns 

Lgort -0,87 ••• -0,50 . -0,40 • -0,48 . 0, 14 ns 0,43 ns 

Lgpla -0,43 . 0,03 ns -0,36 ns 0,02 ns 0,34 ns 0,39 ns 

Forme 0,00 ns 0,35 ns -0,43 . -0,03 ns 0, 14 ns -0, 11 ns 

Première récolte 0,73 ••• 0,59 •• 0,89 ••• 0,56 . 0,86 •• 1,02 ••• -0, 14 ns 

Deux premières récoltes 0,94 ••• 0,96 ••• 0,92 ••• 0,91 ... 0,92 ••• 1,02 ••• 0,49 . 

7 
2*18 
-0,05 ns 

-0,02 ns 

-0,65 •• 

0,50 . 
0,58 . 
0,65 •• 

0,40 ns 

0,26 ns 

0,32 ns 

0,30 ns 

0,37 ns 

0,00 ns 

0,58 . 
0,74 ... 

•••, ••, • et ns : Différent de 0 au seuil de 0.001, 0.01, 0.05 et non différent de 0 au seuil de 0.05 respectivement 

lntra-Guinéens lnter!=lroupes 
ESSAI 1 2 3 (464) 4 (444) 5 (464) 7 (444) 7 (464) 7 

1*27 1*20 1*24 1*20 1*34 1*18 1 *18 2*18 

Rouille -0,03 ns -0,08 . -0, 13 ••• -0, 14 ••• -0,02 ns -0,05 ns -0,05 ns -0,07 . 
Précocité 0,21 ... 0,00 ns 0,30 ••• 0, 12 ••• 0, 14 ••• 0,22 ••• 0, 10 •• 0, 17 ••• 

Maturité groupée 0, 11 .. 0,07 ns 0, 14 ••• 0,00 ns 0,00 ns 0,08 . 0,02 ns 0,06 ns 

Gourmand 0, 17 ••• -0,01 ns 0,21 ••• 0,25 ••• 

Diaco 0,42 ••• 0,27 ••• 0,42 ••• 0,44 ••• 0,47 ••• 0,41 ••• 0,44 ••• 

Hauteur 0,51 ••• 0,39 ••• 0,45 ••• 0,51 ••• 0,44 ••• 0,43 ••• 0,44 ••• 

Lprim 0,48 ••• 0,31 ••• 0,40 ••• 0,47 ... 0,42 ••• 0,37 ••• 0,39 ••• 

Canop 0,32 ••• 0, 15 ••• 0,38 ••• 0,58 ••• 

Enpla 0,43 ••• 0,31 ••• 0,37 ... 0,41 ... 0,38 ••• 0,37 ••• 0,36 ••• 

Enort 0,44 ••• 0,31 ••• 0,31 ... 0,37 ••• 0,38 ••• 0,32 ••• 0,35 ••• 

Entot 0,48 ••• 0,33 ••• 0,39 ••• 0,44 ••• 0,42 ••• 0,39 ••• 0,40 ••• 

Lgort 0, 13 ••• -0,07 . 0,09 ... 0, 13 ••• 0,05 ns 0,05 ns 0,05 ns 

Lgpla 0,04 ns -0, 13 ** 0,00 ns 0,00 ns -0,04 ns -0, 11 .. -0,07 . 
Forme -0,06 ns -0,06 ns 0,05 . -0,09 •• -0,03 ns -0,02 ns -0,02 ns 

Première récolte 0,49 ••• 0,35 ••• 0,65 ••• 0,37 ••• 0,71 ••• 0,38 ••• 0,43 ••• 0,40 ••• 

Deux premières récoltes 0,83 ••• 0,74 ••• 0,69 ••• 0,77 ••• 0,79 ••• 0,59 ••• 0,59 ••• 0,57 ••• 

•••,••,•et ns: Différent de 0 au seuil de 0.001, 0.01, 0.05 et non différent de 0 au seuil de 0.05 respectivement 
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considère le testeur 444 ou 464. La corrélation génétique entre les variables de vigueur 
végétative et le rendement est significativement positive dans le cas du testeur 444, alors qu'elle 
n'est pas significative dans le cas du testeur 464. Ainsi, il semble que la stratégie d'augmentation 
du rendement des descendances ayant pour parent le testeur 444 soit étroitement liée à la vigueur 
végétative des arbres. En revanche, la vigueur végétative n'apparaît pas comme une condition 
nécessaire de forte production dans le cas des descendances ayant pour parent le testeur 464. 
Notons que cette deuxième situation peut être recherchée pour augmenter l'indice de récolte. 

L'absence de corrélations génétiques significatives entre le rendement et la sensibilité à la rouille 
orangée d'une part et la propension à produire des gourmands (à l'exception de l'essai 5 au seuil 
de 0.05) d'autre part est également favorable pour le sélectionneur. En revanche, la corrélation 
génétique négative entre le rendement et le degré de maturité groupée pourrait être défavorable. 
Rappelons ici qu'aucune corrélation génétique significative n'a été décelée entre le rendement et 
la taille des grains, le rendement en café marchand et divers composés biochimiques dont la 
caféine (Montagnan et al, 1998a: Annexe D). 

3.3 Corrélations environnementales avec le rendement 
Contrairement aux corrélations génétiques, la plupart des corrélations environnementales entre le 
rendement et les caractères secondaires sont très hautement significatives (Tableau 17). 
Globalement, tout ce qui favorise la vigueur végétative et reproductrice est bon pour le 
rendement. Il est cependant notable que les variables architecturales ne sont que faiblement 
corrélées au niveau environnemental avec le rendement. De la même façon, les corrélations 
environnementales entre le rendement d'une part, la rouille orangée, la précocité de maturation et 
le degré de groupement de la maturité sont relativement faibles. 

Les corrélations environnementales sont remarquablement stables d'un essai à l'autre, quel que 
soit le type de croisement. 

3.4 Coefficients de prédiction du rendement 
Le coefficient de prédiction du rendement par les caractères secondaires permet de synthétiser 
les paramètres décrits précédemment. Ces coefficients de prédiction varient peu d'un essai à 
l'autre et sont dans l'ensemble faibles (Tableau 16). Ils sont dans sensiblement inférieurs à 
l'héritabilité du rendement, qui est le coefficient de prédiction du rendement par lui-même. Seul 
le cumul de production des deux premières récoltes semble un prédicteur possible du rendement, 
même si cette prédiction paraît faible dans l'essai 7. 

3.5 Choix de caractères prédicteurs du rendement 

Force est de constater qu'aucun caractère candidat à l'amélioration de la prédiction du rendement 
ne remplit les conditions requises : 

• l'héritabilité du rendement est pratiquement toujours la plus élevée. Ceci est peut être lié 
au fait que le rendement est estimé à partir de quatre années de récoltes, donc à partir de quatre 
mesures. Il y a donc une partie de « répétabilité» au sens de Falconer (1989) dans l'héritabilité 
du rendement, alors que les autres caractères ne font l'objet que d'une mesure. 

• les quelques corrélations génétiques significatives entre le rendement et certains caractères 
secondaires sont rares et semblent liées au type de croisement, au type de testeur individuel et à 
l'échantillonnage des parents testés. 

Seuls la première production ou le cumul des deux prem1eres production pourraient 
éventuellement servir de caractères précoces prédicteurs du rendement dans le cadre d'une 
sélection indirecte de parents. 



Tableau 18 - Gain génétique obtenu sur le cumul de production en utilisant comme prédicteur 
la première récolte (c1) ou le cumul des deux premières récoltes (c12), 

Base 100 = gain génétique obtenu en faisant la sélection sur le cumul de production 

Essai 1 2 3 4 5 7 (1) 

Plantation 1991 1991 1989 1991 1992 1990 

Prédicteur c1 c12 c1 c12 c1 c12 c1 c12 c1 c12 c1 c12 
Années 93 93-94 93 93-94 91 91-92 93 93-94 94 94-95 92 92-93 

Nombre 1 -3 100 58 100 56 95 80 100 100 100 90 90 
de géniteurs 2 14 100 5 100 56 56 56 100 92 86 67 77 
sélectionnés 3 22 98 37 100 54 54 69 100 82 82 28 76 
(n premiers) 4 25 83 59 100 58 79 44 100 73 78 19 74 

!1> : l'essai 7 a été considéré comme un factoriel ou comme un top-cross en considérant séparément 

les testeurs 444 et 464 

7_444 (1) 

1 990 

c1 c12 
92 92-93 

100 100 
86 100 
71 89 
76 94 

7_464 (1) 

1 990 

c1 c12 
92 92-93 

48 100 
-13 74 
-7 67 
4 46 
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Dans chacun des essais, il a été possible de calculer un gain génétique G du rendement estimé à 
partir des quatre premières années de production en retenant le ou les meilleurs Qusqu'à 4) 
parents selon leur valeur en test : 

• pour le cumul de production sur les quatre premières années de production (Cl4), 
• pour la première production seule (Cl), 
• pour le cumul des deux premières production (Cl2). 

En prenant comme base 100 le gain génétique obtenu sur le rendement estimé sur les quatre 
premières années de production, les gains génétiques obtenus en utilisant Cl ou Cl2 comme 
prédicteur de Cl4 sont présentés au tableau 18. La première production seule (Cl) s'avère un 
prédicteur médiocre pour la plupart des essais. Au mieux, dans les essais 7(444) et 5, seul le 
meilleur parent pour Cl est également le meilleur pour C14. L'utilisation de Cl comme 
prédicteur peut même conduire à de sérieuses désillusions sur C14 comme c'est le cas dans 
l'essai 1. C12 paraît un bon prédicteur pour les essais 1, 2 et 4, mais donne des résultats 
médiocres pour les autres essais. 

Les années de production peuvent être classées en fonction de la quantité moyenne de café 
produit cette année-là. Ainsi, les années 91 et 92 ont été des années de faible production, l'année 
93 a été moyenne et les années 94 et 95 ont connu de forte (95) et très forte (94) productions. On 
constate que lorsque l'année 94 fait partie des deux premières années de production, la prédiction 
à partir de C12 est satisfaisante (essais 1, 2, 4 et 5). En revanche, si les deux premières années de 
production sont faibles, la prédiction est médiocre (Essai 3). L'essai 7 a connu une première 
année de production faible et la deuxième moyenne, la qualité de prédiction est intermédiaire 
pour cet essai. La quantité de café produit une année donnée influence mathématiquement la 
qualité de la prédiction. En effet, plus les deux premières années de production sont fortes, plus 
leur « poids » est important dans le cumul de récolte sur les quatre premières années. 

Dans le cas de l'essai 7, il est remarquable que là sélection réalisée sur les productions précoces 
pour la valeur en test sur le testeur 444 est sensiblement plus cohérente avec la sélection 
définitive que lorsque le testeur 464 est considéré. Cela peut être relié aux corrélations 
génétiques plus fortes entre vigueur et production observées lorsque le testeur 444 est utilisé par 
rapport au testeur 464 (Tableau 17). 

Au niveau de la SRR appliquée à C. canephora, les tests intergroupes sont, pour des raisons 
pratiques, implantés sur plusieurs années (Voir Annexe 3). Soit x est le nombre d'années 
nécessaires à l'implantation de tous les tests intergroupes. Dans la pratique, x est au minimum 
égal à 3. Un essai rentre en production à partir de la deuxième année. Si quatre récoltes sont 
observées pour conclure un essai, la durée totale des tests intergroupes est donc x+6 années. Si 
1 'on considère que le cumul des deux premières années de production peut être utilisé comme 
prédicteur du rendement, cette durée est ramenée à x+4. Si x=3, la durée des tests intergroupes 
serait ramenée de 9 à 7 ans. Plus x augmente, plus le gain relatif en temps est faible. L'économie 
en coûts d'entretien et d'observation des essais est certes importante, puisque la durée de chaque 
essai diminue de 6 à 4 années. Toutefois, ce sont justement les premières années de chaque essai 
(implantation) qui sont les plus lourdes au niveau des coûts. 

En résumé, l'intérêt d'utiliser le cumul des deux premières années de production pour prédire le 
rendement estimé sur quatre années de production apparaît limité, sauf si ces deux années sont 
des années de forte production. Cela ne semble pas être suffisamment robuste pour utiliser Cl2 
en routine comme prédicteur de C14, et ce d'autant plus que les tests intergroupes s'étalent sur 
un plus grand nombre d'années. 



Tableau 19 - Estimation des gains génétiques à travers la sélection du meilleur hybride 
ou des meilleurs arbres (sélection combinée individu-famille pour un taux de sélection de 1 %) pour le rendement de C. canephora, 

Nombre d'arbres retenus (1l En % de la moyenne des hybrides En % du meilleur clone En % du meilleur hybride 
Essai en sélection combinée ind /famille Meilleur hybride ind / famille Meilleur hybride ind / famille ind / famille 

3 22 = 8 + 6 + 2(2) + 4(1) 36 73 -35 -17 27 
4 10 = 2(3) + 2+ 2(1) 24 45 -35 -23 18 
5 14=12+2(1) 53 64 -30 -25 7 
6 6 = 2(3) 64 92 -48 -40 17 
7 14 = 5 + 4 + 3 + 2(1) 34 51 -29 -19 13 
8 11=6+3+2(1) 46 71 -16 -1 17 
9 8=8 104 129 0 12 12 
10 8 = 6 + 2(1) 72 104 -20 -5 19 
11 8=7+1 26 42 -7 5 13 
12 24 = 21 + 3 216 237 25 33 7 
13 10 = 10 76 88 3 10 7 
14 9=8+1 92 121 46 68 15 

<
1
> : x(y) signifie que dans x descendances, y arbres par descendance sont sélectionnés (si x=1, seul y est mentionné) 

Par exemple, dans l'essai 3, 1 descendance fournirait 8 arbres, une autre 6 arbres, deux autres 2 arbres et quatre autres 1 arbre. 
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11 semble donc finalement qu'aucun caractère secondaire ne puisse améliorer la prédiction du 
cumul de production sur quatre années par ce cumul de production lui-même. Ce caractère sera 
donc utilisé tel quel dans la suite de nos travaux. 

4 Prédiction des gains génétiques pour le rendement à travers la 
sélection clonale et la sélection d'hybrides 

Dans chaque essai, le gain génétique pour le rendement a été estimé dans l'hypothèse de: 
• la sélection du meilleur hybride de l'essai,
• la sélection clonale combinée individu-famille à un taux de sélection de 1 % .. ·

Ces gains génétiques (Tableau 19) ont été exprimés en pourcentage : 
• de la moyenne des hybrides de l'essai,
• du témoin clonai vulgarisé ( 461 ),
• du meilleur hybride pour la sélection combinée individu-famille .

Dans le cas de la sélection combinée individu-famille , le nombre d'arbres retenus (1% de 
l'effectif de l'essai) et leur répartition dans les différents hybrides de l'essai ont été rapportés. 

Les valeurs moyennes des héritabilités familiale et intra-famille établies dans le paragraphe 
précédent (h2r = 0.83 et h2ic = 0.16) ont été retenues dans les formules de prédiction des gains. 

Le gain génétique obtenu par la sélection d'hybrides ou combinée individu-famille en 
pourcentage de la moyenne des hybrides de l'essai varie d'un essai à l'autre. Pour quatre essais 
(9, 12, 13 et 14), le meilleur hybride sélectionné est au moins équivalent au clone témoin 
vulgarisé. Le gain génétique apporté par la sélection du meilleur hybride peut atteindre 25 % 
(essai 12) ou même 46 % (essai 14) par rapport au clone témoin vulgarisé. La sélection combinée 
individu-famille procure un gain génétique positif par rapport au témoin clonai vulgarisé dans 

. . 
cmq essais. 

Le gain génétique obtenu par la sélection combinée individu-famille en pourcentage du 
meilleur hybride permet de mieux comparer les deux méthodes 1 . Ce gain varie de 7 à 27 % pour 
une moyenne de 14 % sur l'ensemble des essais étudiés. 

Dans la plupart des cas, le nombre d'hybrides concernés par la sélection d'arbres est limité. Par 
exemple, un seul hybride est concerné pour les essais 9 et 13, ou encore deux ou trois dont un est 
largement majoritaire pour les essais 5, 10, 11, 12 et 14. 

Cela peut expliquer les variations de gains génétiques de la sélection individu-famille en 
pourcentage du meilleur hybride. En effet, pour un effectif moyen de 50 individus par hybride, le 
taux de sélection appliqué dans le meilleur hybride de l'essai varie de 3/50 = 6 % dans l'essai 6 à 
21/50 = 42 % dans l'essai 12. Ainsi, dans l'essai 12, un gain de 7 % observé pour un taux de 
sélection de 42 % est équivalent à un gain de 15 % pour un taux de sélection de 6 % dans l'essai 
6. 

Plus nette est la supériorité du meilleur hybride de l'essai, plus faible sera le nombre d'hybrides 
impliqués dans la sélection individu-famille . Cela est lié à la forte valeur de l'héritabilité 
familiale et à la faible valeur de l'héritabilité intra-famille. 

1 Ce gain est mathématiquement supérieur ou égal à O. 



Etude 
CST1 
CST2 

SRR3 

SRR4 

SRR5a 

SRR5b 

Tableau 20 - Héritabilité réalisée et répétabilité du rendement de C. canephora 
dans différentes études 

CV résiduel Taux de h2 _(l) 
si h2 11J 

w h2/7J 

des hybrides sélection (%) 
198 2,0 0,42- 0,43- 0,37* 
148 1,7 0,48- 0,48- 0,53-

90 1,3 0,20** 0,07ns 1,65** 

120 3,0 0,38** o,02ns 0,93-

57 7,0 0, 15ns 0,06ns 0,78 -
89 6,0 0,25** 0,08ns 0,76** 

!1l :•• , • et ns: Significatif au seuil de 0,01 et 0,05 et non significatif au seuil de 0,05 respectivement 

h2rep 

0,40-
0,34** 

0,45** 

0,37-

0,26-

Tableau 21 - Gain génétique et héritabilité intra-hybride réalisés du rendement de C. canephora estimés 
pour quelques hybrides dans différentes études 

Moyennes Gain génétique Héritabilité 
Moyenne<1> Nombre d'arbres Taux de des clones en% de la h2wlLJ 

Etude Hybride Effectif (CV) sélectionnés sélection(%) sélectionnés!1l moyenne de l'hybride 

CST1 T1 52 42 (164) 5 7 96 71 0,44** 
T2 54 84 (60) 5 18 77 -10 -o,05ns 

CST2 T3 45 61 (83) 6 29 85 24 0,25* 

SRR3 R4 186 54 (75) 5 2,6 91 44 0,28* 
R5 185 66 (58) 4 1,6 88 24 0, 14ns 

SRR4 R6 24 89 (63) 6 24 91 2 0,05ns 

R7 40 74 (59) 4 16 64 -14 -0,08ns 

SRR5 R8 100 89 (41) 6 14 96 8 0,07ns 

R9 94 90 (64) 8 7 88 -2 o,oons 

R10 96 116 (47) 13 42 103 -11 -o,02ns 

!1> : Rendement exprimé en % du témoin clonai constant 

(2) :•• • • et ns: Significatif au seuil de 0,01 et 0,05 et non significatif au seuil de 0,05 respectivement 

Tableau 22 - Pourcentage d'explication de la prédiction de la production des clones 
de C. canephora à partir de l'observation des arbres individuels 

Selection "massale" Sélection Combinée 
Etude Individu-famille 
CST1 92 93 
CST2 89 90 
SRR3 45 70 
SRR4 88 96 

SRR5a 15 27 
SRR5b 46 68 

h2rep 

0,41* 
0,3ons 

0,40* 
0,23ns 
0,34ns 

0, 19ns 
0, 11 ns 

0,05ns 

0,21* 
0,23*"* 
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Les gains génétiques rapportés ici sont des prédictions et doivent donc être considér~s co~m~ 
telles. Nos dispositifs nous ont permis d'estimer les gains génétiques réalisés et de vénfier ams1 
la qualité de ces prédictions. 

5 Héritabilités et gains génétiques réalisés 
Les héritabilités et gains génétiques réalisés ont été estimés grâce à l'analyse de couples 
d'essais : un essai d'hybrides dans lequel ont été sélectionnés des arbres-mères et un essai clonai 
où ces arbres ont été comparés après clonage. Deux types d'hybrides sont concernés : des 
hybrides, dits« CST », issus de Champs Semenciers Triclonaux (CST) antérieurs à la SRR et des 
hybrides, dits « SRR », intergroupes issus de la SRR. Par leur origine, la variabilité génétique 
interne des hybrides CST est supposée plus grande que celles des hybrides SRR (voir 4.2 p. 64). 

5.1 Analyse globale de chaque couple d'essais 
Les coefficients de variations résiduels1 (CV) des essais d'hybrides CST sont de fait supérieurs à 
ceux des essais SRR. Ces CV varient de 148 à 198 % dans le cas des essais CST alors qu'ils 
n'atteignent que 57 à 120 % pour les essais SRR (Tableau 20). Le taux de sélection appliqué 
dans les essais d'hybrides pour la sélection d'arbres-mères varie de 1.3 à 7 %. 

Les héritabilités réalisées au sens large sont élevées dans les deux essais CST : h2
51 = 0.48 et 0.42 

(Tableau 20). Dans ces essais CST, l'héritabilité familiale (h2r) et l'héritabilité intra-famille (h2w) 
., sont du même ordre de grandeur (entre 0.37 et 0.53). L'héritabilité au sens large est sensiblement 

plus faible dans les essais SRR et n'est pas significativement différente de O au seuil de 0.05 
dans l'étude SRR5a. La répétabilité clonale est du même ordre de grandeur que l'héritabilité au 
sens large dans toutes les études, à l'exception de l' étude SRR3 pour laquelle h2rep est 
sensiblement supérieure à h2

51 . L'héritabilité intra-famille est très réduite au niveau des essais 
SRR pour lesquels h2w n' est jamais significativement différente de O au seuil de 0.05. En 
revanche, l'héritabilité familiale est plus élevée (toujours supérieur à 0.75) dans les essais SRR 
que dans les essais CST. 

Ainsi, dans les essais SRR, la valeur génétique d'un arbre dépend majoritairement de la valeur de 
l'hybride auquel il appartient. La déviation de l'arbre par rapport à la moyenne de l'hybride 
auquel il appartient serait principalement due à l'environnement. 

Remarque : 
L'étude SRR3 révèle une héritabilité familiale exceptionnellement élevée à 1.65. Dans cette 
étude, les clones ont été sélectionnés soit dans des descendances intergroupes, soit dans des 
descendances intra-Congolaises. Il se trouve que l'écart observé dans l'essai clonai entre les 
clones issus de ces deux types de descendances était beaucoup plus important que l'écart observé 
entre les moyennes de celles-ci dans l'essai d'hybrides. Or, l'essai clonai de l'étude SRR3 est 
situé sur un sol relativement pauvre par rapport à l'essai d'hybrides correspondant. Il est donc 
probable que la forte valeur du coefficient de prédiction familiale soit liée à une interaction 
génotype environnement : la vigueur des clones « intergroupes » leur permet de mieux supporter 
!'environnements défavorable de l'essai clonai, que les clones« intra-Congolais ». 

5.2 Analyse de la sélection clonale au sein de différents hybrides 
L'étude des hybrides au sein desquels au moins quatre arbres ont été sélectionnés confirme les 
résultats généraux (Tableau 21). Les CVs des hybrides SRR sont plus faibles que ceux des 
hybrides CST, même si l'hybride SRR3 présente un CV relativement élevé de 75 % et 

1 Les statistiques sont celles des distributions normales équivalentes (4.2.3 p. 66 et Annexe C) 
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qu'inversement l'hybride CST 1 présente un CV relativement faible de 6? %. Sauf exception, les 
gains génétiques et héritabilités intra-familles réalisés pour les hybrides S~ ne ~ont pas 
différents de O au seuil de 0.05 et sont même parfois négatifs. L'étude SRR3 fait exception avec 
des gains génétiques de 24 et 44 % pour les hybrides R4 et R5. L'héritabilité réalisée intra
familiale est même significativement différente de O au seuil de 0.05 à 0.28 pour l'hybride R4. 
Cette exception pourrait s'expliquer par les taux de sélection faibles appliqués aux hybrides R4 
et R5 : 2,6 et 1,6 % contre des taux variant de 7 à 42 % pour les autres hybrides. Ces faibles taux 
de sélection ont pu être appliqués grâce aux effectifs élevés des hybrides R4 et R5. 

L'ensemble de ces résultats montre que les coefficients de variation et les héritabilités intra
hybrides sont sensiblement diminués au niveau des hybrides intergroupes de la SRR par rapport 
aux anciens hybrides de type 'CST' . Ainsi, la sélection massale est pratiquement aussi efficace 
que la sélection combinée individu-famille dans le cas des hybrides CST (Tableau 22) . En 
revanche, la sélection combinée est beaucoup plus efficace que la sélection massale dans le cas 
des hybrides SRR. Malgré tout, et même avec la sélection combinée, la précision de la prédiction 
reste relativement faible dans le cas des hybrides SRR (Tableau 22). 

La relation entre le gain génétique prédit et réalisé pour chaque couple arbre-clone est 
représentée graphiquement à la Figure 5. Cette représentation permet de constater que 
l' imprécision sur la prédiction dans les essais SRR est essentiellement due à une variation 
clonale non prédite à l'intérieur de certains hybrides. Cela est particulièrement remarquable chez 
les hybrides R4 et R5 de SRR3 et R9 et RIO de SRR5b. Le pourcentage d'explication 
relativement fort de la prédiction des gains génétiques pour l'étude SRR4 provient du fait que la 
différence de moyennes familiales de R6 et R7 est plus importante que les différences entre 
clones au sein de ces deux hybrides . Même faible, une certaine variabilité génétique subsiste 
donc à l'intérieur de chaque hybride. C'est ainsi que la répétabilité clonale intra-hybride est 
significativement différente de O pour les hybrides R9 et RIO (Tableau 21). En revanche, les 
faibles héritabilités intra-familles témoignent de la difficulté à exploiter cette variation génétique 
pour la sélection clonale au sein des hybrides SRR. 

6 Amélioration du modèle de prédiction de la valeur génétique 
Nous avons vu précédemment (3 .5 p. 74) qu'aucun caractère secondaire de vigueur ou 
d'architecture ne semblait pouvoir aider à améliorer la prédiction de la valeur génétique du 
rendement. Afin d'expliquer les variations observées non prédites (voir 5.3 ci-dessus), nous 
avons voulu envisager : 

• l' effet de la différence globale de compétition entre les arbres dans les essais 
d'hybrides d'une part et dans les essais clonaux d'autre part, 

• l'effet de l'environnement au voisinage immédiat des arbres sélectionnés dans l'essai 
d'hybrides. 

6.1 Niveau global de compétition des essais clonaux par rapport aux essais 
d'hybrides 

La méthode d'étude des effets de compétition (Montagnan et al, 2001 : Annexe B) permet 
d'affecter à chaque hybride ou clone i en comparaison dans un essai un effet partenaire noté Ci . 
Si Ci est positif, alors la présence d'un représentant de cet hybride ou clone favorise en moyenne 
la production de ses voisins, et inversement. Par une contrainte imposée au modèle de l'analyse, 
la moyenne des valeurs Ci de tous les clones ou hybrides d'un essai est égale à O. 

Soit un essai d'hybrides dans lequel Y arbres ont été sélectionnés. Ces Y arbres sont issus de I 
hybrides. 





Troisième Chapitre - Appréciation de la valeur génétique 78 

Soit Ci l'effet partenaire de chacun des i hybrides concernés (i E [l,I]). L'effet partenaire moyen 
des clones sélectionnés dans l'essai d'hybrides peut être estimé par Cs : 

LCYi 
Cs==--y 

avec Yi= nombre d'arbres sélectionnés dans l'hybride i (~Yi= Y) 

La valeur de Cs donne une idée du niveau global de compétition dans le futur essai clonai par 
rapport à celui de l'essai d'hybrides (pour lequel C = 0 par définition) . Si Cs est positif, le niveau 
de compétition global de l'essai clonai est supposée plus faible que dans l'essai d'hybrides. Si Cs 
est négatif, la compétition dans l'essai clonai est supposée plus forte que dans l'essai d'hybrides. 

Dans les études CSTl à SRR5b, Cs prend les valeurs -8.61, -0.84, -6.08, -8.62, +0.54 et -14.12, 
respectivement. Seule la dernière valeur (-14,21 en SRR5b) est significativement différente de O. 
Toutefois, la tendance générale est à une élévation du niveau global de compétition dans les 
essais clonaux (valeurs négatives de Cs) par rapport aux essais d'hybrides. 

Cette tendance pourrait être amplifiée par la différence de technique culturale appliquée entre les 
essais d'hybrides et les essais clonaux. En effet, même si la densité d'arbres des essais clonaux 
est inférieure ou égale à celle des essais d'hybrides, la densité de tiges est nettement supérieure 
dans les essais clonaux par rapport aux essais d'hybrides : + 13 % (CST 1 et CST2), + 32 % 
(SRR4 et 5a,b) et+ 50 % (SRRJ) (Tableau 11 p. 64). 

6.2 Environnement au voisinage immédiat des arbres sélectionnés dans les 
essais d'hybrides 

L'environnement au voisinage immédiat de l'arbre peut être considéré à deux niveaux : 
• l'effet des arbres voisins sur la même ligne en terme de compétition : cet effet, noté 

Cvoisin, a été mesuré par la somme des effets partenaire des familles auxquelles 
appartiennent les deux arbres voisins, 

• l' effet de l'environnement autre que l'effet de compétition des voisins : fertilité du 
sol, ombrage d'une forêt voisine ... Cet effet a été mesurée par la covariable de 
Papadakis notée Pia (voir Deuxième Chapitre p. 55). 

La régression linéaire utilisée précédemment pour la prédiction de la valeur génétique des clones 
par la sélection combinée individu-famille impliquait : 

• l'écart à la moyenne de l'essai de la moyenne de la famille à laquelle appartenait 
l'arbre, Pï.-P .. ( coefficient de régression = héritabilité familiale), 

• et l'écart à la moyenne de l'hybride de l'arbre Pij-Pi. (coefficient de régression = 
héritabilité intra-famille). 

A cette régression, les variables explicatives suivantes ont été ajoutées : 
• Cvoisin, effets de compétition des arbres voisins de celui sélectionné, 
• Pia, effets de l'environnement non liés à la compétition, 
• Mini = Min (Cvoisin, Pia), effet du facteur environnemental le plus défavorable, 
• Maxi = Max (Cvoisin, Pia), effet du facteur environnemental le plus favorable, 
• Plus = Cvoisin + Pia, effet cumulé des facteurs environnementaux. 

Pour les quatre études dont le pourcentage d'explication de la prédiction par la sélection 
combinée individu-famille était supérieure à 60 % (Tableau 22), aucune de ces nouvelles 
variables n'apporte une précision supplémentaire. En revanche, pour l'étude SRR5a, dont le 
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pourcentage d'explication n'était que de 27 %, la variable Mini permet d'augmenter 
sensiblement la précision à 56 % selon le modèle suivant : 

G = 0.80 (Pi. - P .. )- 1.64 Mini 

On constate que le coefficient de prédiction familiale est proche de celui estimé précédemment : 
0.80 contre 0.76 (Tableau 20 p. 76). Cependant, le terme correspondant à la déviation intra
hybride a disparu au profit de la variable Mini, qui semble donc au mieux résumer les effets 
d'environnement. Le signe négatif du coefficient de régression de Mini correspond au fait que la 
valeur génétique prédite doit être d'autant plus diminuée que l'environnement immédiat de 
l'arbre sélectionné est favorable : ce qui est logiquement attendu. 

La figure 6 permet de visualiser l'amélioration de la prédiction du gain génétique en introduisant 
la variable Mini mesurant l'effet de l'environnement immédiat des arbres sélectionnés pour 
l'étude SRR5a. 

Il est intéressant de noter que l'essai d'hybrides de l'étude SRR5a, identifié sous le nom de B-
3/86 sur la station de recherche de Divo, est celui-là même qui avait conduit Leroy et a/(1994) à 
émettre l'hypothèse de l'influence des effets de compétition sur l'estimation de divers 
paramètres génétiques. En effet, les arbres de cette parcelle étaient très vigoureux et leur 
développement en hauteur était favorisés dans certaines parties ombragées par la forêt voisine. 

La méthode d'étude des effets de compétition permet de démontrer ici l'influence de 
l'environnement (dont la compétition des arbres voisins) sur la prédiction de la valeur génétique 
des arbres sélectionnés dans cette parcelle. Cette influence est telle que la variable utilisée pour 
la mesurer explique mieux la valeur génétique de l'arbre sélectionné que la déviation intra
hybride de cet arbre. 

7 Con cl usions 
Nous avons vu dans ce. chapitre que l'application des modèles de génétique quantitative aux 
deux principaux groupes concernés par les plans de croisement doit tenir compte de leur 
coefficient de consanguinité : 0.26 pour le groupe Guinéen et 0.00 pour le groupe Congolais 
SG2. 

L'héritabilité familiale du rendement et des caractères secondaires étudiés est forte (h2r > 0.80). 
La plupart des caractères secondaires étudiés présentent une héritabilité inférieure à celle du 
rendement et ne lui sont que faiblement corrélés génétiquement. 

La transmission du rendement est caractérisée par une forte part d'additivité(> 80 %). 

L'héritabilité intra-hybride estimée ou réalisée est très faible (proche de 0). La prédiction de la 
valeur génétique d'un individu au sein d'un hybride n'est pas précise. Toutefois, la prise en 
compte de l'environnement, et en particulier la compétition intervariétale, améliore cette 
prédiction. 
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QUATRIEME CHAPITRE - LA SELECTION 

RECURRENTE ET RECIPROQUE 
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Dans ce chapitre, nous nous proposons de dresser le bilan du premier cycle de sélection 

récurrente réciproque. 

Nous présenterons d'abord, comme pour le chapitre précédent, les matériel et méthodes 
spécifiques à la SRR pour envisager ensuite les résultats. 

Les résultats concerneront d'abord 
1) l'évaluation de l'hétérosis intergroupe,
2) le point sur l'efficacité des testeurs : corrélations entre les valeurs en test estimées sur

différents testeurs et qualité de la prédiction de la valeur des hybrides intergroupes à partir de
la valeur en test de leurs parents,

3) la valeur en test moyenne de différentes populations Guinéennes et groupes Congolais.

Les gains génétiques réalisés au cours du premier cycle seront ensuite donnés pour 
1) la valeur en test intergroupe du groupe Guinéen,
2) la valeur en test intergroupe des groupes Congolais,
3) la valeur des hybrides de clones intergroupes entre les meilleurs parents des groupes Guinéen

et Congolais.

A Matériel et méthodes 

1 Evaluation de l'hétérosis 

Les descendances de 23 croisements intergroupes et de 17 croisements intragroupes Guinéens 
(6) ou Congolais (11), faisant intervenir 12 parents Congolais (essentiellement SG2) et 5 parents
Guinéens, ont permis de comparer la valeur moyenne des parents à la valeur de leur
descendance. Les parents ont été évalués dans des essais clonaux comprenant 20 à 30 arbres par
clone. Les descendances hybrides ont été évaluées dans des essais jouxtant les essais clonaux, et
plantés la même année, à raison de 40 à 60 arbres par descendance.

Par ailleurs, au cours des tests intergroupes de la SRR, 68 parents Congolais ont été croisés avec 
le testeur Guinéen 410. Parmi ces parents, 12 appartiennent à SGl, 31 à SG2, 21 à B et 7 à C. 
Les valeurs moyennes en test de ces quatre groupes ont ainsi pu être comparées. 

Tous les essais ont été plantés en randomisation de parcelles mono-arbre. Les caféiers ont été 
conduits sur deux tiges en croissance libre à une densité 2222 arbres par hectare, à l'écartement 

de 3 m sur 1,5 m en rectangle. La production a été estimée par le cumul des quatre premières 
années de récolte. Elle a été exprimée en pourcentage du témoin clonai 461 (T %) commun à tous 

les essais. 

2 Composition et test des populations de base du premier cycle de 
SRR 

La composition des populations de base du premier cycle de SRR appliquée à C. canephora a été 
largement décrite par Leroy et al (1993). Depuis cette description, de nouvelles informations sur 



Tableau 23 - Description des populations de base Congolaise et Guinéenne du premier cycle 
de SRR appliquée à C.canephora en Côte d'Ivoire 

Population de base Congolaise 
Groupe d'origine 

Origine Identification SG1 SG2 B C ind1'1 TOTAL 
Gabon Robusta A1 5 5 

Aboisso 3 3 
Populations améliorées ?? Divers 5 12 17 

ROC INEAC 2 8 8 
INEAC 7 1 1 

LULA 4 4 
JAVA 2 2 

Cameroun Boumba 2 2 
Koto 2 2 

Populations sylvestres Mouloundou 4 3 3 
Nguila 1 1 
Nguilili 1 1 

Centrafrique Doungba 1 2 3 
Inconnu 1 1 

Libengué 23 23 
Ndongué (=Nana) 2 2 

TOTAL 13 33 23 7 2 78 

(1) : Parents dont le profil RFLP n'est pas connu et appartenant à une population hétérogène 

Population de base Guinéenne 

Origine Identification 
Population améliorée Côte d'Ivoire Divers 10 

Côte d'Ivoire Bafingdala 6 
Bossématié 6 

Fouroungbankoro 15 
Populations sylvestres Gbapleu 3 

Gbapleu 2 2 
Geoulé 2 
Gonaté 2 

lra1 6 
lra2 16 
Koin 5 

Logbonou 10 
Marahoué 7 

Pelezi 5 
Sabrégué 1 

Guinée Piné 4 
TOTAL 100 
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la diversité de C. canephora ont été acquises (Dussert et al, 1999). Le tableau 23 récapitule la 
répartition des parents Guinéens et Congolais effectivement testés . 

Le génotypage de tous les parents testés grâce aux marqueurs isoenzymatiques a permis de les 
classer dans un des deux groupes Guinéen ou SGl. Le génotypage par marqueurs RFLP, qui seul 
permet de distinguer les groupes SG2, B et C (voir Tableau 2 p. 26), a été réalisé sur un quart des 
parents testés. Toutefois, toutes les populations sylvestres et améliorées disponibles pour la 
sélection étaient représentées sur cet échantillonnage. 

Dans la plupart des cas, un même groupe génétique a été attribué par RFLP à l'ensemble des 
génotypes analysés d'une même population sylvestre ou améliorée. Cette homogénéité génétique 
a permis d'affecter à chaque génotype le groupe génétique de sa population d'origine. 

Seule la population Doungba de Centrafrique n'était pas homogène génétiquement (Tableau 23). 
Différents génotypes de cette population ont été classés par les marqueurs RFLP dans deux 
groupes génétiques différents (SG2 et B). Le groupe génétique des deux autres génotypes de la 
même population utilisés pour la SRR, mais dont le profil RFLP n'est pas connu, est considéré 
comme indéterminé. 

Conformément à ce qui était prévu (Leroy et al, 1993), trois testeurs Congolais et deux testeurs 
Guinéens ont été retenus : 

• Testeurs Guinéens : 155 et 410. 
• Testeurs Congolais : 444, 464 et 477. 

Pour des raisons pratiques, tous les parents des populations de base n'ont pu être testés avec 
chacun des testeurs réciproques. Le tableau 24 résume les tests réalisés. Un parent a été 
considéré comme testé, lorsque la descendance obtenue a pu être évaluée pour un effectif 
minimum de 20 arbres ; dans la majorité des cas, on compte entre 40 et 50 individus par 
descendance. 

Quelques rares parents retenus pour être testés ne l'ont finalement pas été pour des raisons 
pratiques. Toutefois, la composition des populations effectivement testées est si proche de celle 
des populations prévues que toutes les évaluations phénotypiques des populations de base 
effectuées par Leroy et al (1993) restent tout à fait valables. 

En tout, douze parcelles ont été plantées entre 1985 et 1993 pour le test des populations du 
premier cycle de SRR. La surface attribuée à ces tests s'élève à près de 16 hectares 
correspondant à l'observation individuelle d'environ 30.000 arbres. Tous les tests ont été 
effectués sur la station de Divo. Toutes les parcelles étaient plantées selon un dispositif en 
randomisation totale de parcelles mono-arbre. Les arbres étaient conduits sur deux tiges à une 
densité de 2222 arbres par hectare. 

Les principaux caractères mesurés ont été la production cumulée sur les quatre premières années 
de production, la sensibilité à la rouille orangée et la taille des grains (Deuxième Chapitre p. 52). 
Dans certaines parcelles, la propension à produire des gourmands a également été notée. La 
présence du témoin clonai 461 dans toutes les parcelles a permis de comparer les résultats des 
différents essais en exprimant la production en pourcentage du 461 (T %). 



Tableau 24 - Répartition des tests des parents des populations de base sur les testeurs réciproques 
pour le premier cycle de SRR appliquée à C. canephora 

TESTES AVEC 
Au moins 155 410 155 et 410 
un testeur 

Géniteurs 78 56 71 49 
Congolais 

TESTES AVEC 
Au moins 444 464 477 444 et464 444 et477 464 et 477 444,464 et 

Géniteurs 
Guinéens 

un testeur 
100 82 96 63 78 51 

Tableau 25 - Liste des parents sélectionnés précocement 
au cours du premier cycle de SRR. 

Guinéens Congolais Guinéens Congolais 
SG1 SG2* SG1 SG2* 

Ensemble Pr1 Ensemble Pr2 

416 387 Na054c 155 A03 32 
2040 477 46 410 72 57 

2069** 69 2009 77 111 
2071 121 2056 307 178 
2105 345 2183 466*** 222 
2121 411 2189 392 
2146 25188 2213 444 
2159 25838 2214 464 
2228 2650 2224* 
2245 2668c 2255 
2293 

• Les analyses RFLP ont montré que certains parents appartenaient au groupe 8 ou C 

59 

** Le géniteur 02069 remplace par erreur le clone 02224 qui n'a donc été utilisé que comme mâle 

••• Le clone 466 n'a pas pu être utilisé comme femelle, mais comme mâle uniquement 

Tableau 26 - Ensemble des situations possibles rencontrées pour les parents du premier cycle de SRR 
retenus ou non en sélection précoce et définitive 

Sélection précoce 
Ensemble Pr0 Ensemble Pr1 Ensemble Pr2 

Sélection Oui Peu préjudiciable Intéressant même si le progrès 

Gain reporté à la fin du second cycle aurait été plus fort avec Pr2 Conforme 

477 
47 

définitive Non Conforme Famille de demi-frères retirée du brassage Préjudiciable au progrès génétique 
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3 Les différentes étapes de la SRR 
Le déroulement chronologique de la SRR est résumé par la figure 7. 

3.1 Sélection précoce de parents 
Les tests intergroupes du premier cycle ont été mis au champ de 1985 à 1993, soit sur huit ans. 
La phase de test intergroupe dure elle-même huit ans pour chaque essai mis en place. La phase 
de brassage intragroupe et le choix des populations de base du deuxième cycle dure également 
huit ans. La durée théorique d'un cycle de sélection dans ces conditions est donc de 24. Le choix 
des parents à l'issue des tests intergroupes aurait du avoir lieu en 2000 (1985 + 8 + 7, voir 
Annexe 3). Afin d'accélérer la sélection, un premier choix de parents a été effectué en 1991 en 
répartissant les parents dans trois ensembles (Leroy, 1993) : 

• Pro = parents non sélectionnés précocement soit parce qu'ils ne sont pas encore testés en 
1991 soit parce qu'ils ne répondent pas aux conditions pour être incorporés dans les ensembles 
Pr1 ou Pr2, 

• Pr1 = parents sélectionnés précocement sur 1 °) leur valeur en test pour leur production, 
leur vigueur et leur sensibilité à la rouille sur des données préliminaires ( deux à trois années de 
production) des essais plantés en 1987 et 1988, 2°) leur vigueur au jeune âge pour les essais mis 
au champ après 1988. 

• ~ = parents sélectionnés précocement sur des données complètes (au moins quatre 
années de production) ou nettement supérieurs aux autres sur des données préliminaires. 

Pour chacun des groupes, les parents des ensembles Prl et Pr2 sont listés au tableau 25 . 

3.2 Brassage intraqroupe 
Le brassage intragroupe a été effectué séparément pour le groupe Guinéen et les groupes 
Congolais SGl et SG2. 

A partir de l'ensemble Pr2 de chacun de ces groupes, un mélange pollinique a été réalisé. Ce 
mélange pollinique [MP(Pr2)] a servi à féconder les fleurs de chaque parent des ensembles Pr1 et 
Pr2, [Pr1 U Pr2]. Dans chaque groupe, le brassage a abouti à l'obtention d'autant de familles de 
demi-frères que de parents appartenant à [Pr1 U Pr2] (Annexe 11). 

L'idée est de pouvoir retirer facilement du processus de sélection les familles de demi-frères 
dont un parent s' avèrerait moins performant que prévu à la fin des tests intergroupes. La 
difficulté porte essentiellement sur le mélange pollinique, car il n'est plus possible, après sa 
constitution, d'en retirer un parent indésirable. Par rapport à la sélection définitive des parents à 
la fin du premier cycle de sélection, les différents cas de figure sont récapitulés au Tableau 26. 

Il est prévu que les parents retenus en définitive mais n'ayant pas participé au premier brassage 
( ensemble précoce Pro) soient gardés pour être introduits dans le brassage intragroupe de fin du 
second cycle de sélection (Tableau 26 et figure 7). 

Les descendances issues du brassage intragroupe ont été mises au champ en 1993 . Pour réduire 
la superficie de l'essai, la parcelle a été plantée à une densité de 5000 arbres par hectare (2 m * 1 
m en rectangle). Deux tiges par arbre ont été maintenues. Le dispositif expérimental était 
composé de 6 blocs de Fisher. Dans chaque bloc, toutes les familles de demi-frères étaient 
représentées par une ligne de 13 arbres. 
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Dans cet essai, les observations suivantes ont été effectuées : 
• Une note visuelle de production arbre par arbre en 1995 (note de 1 à 10), 
• Cumul des récoltes pesées ligne par ligne en 1996 et 1998, 
• Une note visuelle de taille des grains arbre par arbre en 1996 (note de 1 à 10), 
• Une note visuelle de rouille arbre par arbre en 1996 (note de 1 à 5) 
• Une note visuelle de sélection en décembre 1995 sur les caféiers âgés de deux ans et 

demi (note de 1 à 5). 

3.3 Grille factorielle des meilleurs parents 
Parallèlement au brassage intragroupe des parents retenus précocement, ceux-ci étaient inter
croisés dans une « grille factorielle des meilleurs parents» (GMP). Cette grille comportait des 
hybrides intergroupes classiques entre Guinéens et SGl (GCsm) ou SG2 (GCs02), mais aussi des 
hybrides entre les groupes SG 1 et SG2 (C801802) afin de tester une éventuelle hétérosis entre ces 
deux groupes (Tableau 27). La mise au champ de ces hybrides a été effectuée entre 1994 et 1997. 
Seuls les résultats concernant les hybrides implantés en 1994 et 1995 ont été exploités dans ce 
travail. 

Les essais correspondant à la GMP ont été plantés à une densité de 2222 plants par hectare sur 
deux tiges selon un dispositif en randomisation totale de parcelles mono-arbre. La production est 
estimée par le cumul de récolte sur trois ( essai 1995) ou quatre ( essai 1994) années de récolte. La 
sensibilité à la rouille et la taille des grains ont également été évaluées. 

3.4 Sélection définitive des parents 
En 1998, un choix définitif de parents a été effectué. Tous les essais comptaient au moins quatre 
années de récolte. La sélection a été réalisée sur index. Les critères retenus ont été la production, 
la sensibilité à la rouille orangée et la taille des grains. 

Pour les parents sélectionnés précocement, un index de sélection a été construit en ajoutant aux 
valeurs en tests intergroupes, les données observées au niveau du brassage intragroupe pour les 
valeurs en test intragroupes. En effet, ce dernier peut être considéré comme un top-cross 
intragroupe ; le testeur est le mélange pollinique. 

4 Appréciation de la qualité des testeurs 
Dans un premier temps, l'ensemble des tests réalisés a permis d'évaluer la fiabilité des testeurs. 
La méthodologie présentée ici s'inspire en grande partie des travaux réalisés sur maïs par 
Charcosset et al (1990). 

4.1 Etude du pouvoir discriminant et des interactions 

Pour cette étude, tous les essais factoriels impliqués dans les tests de parents ont été retenus 
(Tableau 7 p. 58). Pour chaque essai, deux types d'analyses statistiques ont été menés sur les 
données de production: 

• Analyse des parents testés séparément sur chacun des testeurs par une analyse de la 
variance à un facteur (parent testé) afin de juger du pouvoir discriminant de chaque testeur par 
comparaison des valeurs des F de Fisher. 

• Analyse de la variance à deux facteurs (testeur et parent testé) pour étudier la signification 
de l'effet d'interaction. 

La comparaison des écovalences (Wricke, 1965) a permis de juger l'interactivité relative de 
certains parents. 
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Tableau 27 - Grille factorielle de croisements intergroupes des meilleurs parents (sélectionnés précocement) du premier cycle de SRR 
et année de plantation des croisements réalisés ( en gras : combinaisons utilisées dans les analyses, 

case vide = croisement non réalisé) 

GUINEENS CONGOLAIS SG1 
410 155 02189 02213 02214 02224 02255 02183 02056 02009 466 307 A03 072 077 

464 96 94 94 94 94 96 94 96 96 
178 94 97 94 94 94 96 96 96 94 94 96 97 
444 94 94 94 94 94 96 94 94 94 94 94 94 94 
222 94 96 96 97 95 96 
392 94 94 94 94 94 94 94 94 94 
057 94 97 97 94 94 94 97 97 97 96 
111 94 94 97 97 97 97 97 94 96 97 97 
032 97 94 94 97 97 94 
466 94 97 94 94 94 94 94 94 
307 97 
A03 94 94 94 94 94 97 94 94 97 94 
072 95 95 95 95 94 97 94 95 97 94 
077 97 94 96 94 
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4.2 Corrélations entre testeurs 
Les valeurs en test des parents ont été rassemblées dans un grand fichier regroupant tous les 
essais. A partir de ce fichier, les corrélations entre les valeurs en test obtenues avec différents 
testeurs ont pu être étudiées. Le nombre de couples par étude est donné au tableau 24. Le nombre 
de couples pour l'étude de la taille des grains est souvent moindre du fait des difficultés 
pratiques d'observation de ce caractère. 

La production est exprimée en pourcentage du témoin clonai 461 (T%). La sensibilité à la rouille 
orangée et la taille des grains ont été exprimées en valeur absolue de chaque essai . En effet, pour 
ces deux derniers caractères, la valeur des témoins ne varie pratiquement pas d'un essai à l'autre 
(données non publiées). 

4.3 Prédiction de la valeur des hybrides intergroupes 

Les essais 14 et 15 (Tableau 7 p. 58) correspondent à une grille factorielle (incomplète) entre des 
parents sélectionnés précocement au niveau du premier cycle de SRR (Leroy, 1993). La qualité 
de la prédiction de la performance d'une combinaison hybride à partir de la valeur en test de ces 
parents peut donc être évaluée. 

Soit axYci la valeur en test du parent Congolais Ci avec le testeur Guinéen Gx (x=155 ou 410), 
Soit ex Y Gi la valeur en test du parent Guinéen Gi avec le testeur Congolais Cx (x=444, 464 ou 
477). 

Soit Y ciGi la valeur de la combinaison hybride entre ci et gi . 

S . Y,A axYc; + cxYa; l l 'd" d Y 01t c;a; = ----- a va eur pre 1te e CiGi 2 . 

Les moyennes des valeurs en test sur plusieurs testeurs ont également été utilisées pour obtenir 
une prédiction de Y ciGi-

A 

La corrélation entre Y CiGi et Yc;a; a été étudiée afin de déterminer les meilleurs prédicteurs. 

4.4 Comparaison entre tests inter et intragroupes 
Les essais top-cross 2 et 4 (Tableau 7 p. 58) sont en réalité deux parties d'un même plan de 
croisement factoriel « 2+4 » qui comporte 20 parents Guinéens testés : 

• en intragroupe avec le testeur 155 et 
• en intergroupes avec le testeur 444. 

Cet essai permet donc de comparer les valeurs en test intra et intergoupes. 

5 Estimation des gains génétiques 

5.1 Gains génétiques au niveau de la sortie variétale directe pendant le premier 
cycle de SRR 

Dans ce cas, un gain génétique réalisé est estimé. En effet, la valeur moyenne des hybrides 
obtenus dans la grille factorielle entre les parents retenus au cours du premier cycle permet 
d'estimer la valeur génétique potentielle moyenne des sorties variétales. Cette valeur génétique 
peut être comparée soit à la valeur moyenne en test des populations de base, soit à la moyenne 
des hybrides sélectionnés dans les années 70 avant le début de la SRR (Capot, 1977). 
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5.2 Gains génétiques au niveau de la valeur en test des populations du 
deuxième cycle de SRR 

L'expression générale du gain génétique pour la valeur en test après un cycle de SRR a été 
donnée précédemment (Premier Chapitre p. 44) 

!iG = ÎA cov TMAs + in cov TaMsA
.JvARTA �VARTs 

85 

Dans la pratique, il est plus intéressant de considérer le gain observé au niveau de chacune des 
populations de base soit 

Dans notre cas, 

!iGA = ÎA cov T AÀ1AB
�VARTA 

• en écrivant l'intensité de sélection en fonction du différentiel de sélection sur la valeur
en test, 

• et en remarquant que, dans notre cas, covTM est la variance de l'effet aléatoire du
parent testé, 

l'expression ci-dessus devient, pour la population Guinéenne par exemple: 
0'

2TG !iGa = (Yms - Ym.)---
VARTa 

avec Y TGs = Valeur moyenne en test des parents Guinéens sélectionnés 
Yrn. = Valeur moyenne en test de l'ensemble des parents Guinéens 
a2Ta = Estimation de la variance de la valeur en test des parents Guinéens 

2 

En introduisant l'héritabilité en test1 (Gallais, 1990): h2r = a- T que l'on supposera égale pour 
VART 

les tests des parents Guinéens et Congolais, l'expression devient 

Les notations sont équivalentes pour les Congolais en remplaçant G par C. 

D'une façon pratique, le gain génétique lié au brassage intragroupe précoce peut s'écrire en 
tenant compte des ensembles retenus à cette étape (voir 3.2 p. 82): 

AG h2 (
Pr 2fTGs + S(Pr 2UPr I)fTGs V 

)il G = T -1TG. 
2 

avec Pr2 Yrns = Valeur moyenne en test des parents Guinéens appartenant à Pr2, 
S(Pr1 U Pr2) = Ensemble des parents de Pr1 U Pr2, définitivement sélectionnés, 
s(Pr1 u Pr2) Y TGs = Valeur moyenne en test des parents Guinéens appartenant à S(Pr 1 U Pr2). 

et le gain définitif à l'issue du premier cycle de sélection est 

1 L'héritabilité en test est comparable à l'héritabilité au niveau des moyennes génotypiques ou familiales; elle 
dépend du dispositif de l'essai. V ART tend vers C12T lorsque le nombre de répétitions tend vers l'infini. 



Tableau 28 - Hétérosis pour le rendement chez C. canephora 

Type d'hybride Inter-populations lntra-populations 
Guinéen * Congolais 

Nombre d'hybrides 23 17 
Moyenne des parents 401 (211) 390 (167) 

Moyenne des hybrides 1 1000 (400) 433 (189) 

Heterosis / moyenne des parents 150% 

1 Rendement exprimé en Kg de café marchand par hectare et par an (d'après le cumul de 4 années de récolte) 

Ecart-type entre parenthèses 

Tableau 29 - Comparaison de la valeur en test pour le rendement 
des differents groupes congolais de C. canephora avec un testeur constant guinéen 

Nb de parents testés moyenne1
·
2 

SG1 12 85 a 
SG2 31 61 b 

C 7 51 b 
B 21 34 C 

1 Rendement exprimé en % du témoin clonai constant (d'après le cumul de 4 années de récolte) 
2 les moyennes suivies d'une même lettre ne sont pas différentes au seuil de 0,05, 

Ecart-type Minimum 
26 47 
21 25 
12 33 
21 13 

Maximum 
136 
99 
60 
89 
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avec S(Det) = Ensemble des parents définitivement sélectionnés, · 
S(def) Yrns = Valeur moyenne en test des parents Guinéens appartenant à S(det). 

B Résultats 

1 Hétérosis au niveau des hybrides intergroupes 
Compte tenu de la forte structuration génétique observée chez C. canephora (Troisième Chapitre 
p. 68), une hétérosis est attendue pour le rendement au niveau des hybrides intergroupes : c'est la 
base du schéma de sélection récurrente réciproque. La supériorité des hybrides intergroupes, en 
.terme de vigueur et production, a été vérifiée (Leroy et al, 1993), mais l'hétérosis n'a jamais été 
• réellement quantifiée. Sur un ensemble de 23 croisements entre des parents du groupe Guinéen et 
du groupe Congolais SG2, l'hétérosis pour le rendement, estimée par la supériorité des hybrides 
intergroupes par rapport à la moyenne des parents, s'élève à 150 % (Tableau 28). Il est vérifié 
que les croisements intragroupes ont une production à peu près équivalente à la moyenne de leur 
parent (Tableau 28). 

Un autre dispositif a permis d'évaluer la valeur moyenne en croisement sur un testeur Guinéen 
constant (testeur 410) des différents groupes Congolais (Tableau 29). Le groupe SG 1 a une 
valeur en test intergroupe significativement supérieure aux trois autres groupes Congolais (SG2, 
B et C). Le groupe SG2 est légèrement supérieur aux groupes C et B . 

Seule la grille de croisements entre les meilleurs parents du premier cycle de sélection (Tableau 
27) permet d'évaluer l'éventuelle hétérosis entre groupes Congolais. Les résultats disponibles à 
partir de cette grille indiquent une valeur moyenne des hybrides intergroupes GCsG2 ou GCsa1 de 
72 To/o (59 hybrides) alors que la moyenne hybrides Csmsa2 (11 hybrides) n'atteint que 39 To/o. 
L'intérêt en valeur propre des hybrides Csmsa2 paraît donc limité dans les conditions de Côte 
d' Ivoire. Cela ne préjuge pas de leur intérêt de telles combinaisons pour former des hybrides 
trois voies du type G(CsmsG2)-

2 Efficacité des testeurs 

2.1 Comparaison du pouvoir discriminant des testeurs 
Pour chaque essai factoriel étudié, une analyse de la variance du rendement sur le facteur 
« parent testé » a été réalisée séparément pour chacun des testeurs utilisés. Le F de Fisher 
correspondant donne une idée de la discrimination entre les parents testés révélée par le testeur 
réciproque considéré. Les résultats sont présentés au tableau 30. 

Il n'y a pas de différences manifestes de la valeur du F selon que le testeur Guinéen utilisé est le 
155 ou le 410 (essais 11 et 12). Les F de Fisher obtenus en considérant l'un ou l'autre des 



Tableau 30 - Valeur des F de Fisher de l'analyse de la variance 
du rendement sur le facteur "Parent testé"en fonction du testeur utilisé. 

Testeur 
Guinéens Conoolais 

Essai Description 155 410 444 464 477 
7 2*18 8,70 7,73 
8 3*9 5,52 6,16 3,83 
9 2*11 13,33 6,10 
10 2*10 9,62 8,19 
11 2*5 4,84 7,17 
12 2*26 11,44 10,98 

2+4 2*20 5,53 4,58 

Tableau 31 - Interactions entre testeurs et parents testés pour le rendement 

Nombre des testés 
F de Fisher Plus forte écovalence retirés pour interaction '2> 

Essai Description testeur testé Interaction des testés (%f l Significative 5 % 
7 2*18 21 ,37** 13,24** 3,31** 31 (6) 2 
8 3*9 7,13** 11,72** 1,61 ns 35 (11) ---
9 2*11 0,79ns 15,18** 3,75** 41 (9) 1 

10 2*10 1 51,57** 15,04** 2, 18* 28 (10) -·-·-
11 2*5 11,46** 9,62** 1, 12ns 83 (20) ---
12 2*26 25,08** 20,74** 1,58* 25 (4) ---

2+4 2*20 273** 6,80** 1,98** 28 (5) 1 

11 l : Entre parenthèses, l'écovalence attendue sous l'hypothèse d'une interactivité équivalente pour tous les parents testés 

<
2l: L'analyse de la variance a été reprise en enlevant le géniteur testé le plus interactif (plus forte écovalence) les deux plus interactifs ... 

et ainsi de suite. A chaque étape, on note l'évolution de la signification· âe l'interaction. 

ns 
4 
---
2 
1 

---
1 
1 

•. , 
1 

1 ·, 
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testeurs Congolais 444 ou 464 sont également du même ordre de grandeur (essais 7, 8 et 10). En 
revanche, les F obtenus avec le testeur Congolais 477 sont sensiblement inférieurs (Essais 8 et 
9). La discrimination des parents Guinéens serait donc moins nette lorsque le testeur Congolais 
477 est utilisé, par rapport aux testeurs 444 ou 464. 

La discrimination des parents testés Guinéens selon que le testeur est Guinéen (155 pour la 
valeur en test intragroupe) ou Congolais ( 444 pour la valeur en test intergroupe) apparaît du 
même ordre de grandeur (essai 2 + 4). 

2.2 Analyse des interactions 

Pour l'ensemble des essais factoriels, une analyse de la variance du rendement à deux facteurs a 
été réalisée. Les effets du testeur, du parent testé et de l'interaction entre les deux ont ainsi pu 
être observés (Tableau 31). Pour tous les essais, la valeur du F de Fisher lié à l'interaction est 
sensiblement inférieure à la valeur du F des deux autres facteurs pris individuellement. On note 
le cas particulier de l'essai 9 pour lequel l'effet du testeur n'est pas significatif A l'inverse, 
l'essai 2+4 présente une valeur de F très élevée pour l'effet du testeur. Cela s'explique aisément 
par le fait que l'un des testeurs est Guinéen et l'autre Congolais. Ainsi, les parents testés étant 
Guinéens, cette valeur du F témoigne de la grande différence observée entre le rendement des 
hybrides intra-Guinéens et intergroupes. 

Malgré la faible valeur relative de I' effet de l'interaction, celle-ci est stat1st1quement 
significative au seuil de 0.01 pour trois essais (7, 9 et 2+4) et au seuil de 0.05 pour deux essais 
(10 et 12). L'interaction n'est pas significative au seuil de 0.05 dans les essais 8 et 11. 
Si chacun des parents était interactif de façon équivalente, l' écovalence de ces parents serait 
constante et égale à 1/n, n étant le nombre de parents testés. En réalité, les écovalences varient 
sensiblement d'un parent testé à l'autre. En particulier, dans chaque essai, l'écovalence du parent 
testé le plus interactif est nettement supérieure à 1/n (Tableau 31 ). 

Les parents testés ont été classés dans l'ordre décroissant des écovalences, soit du plus interactif 
au moins interactif Pour les essais présentant une interaction significative, l'analyse a été 
reconduite en retirant le parent le plus interactif, puis les deux parents les plus interactifs, et ainsi 
de suite. Le nombre de parents testés à retirer pour obtenir 1) une interaction significative au 
seuil de 0.05 au lieu de 0.01, puis 2) une interaction non significative au seuil de 0.05 a été noté 
(Tableau 31). Ainsi, par exemple, l'interaction analysée dans l'essai 7 n'était plus significative 
au seuil de 0.01 en enlevant les deux parents les plus interactifs. En retirant deux parents de plus, 
soit en tout quatre parents, l'interaction n'était plus significative au seuil de 0.05 . Dans l'essai 
2+4, le fait de retirer un seul parent testé fait passer directement l'interaction de significative au 
seuil de 0.01 à non significative au seuil de 0.05. Dans tous les cas, on observe que l'interaction, 
lorsqu'elle est significative, n'est provoquée que par un nombre réduit de parents interactifs, 
facilement repérés par leur forte écovalence. 

Ces résultats sont en accord avec la prédominance de l'additivité observée jusqu'ici pour la 
transmission du rendement. De plus, l'interaction entre la valeur en test intra et intergroupe est 
quasiment absente (due à un seul parent sur vingt testés). Ce résultat est très intéressant puisqu'il 
suppose qu'un gain génétique sur la valeur en test intergroupe se traduira par un gain génétique 
sur la valeur propre de chacune des populations de la SRR 1. 

2.3 Corrélations entre les valeurs en test estimées sur différents testeurs 

Tous les résultats de valeur en test des parents utilisés lors du premier cycle ont été compilés en 
un seul fichier synthétique pour la population de départ du groupe Guinéen et l'ensemble des 

1 Cette faible interaction est observée pour la plupart des caractères secondaires (Annexe 10) 
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Figure 8 - Comparaison de la valeur en test intergroupes des parents Guinéens 
évaluée sur deux testeurs Congolais différents ( 444 et 464) 
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populations des groupes Congolais (Annexes 7 et 8). A partir de ces fichiers, les corrélations 
entre les valeurs en test sur différents testeurs ont pu être appréciées. Les résultats sont présentés 
graphiquement (Figures 8 et 9) . 

2.3.1 Valeur en test intergroupe des parents Guinéens : 

Seuls les testeurs Congolais 444 et 464 ont été retenus. En effet, outre le nombre limité de 
parents Guinéens testés avec le testeur 477, la discrimination des parents Guinéens obtenue avec 
ce testeur était faible (Tableau 30). 

Les corrélations entre les valeurs en tests sur l'un ou l'autre des testeurs Congolais sont 
significativement différentes de 0 au seuil de 0.01 pour les trois caractères analysés : rendement 
(r=0.48), taille des grains (r=0.48) et sensibilité à la rouille orangée (r=0.60). 

Pour la sensibilité à la rouille orangée, on remarque que les valeurs en tests varient de 10 à 95 % 
avec le testeur 464 alors qu'elles ne dépassent pas 40 % avec le testeur 444. Cela est 
vraisemblablement dû à la présence de gènes de résistance partiellement dominants chez le 
testeur 444. 

Le nuage de points concernant le rendement (Figure 8) semble témoigner d'une relation de type 
triangulaire entre le testeur 444 et le testeur 464. En effet, la plupart des parents Guinéens 
révélant une bonne valeur en test avec le testeur 464 présentent également une bonne valeur en 
test avec le testeur 444. En revanche, une bonne valeur en test avec le testeur 444 ne garantit pas 
une bonne valeur en test avec le testeur 464. Cela pourrait être lié à une plus forte proportion de 
gènes de dominance pour le rendement chez le testeur 444 par rapport au 464. 

La situation observée pour le rendement se retrouve à peu près à l' identique au niveau de la taille 
des grains (Figure 8) : une bonne valeur en test avec le testeur 464 garantit une bonne valeur en 
test avec le testeur 444 ( en particulier pour les trois plus fortes valeurs en test sur 464) alors que 
la réciproque n'est pas vérifiée. 

2.3.2 Valeur en test intergroupe des parents Congolais 

La corrélation est significative au seuil de 0.01 pour le rendement (r=0.81) et la sensibilité à la 
rouille orangée (r=0.72) entre les valeurs en test obtenues avec le testeur 155 et le testeur 410 
(Figure 9). En revanche, la corrélation n'est pas significative au seuil de 0.05 entre les deux 
testeurs pour la valeur en test de la taille des grains (r=0.27). Toutefois, si l' on retire de l'analyse 
les deux points présentant une forte valeur en test avec le testeur 410 liée à une faible valeur en 
test avec le testeur 155, la corrélation devient hautement significative avec r=0.38. Par ailleurs, la 
relation entre la valeur en test sur l'un ou l'autre des testeurs pour la taille des grains semble être 
triangulaire. En effet, une bonne valeur en test sur le testeur 155 paraît impliquer une bonne 
valeur en test sur le testeur 410 ; la réciproque n'est pas vraie. 

Concernant la sensibilité à la rouille orangée, même si la corrélation est forte, plusieurs parents 
Congolais qui ont une valeur en test avec le testeur 155 correspondant à 0 % de plants sensibles, 
révèlent une plus forte sensibilité avec le testeur 410. Le testeur 410 serait donc un meilleur 
révélateur du degré de résistance à la rouille potentiellement exploitable chez les parents 
Congolais. 

Les quatre groupes Congolais ont été étudiés comme une seule grande population. Il a cependant 
été vérifié (données non présentées) que les corrélations observées au niveau de l'ensemble des 
parents n ' étaient pas dues à des corrélations entre groupes (quatre points), mais sont bien 
observées à l'intérieur de chaque groupe. 
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2. 3. 3 Valeur en test infra et intergroupe des parents Guinéens 

Deux dispositifs permettent de juger de la corrélation entre la valeur en test intra et intergroupes 
des parents Guinéens. 

1) L'essai factoriel 2+4 permet de comparer la valeur en test intra et intergroupes de 20 
parents Guinéens 1. La corrélation entre les deux valeurs en test pour le rendement est 
significative au seuil de 0.05 avec r=0.52 (Figure 10). Le point d'abscisse 1300 et d'ordonnée 
450 correspond au seul parent responsable de l'interaction dans cet essai (Tableau 31). 
La corrélation entre les valeurs en tests intra et intergroupes n'est pas significativement 
différente de O au seuil de O. 05 pour la taille des grains et la sensibilité à la rouille orangée. On 
constate une nouvelle fois la faible variabilité observée pour la valeur en test de la sensibilité à la 
rouille orangée sur le testeur 444. 
La conélation entre la valeur en test intra et intergroupe est en revanche significative au seuil de 
0.01 (r=0.57) pour la propension à produire des gourmands2

. Une fois encore, dans ce cas, une 
relation triangulaire semble être décelée (Figure 10). Ainsi, un parent présentant une forte 
propension à produire des gourmands lorsqu'il est testé en intergroupe a la même caractéristique 
en test intra-Guinéen ; la relation réciproque n'est pas vérifiée. 

2) Une autre façon de vérifier la corrélation entre la valeur en test intra et intergroupes 
des parents Guinéens a consisté à mettre en regard : 

• la valeur en test intergroupe avec le testeur 4643 des parents Guinéens, 
• et l'effet des parents Guinéens au niveau du brassage intragroupe du premier cycle de 

SRR (voir 3.2 p. 82). Cet effet du parent Guinéen peut en effet être considéré comme une valeur 
en test intragroupe ; le mélange pollinique joue le rôle du testeur intragroupe. 

Les résultats sont présentés graphiquement à la figure 11. La corrélation entre les deux valeurs 
en test est significative au seuil de 0.01 pour le rendement (r=0.57) et au seuil de 0.05 pour la 
sensibilité à la rouille orangée (r=0.45). En revanche, la corrélation n'est pas significative au 
seuil de 0.05 pour la taille des grains. 

Cette étude n'a pas été réalisée sur les parents du pool Congolais pour lesquels la situation est 
compliquée par la distinction de quatre groupes génétiques différents. Le nombre de parents 
testés et brassés est insuffisant dans chacune de ces groupes Congolais pour tirer des 
conclusions. 

2. 3. 4 Prédiction de la valeur des combinaisons hybrides intergroupes à partir de la valeur en 
test des parents 

La valeur pour le rendement, la taille des grains et la sensibilité à la rouille orangée de 
différentes combinaisons hybrides (réalisées dans le cadre de la grille de croisements entre les 
meilleurs parents du premier cycle - Tableau 27 p. 83) ont été prédites à partir de la valeur en 
test intergroupe des parents. La valeur en test a été considérée sur l'un ou l'autre des testeurs 
réciproques ou sur la moyenne des valeurs en test. Ces valeurs prédites ont été comparées aux 
valeurs observées. 

Le tableau 32 récapitule le seuil de signification des corrélations observées entre les valeurs 
prédites et valeurs observées. Compte tenu du faible nombre de parents Guinéens testés avec le 

1 L'étude de l'interaction grâce à l'analyse de la variance a déjà permis de dégager des résultats dans cet essai (voir 
précédemment 2. p. 87) 
2 Ce caractère n'a été observé que dans quelques essais dont l'essai 2+4. 
3 Pour le choix du testeur 464, voir plus loin 2.4 p. 91. 
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testeur Congolais 477, les valeurs en test avec ce testeur n'ont été considérées que pour la 
variable de rendement. 

Pour le rendement, la meilleure corrélation entre les valeurs prédites et observées (r=0.42 ; 
p=0.019) est obtenue lorsque les valeurs en test sur le testeur Congolais 464 d'une part et 
Guinéen 410 d'autre part sont retenues. Du coté des testeurs Guinéens, si la moyenne des valeurs 
en test sur les testeurs (155 et 410) est utilisée, la corrélation reste significative (p=0.032) mais 
elle est inférieure à celle obtenue avec le testeur 410 seul. Aucune des autres combinaisons ( en 
particulier celles impliquant le testeur Congolais 444) ne procure une corrélation significative au 
seuil de 0.05. 

La corrélation entre la taille des grains prédite et celle observée n'est jamais significative au seuil 
de 0.05 quelles que soient les combinaisons de valeurs en test utilisées. 

La sensibilité à la rouille orangée, quant à elle, est prédite de façon satisfaisante pour presque 
toutes les combinaisons de valeurs en test utilisées. Cependant, du coté des testeurs Congolais, la 
valeur en test sur le testeur 464 procure une meilleure prédiction que celle sur 444. Lorsque le 
testeur Congolais 464 est retenu, la corrélation entre valeur prédite et observée est significative 
au seuil de 0.05 (p=0.019) si le testeur Guinéen 410 est utilisé. Si le testeur Guinéen 155 ou la 
moyenne des testeurs 155 et 410 est considérée, la corrélation devient même significative au 
seuil de 0.01. 

La relation graphique entre les valeurs prédites et observées est présentée à la figure 12 pour le 
rendement et la sensibilité à la rouille orangée. La prédiction du rendement a été réalisée en 
utilisant les valeurs en test avec les testeurs Congolais 464 et Guinéen 410. Une nouvelle fois, il 
est frappant de constater une relation de type triangulaire. En effet, si une valeur prédite faible 
est garante d'une valeur observée faible, une forte valeur prédite peut correspondre à des valeurs 
observées aussi bien fortes que faibles. 

Pour illustrer la prédiction du niveau de sensibilité à la rouille orangée, nous avons retenu la 
prédiction à partir des testeurs Congolais 464 et Guinéens 155, mais aussi la prédiction à partir 
des testeurs Congolais 464 et Guinéens 410. En effet, même si la qualité de la dernière est un peu 
plus faible si l'on s'en réfère aux corrélations observées précédemment (Tableau 32), elle 
présente l'intérêt de pouvoir prédire de façon significative a la fois le rendement et le niveau de 
sensibilité à la rouille orangée. La représentation graphique permet de constater que les deux 
prédictions sont finalement quasiment équivalentes. Une nouvelle relation triangulaire semble 
décelée : 

• forte sensibilité prédite associée à forte sensibilité observée 
• mais faible sensibilité prédite associée à une sensibilité observée faible à forte. 

2.3.5 Corrélation entre les valeurs en test des trois différents caractères étudiés: 

Que ce soit pour les groupes Guinéen ou Congolais, aucune corrélation significativement 
différente de O n'a été observée entre les valeurs en test de différents caractères. Cela revient à 
constater l'absence de corrélations génétiques entre les caractères étudiés : rendement, taille des 
grains et sensibilité à la rouille orangée. Ceci est en accord avec l'absence de corrélations 
génétiques entre le rendement et la rouille orangée (Tableau 17 p. 72 et Montagnon et al, 1994) 
et entre le rendement et la taille des grains (Montagnan et al, 1998a : Annexe D). 

2.4 Choix de testeurs 

Globalement, les conclusions sont identiques pour l'évaluation de la valeur en test du rendement 
et de la sensibilité à la rouille orangée : 



Tableau 32 - Seuil de signification de la corrélation entre les valeurs des hybrides 
intergroupes de la grille des meilleurs parents prédites à partir des valeurs en test de chacun 

et les valeurs observées de ces hybrides. 

a) Production (1l : 

Testeur Guinéen1
"'

1 155 410 155-410 

Testeur Congolais l:.!J 

444 0,830 0,120 0,180 
22 23 22 

464 0,430 0,019 0,032 
33 35 33 

477 0,590 0,053 0,140 
20 22 20 

444-464 0,570 0,100 0,130 
22 23 22 

444-477 0,690 0,520 0,500 
11 12 11 

464-477 0,570 0,050 0,100 
20 22 20 

444-464-4 77 0,650 0,500 0,480 
11 12 11 

b) Taille des grains ll . 

Testeur Guinéen1
"-

1 155 410 155-410 

Testeur Congolais l:.!J 

444 0,870 0,280 0,550 
16 17 16 

464 0,150 0,970 0,590 
27 29 27 

444-464 0,940 0,230 0,490 
16 17 16 

... , .. , 
c) sens1b1hte a la rouille orangee ll J • 

Testeur GuinéenlLJ 155 410 155-410 
Testeur Congolais lLJ 

444 0,015 0,120 0,026 
33 23 22 

464 0,004 0,019 0,003 
33 35 33 

444-464 0,004 0,054 0,007 
22 23 22 

(
1l : En gras= significatif au seuil de 5 %, en gras et italique= significatif au seuil de 1 % 

En petit caractère = nombre d'hybrides impliqués 
'
2l : X-Y= moyenne des valeurs en test avec les testeurs X et Y 

Sévérité 

Qualité 
prédiction 

Tableau 33 - Comparaisons générale des testeurs du premier cycle de SRR 
(= : équivalents ; + : légèrement supérieur ; ++ : nettement supérieur) 

Testeurs Guinéens Testeurs Congolais 
155 410 444 464 

Rendement = ++ 
Taille des grains + + 
Sensibilité Rouille + ++ 
Rendement + ++ 
Taille des grains = = 
Sensibilité Rouille = ++ 
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~ La discrimination des parents testés est comparable d'un testeur à l'autre, à l' exception du 

testeur Congolais 477, moins discriminant, 
~ La corrélation entre les valeurs en test évaluées avec l'un ou l'autre des testeurs 

réciproques est significative, . . , . . . 
~ La corrélation entre les valeurs en test mtra et intergroupes est egalement s1gmficat1ve, 
~ De nombreuses relations de type triangulaire sont observées. Soit deux testeurs A et B : 

une bonne valeur en test sur A correspond à une bonne valeur sur B, alors qu' une bonne valeur 
sur B n' implique pas forcément une bonne valeur sur A. On peut dire que le testeur A est plus 
«sévère» que le testeur B. Du point de vue du sélectionneur, le testeur A est le plus intéressant. 
L' interprétation génétique réside probablement en une plus forte proportion de gènes dominants 

au niveau du testeur B. 
~ La prédiction de la valeur de combinaisons hybrides à partir de la valeur en test des 

parents n' est pas uniformément satisfaisante. Certains testeurs sont meilleurs prédicteurs que 
d'autres. Les meilleurs testeurs pris individuellement pour la prédiction donnent la plupart du 
temps des meilleurs résultats que la moyenne des valeurs en test sur différents testeurs. 

Les conclusions sont plus nuancées pour l' évaluation de la taille des grains : 

~ La corrélation entre la valeur en test intergroupe sur différents testeurs est significative 
dans le cas des parents Guinéens testés sur les testeurs Congolais. Cette corrélation est également 
significative dans le cas des parents Congolais testés sur les testeurs Guinéens, mais uniquement 
si l'on retire deux parents extrêmes sur les 47 de l' étude (voir 2.3.2 p. 88), 

~ Il y a indépendance entre les valeurs en test intra et intergroupes, 
~ Il y a indépendance entre les valeurs observées des combinaisons hybrides et les valeurs 

prédites à partir de la valeur en test des parents. 

Pratiquement, ces résultats suggèrent que un seul parmi les testeurs Guinéens et Congolais 
pourrait être retenu sur des critères de sévérité (telle que définie plus ' haut) et de qualité de 
prédiction; La comparaison entre les testeurs est résumée au tableau 33 . 
~ Pour les testeurs Congolais, le testeur 464 est clairement supérieur au testeur 444 pour les 

critères retenus. 
~ La comparaison est plus serrée entre les testeurs Guinéens 155 et 410. Toutefois, le choix 

se porte finalement sur le testeur 410, en particulier parce qu ' il procure une meilleure prédiction 
du rendement des hybrides intergroupes. 

L' appréciation des parents du premier cycle de .. SRR, et l'appréciation des gains génétiques, se 
fera donc dans la .suite de nos travaux sur la valeur en test des parents Congolais sur le testeur 
Guinéen 410 et des parents Guinéens sur le testeur Congolais 464. 

3 Valeur moyenne en test des populations Guinéennes et groupes 
Congolais 

3.1 Valeur en test des populations Guinéennes 

Dix populations du groupe Guinéen comptaient au moins quatre parents testés. Leurs valeurs ·, 
moyennes en test sur le testeur Congolais 464 ont été comparées (Tableau 34). 

L' analyse de la variance révèle un effet non significatif de l' effet population pour le rendement, 
un effet significatif au seuil de 0.05 pour la taille des grains et un effet significatif au seuil de 
0.01 pour la sensibilité à la rouille orangée. Cependant, dans les deux derniers cas, malgré un 
effet statistiquement significatif, aucune séparation des moyennes n' est décelée par le test de 
Newman et Keuls au seuil de 0.05 . Cela est probablement dû aux fortes variances résiduelles, 
elles-mêmes liées aux faibles effectifs des populations. Malgré tout, on peut noter la supériorité 



Tableau 34 - Comparaison de la valeur en test intergroupe 
de différentes populations du groupe Guinéen 

Rendement Taille des grains Sensibilité rouille 
Population (1l (T,M) Pds de 100 grains orangée 

à 12 % humidité (% plants sensibles) 

Plantation 63 9 14,10 9 45 9 

Bafingdala 56 6 13,09 6 52 6 

Pelezi 56 5 13,91 4 68 5 

Fouroungbankoro 54 15 14,97 14 67 15 

Ira 1 53 6 12,20 6 55 6 

Bosse matie 50 6 12,77 6 64 6 

Ira 2 47 14 13,52 13 37 14 

Logbonou 47 10 13,96 10 60 10 

Koin 40 5 15,02 3 45 5 

Piné 36 4 13,40 4 41 4 

Effet population P>0.05 P = 0.049 P <0.01 

'
1
> : Effectif par population en petits caractères 

Nota : Quel que soit le caractère, aucune séparation n'est obtenue par le test de Newman et Keuls au seuil de 0.05 

Tableau 35 - Comparaison de la valeur en test intergroupe 
des différents groupes Congolais 

Rendement (2l Taille des grains Sensibilité rouille 
Population (1> (T.,.) Pds de 100 grains orangée 

à 12 % humidité (% olants sensibles) 

SG1 85 a 12 13,55 10 35 a 12 

SG2 61 b 31 12,98 31 13 b 31 

B 34 C 19 13,56 16 21 b 19 

C 51 b 7 12,22 5 12 b 7 
Effet groupe P<0.01 P >0.05 P<0.01 

'
1

> : Effectif par groupe en petits caractères 

'
2

> : Les moyennes suivies par une même lettre ne sont pas différentes d'après le test de Newman et Keuls 

au seuil de 0.05. 
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de la valeur moyenne en test des parents provenant de plantations par rapport aux autres 
populations correspondant à des caféiers sylvestres. 

L'absence d'un effet significatif du facteur population pour le rendement peut être mise en 
relation avec les analyses de génétiques des populations menées précédemment (Troisième 
Chapitre p. 68). En effet, l'égalité statistique entre les différentes populations est en accord avec 
le faible déséquilibre de liaison observé entre ces populations Guinéennes. Ce faible déséquilibre 
de liaison avait conduit à considérer le groupe Guinéen dans son ensemble pour les études de 
génétique quantitative. 

En revanche, l'effet hautement significatif du facteur population pour la sensibilité à la rouille 
orangée pourrait expliquer en partie les fortes héritabilités observées pour ce caractère (Tableau 
16 p. 72) comme une conséquence d'un déséquilibre de liaison. Berthaud et Lourd (1982) 
avaient identifié la population Ira 2 comme une source potentielle de gènes de résistance à la 
rouille orangée dans le groupe Guinéen, alors que les populations Ira 1 et Bafingdala s'avéraient 
en moyenne plus sensibles à la rouille orangée. Il est intéressant de constater que la population 
Ira 2 possède la meilleure valeur en test intergroupe pour la sensibilité à la rouille orangée, alors 
que les populations Ira 1 et Bafingdala sont parmi les moins intéressantes pour ce caractère. 

3.2 Valeur en test des groupes Congolais 

Les valeurs moyennes en test avec le testeur 410 des quatre groupes Congolais (SGl, SG2, B et 
C) ont été comparés (Tableau 35). 

L'effet groupe est hautement significatif pour le rendement avec une séparation nette des 
différents groupes1

. Le groupe SG 1 est supérieur à tous les autres. Le groupe B est inférieur à 
tous les autres. Les groupes SG2 et C ne sont pas statistiquement différents au seuil de 0.05 et 
sont intermédiaires entre les groupes SGl et B. Aucun effet significatif n'est observé pour la 
taille des grains, même si le groupe C semble présenter une valeur moyenne en test inférieure 
aux autres groupes pour ce caractère. Enfin, un effet hautement significatif du facteur groupe est 
observé pour la sensibilité à la rouille orangée : le groupe SG 1 se révèle significativement plus 
sensible en test que les trois autres groupes, équivalents entre eux. 

Ainsi, en relation avec la génétique des populations (voir Troisième Chapitre p. 68), les 
différences significatives observées entre les différents groupes Congolaises, en particulier pour 
le rendement, confirment la nécessité de les considérer séparément. 

4 Sélection de parents à l'issue du brassage intragroupe précoce du 
premier cycle de SRR 

Pour la bonne compréhension des différentes étapes de la sélection des parents du premier cycle 
de SRR, il semble utile de commencer ici (comme ce fut le cas chronologiquement) par l'analyse 
du brassage intragroupe précoce. Alors que les tests intergroupes du premier cycle de SRR 
étaient en cours, il avait été décidé de faire un premier choix de parents, sur des données 
préliminaires, afin d'avancer plus rapidement dans la SRR. Les parents retenus dans ce cadre ont 
été classés en deux ensembles : Pr1 et Pr2 (3 .1 p. 82). 

Le brassage intragroupe a abouti à l'obtention d'une descendance de demi-frères pour chaque 
parent, utilisé comme femelle, des ensembles Pr1 et Pr2 . Les parents de l'ensemble Pr2 ont servi à 
réaliser le mélange pollinique. 

1 Résultat déjà mentionné au niveau de l'étude de l'hétérosis intergroupe (1. p. 86) 



Tableau 36 - Coefficients attribués à chaque critère de sélection pour la construction d'un index 
destiné au choix de géniteurs parmi ceux ayant participé au premier brassage intragroupe 

du premier cycle de SRR 

Variable Guinéens Congolais SG1 Congolais SG2 
Sélection 2 1 

Test Production précoce 2 1 
intragroupe Taille des grains 3 2 
(Brassage) Sensibilité rouille -3 -2 

Cumul 96-98 2 1 
Test Rendement 4 3 
Intergroupe Sensibilité rouille -3 -2 

Taille des grains 3 2 

Tableau 37 - Classement des parents sur l'index de sélection correspondant 
au premier brassage intragroupe du premier cycle de SRR 

Guinéens Conoolais SG1 Congolais SG2(1
J 

Parent! Index I NblLJ Parent 1 Index 1 NblLJ Parent 
2009 1,83 8 77 1,23 10 32 
2056 1,66 8 307 0,73 5 392 
2159 1,57 8 477 0,63 5 178 
2183 0,91 5 A03 0,08 9 Na054c 
410 0,68 5 · 72 -1,31 69 

2189 0,40 5 387 -1,35 121 
2228 0,33 2 345 

2105 0,31 25838 

2214 0,24 46 
155 -0,06 411 

2213 -0,19 444 
2040 -0,29 25188 

2121 -0,38 111 
2146 -0,53 464 
2293 -0,74 222 
416 -0,83 57 

2245 -0,85 2668c 

2071 -0,86 
2255 -1, 14 
2069 -2,05 

(
1
> : Certains géniteurs classés au début des années 90 comme SG2 

se sont avérés par la suite appartenir au groupe B ou C (noté en exposant) 

<
2

> : Nombre d'indMdus retenus dans les familles de demi-frères du brassage 

intragroupe ayant le géniteur sélectionné comme parent femelle commun 

1 Index! NblLJ 

1,96 5 
1,64 6 
1,00 6 
0,97 6 
0,55 6 
0,14 
0,09 

-0,09 
-0, 11 
-0,12 
-0,15 

-0,32 
-0,41 
-0,89 
-1,22 
-1,42 

-1,61 

1 
2 
3 
-3 
2 
3 
-3 
3 
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Les descendances de demi-frères ont été implantées dans un essai en 1993. Dans chaque groupe, 
la performance d'une famille de demi-frère correspondait de fait à un test intragroupe, avec le 
mélange pollinique jouant le rôle de testeur. 

A partir des observations réalisées au niveau du brassage intragroupe et des tests intergroupes, un 
index de sélection des parents (utilisant les moyennes des familles de demi-frères) a pu être 
défini pour chacun des groupes (Tableau 36). Cet index tient compte de la valeur en test 
intragroupe estimée au niveau du brassage et de la valeur en test intergroupe estimée sur les 
testeurs réciproques retenus: testeur Guinéen 410 et Congolais 464 (voir 2.4 p. 90). Les 
coefficients attribués aux différentes composantes de l'index ont été adaptés aux caractéristiques 
de chaque groupe. 

Le classement sur index des parents concernés est donné pour chaque groupe au tableau 37. 
Dans chaque famille de demi-frères correspondant à un parent sélectionné, un certain nombre 
d'individus ont été retenus pour constituer une partie des populations du second cycle de SRR. 
Le nombre d'individus retenus par descendance est fonction de la valeur de l'index, mais aussi 
de l'appréciation finale du sélectionneur, difficile à quantifier. C'est ainsi que le parent A03 du 
groupe SGl, très apprécié pour son architecture particulièrement buissonnante, a été sur
représenté. 

5 Sélection et gains génétiques à l'issue du premier cycle de SRR 
pour le groupe Guinéen 

La valeur en test des parents Guinéens pour les trois principaux caractères étudiés (rendement, 
taille des grains et sensibilité à la rouille orangée) est rapportée en annexe 7. La sélection des 
parents Guinéens s'est effectuée à partir de la valeur en test sur le testeur Congolais 464 (2.4 p. 
90). 

5.1 Index de sélection 

La première étape a consisté à choisir un index de sélection. Celui-ci est un index simple 
correspondant à une combinaison linéaire des valeurs en test centrées réduites de chaque 
caractère. L'absence de corrélations génétiques entre les caractères étudiés (voir tableau 17 p. 73 
et 2.3.5 p. 90). permet d'utiliser un tel index. 

Les gains génétiques observés pour la valeur en test de chacun des caractères sont donnés pour 
différents index à un taux de sélection de 10 % (Tableau 38). Une sélection sur chaque caractère 
pris individuellement permettrait un gain génétique de 51 % sur le rendement, 26 % sur la taille 
des grains et 64 % sur la sensibilité à la rouille orangée. La faiblesse relative des gains sur la 
taille des grains s'explique par une plus faible variabilité de ce caractère par rapport aux autres. 
En effet, le coefficient de variation de la valeur en test de la taille des grains n'est que de 13 %, 
alors qu'il atteint 33 et 45 % pour le rendement et la sensibilité à la rouille orangée 
respectivement (Tableau 3 8). 

En faisant varier les coefficients attribués à chaque caractère, le jeu « 2-1-1 » s'avère le plus 
intéressant. En effet, il permet de conserver un gain génétique proche du maximum pour le 
rendement(+ 49 %), tout en permettant un gain génétique de 12 % sur la taille des grains, sans 
augmentation de la sensibilité à la rouille orangée. 

5.2 Parents Guinéens sélectionnés 

Les parents Guinéens ont été classés (Tableau 39) selon l'index précédemment défini. Les neufs 
premiers parents (soit à peu près 10 % des parents Guinéens testés avec le testeur 464) ont été 
retenus directement. 



Tableau 38 - Gains génétiques (en pourcentage de la moyenne) observés 
pour différents index à un taux de sélection de 10 % 

des parents Guinéens du premier cycle de SRR. 

Coefficients Rendement Taille des grains Sensibilité 
de l'indeir1l (T%) (g. pour 100 grains Rouille orangée 

à 12 % d'humidité) (% plants sensibles) 

1-0-0 51 0 -12 
0-1-0 14 26 22 
0-0-1 -5 2 -64 ........................... .......... ...... 
1-1-1 44 13 -9 
2-1-1 49 12 -5 
3-1-1 50 8 -13 
2-2-1 44 15 -3 

(1) : dans l'ordre : coefficient du rendement, de la taille des grains et de la sensibilité à la rouille orangée 

En gras : Jeu de coefficients retenus 

Tableau 39 - Liste et caractéristiques des parents Guinéens sélectionnés lors du premier cycle de SRR 

Valeur en test avec le testeur 464 
Population parent index rang Rendement Taille des grains Sensibilité 

(2-1-1) (T%) (g . pour 100 grains Rouille orangée 
à 12 % d'humidité) (% plants sensibles 

Sélection Plantation G0112l 3,352 1 114 13,05 48 

directe Plantation 212<2) 2,728 2 95 16,63 75 

Ira 2 213112) 2,547 3 84 16,38 49 

Ira 2 215911 ) 2,009 4 71 14,66 17 

Plantation 41011 ) 1,943 5 86 12,50 36 

Logbonou 2193(l) 1,859 6 75 15,08 43 

Fouroungbankoro 2224<1) 1,634 7 66 19,36 87 

Bafingdala 2056(1) 1,528 8 68 13,56 20 

Fouroungbankoro 2204<2) 1,514 9 60 19,15 73 

Sélection Logbonou 2199<1) 1,101 13 64 13,56 32 

supplémentair Ira 1 2009<1) 0,75 17 60 13,43 38 

Ira 2 2155(4) 0,421 23 59 12,22 37 

Pélézi 2366(3) 0 ,396 25 67 13,82 84 
Fouroungbankoro 222811 ) 0,138 33 54 13,77 59 

Pélézi 2395(3,4 ) -0,156 43 52 13,88 71 
Sabrégué 2352(5) - - 64 16,16 2 

1'1: parents retenus après le premier brassage intragroupe (sélection prenant en compte la valeur en test intragroupe) 

C2l : parents sélectionnés après le premier brassage intragroupe (sélection ne prenant pas en compte la valeur en test intragroupe) 

CJI : Retenu en partie pour son appartenance à la population Pelezi, relativement originale d'un point de vue génétique 

t<I : Très bonnes valeurs en test avec le testeur 444 et en intragroupe avec le testeur 155 

c>> : Non testé avec le testeur 464 mais très bonnes valeur en test avec le testeur 444 (données ici) 

Tableau 40 - Répartition des parents sélectionnés dans les différentes populations Guinéennes 

Sélectionnés à l'issue du premier cvcle 
Total dont sélection précoce 

Origine Population Parents testés Non Oui Oui 
Pro Pr 1 Pr 2 

Côte d'Ivoire Plantations 10 3 2/7 0/1 112 
Bafingdala 6 1 0/4 0/1 1/1 
Bossématié 6 0/6 

Fouroungbankoro 15 3 1/9 113 113 
Gbapleu 3 013 

Gbapleu 2 2 0/2 
Geoulé 2 012 
Gonaté 2 012 

lra1 6 1 0/4 0/1 1/1 
lra2 16 3 2115 111 
Koin 5 0/5 

Logbonou 10 2 016 012 212 
Marahoué 7 016 0/1 

Pelezi 5 2 215 
Sabrégué 1 1 1/1 

Guinée Piné 4 014 
Total 100 16 8181 219 6110 
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Toutefois, un certain nombre de parents Guinéens ont fait l'objet d'une sélection 
complémentaire : 

• 2009, 2189 et 2228 : retenus à l'issue du premier brassage sur leur valeur en test intra et 
intergroupes : ces parents auraient été écartés sur leur seule valeur en test intergroupe, mais ont 
été rattrapés grâce à leur valeur en test intragroupe (estimée à travers le brassage intragroupe), 

• 2155 et 2395 : dont les valeurs en test sur le testeur 464 sont moyennes mais qui sont très 
bonnes à la fois sur le testeur 444 et sur le testeur 155 (intragroupe) dans l'essai 2+4, 

• 2352 : non testé sur le testeur 464 mais qui présentent de très bonnes valeurs en test avec 
le testeur 444 et 155 (essai 2+4), • 2366 : rattrapé du fait de son appartenance à la population Pélézi (comme le 2395) dans 
un souci de maintien de la variabilité génétique. En effet, la population Pélézi est relativement 
originale du point de vue génétique par rapport aux autres populations Guinéennes (Montagnon 
et al, 1992a,b ). 

On remarque que parmi les cinq premiers parents sélectionnés, trois (soit plus de la moitié) 
proviennent de plantations villageoises, alors que la représentation des parents issus de plantation 
dans la population Guinéenne de départ n'était que de 10 %. Cela tendrait à indiquer une certaine 
efficacité de la sélection effectuée par les planteurs eux-mêmes. 
Globalement, les parents sélectionnés à l'issue du premier cycle de SRR sont relativement bien 
répartis sur l'ensemble des populations (Tableau 40). 

Un examen approfondi des parents sélectionnés et/ou ayant participé au premier brassage 
intragroupe montre que (Tableau 40) : 

• seuls deux des neuf parents de l'ensemble Pr1 ont vu leur sélection confirmée en fin de 
cycle. Les sept autres parents sont facilement écartés du processus de sélection puisqu ' ils 
n'entraient pas dans la composition du mélange pollinique, 

• six des dix parents retenus dans l'ensemble Pr2 ont vu leur sélection confirmée en fin de 
cycle. Les quatre autres parents auront une influence négative sur le progrès génétique à l'issue 
du premier brassage, puisqu'ils faisaient partie du mélange pollinique, 

• la moitié (8/16) des parents sélectionnés en définitive l'ont été après le premier brassage 
intragroupe. 

5.3 Gains génétiques 

Le tableau 41 récapitule les gains génétiques obtenus sur la valeur en test intergroupe des parents 
Guinéens après le premier cycle de SRR. Différents ensembles de parents ont été retenus : 

• Pr2 : parents ayant participé au mélange pollinique utilisé lors du premier brassage 
intragroupe, 

• S(Prl U Pr2) : parents des ensembles Pr1 et Pr2 dont la sélection a été confirmée en 
définitive et dont les descendances de demi-frères issues du premier brassage intragroupe ont été 
conservées en sélection. Dans cet ensemble, un poids relatif est attribué à chaque parent. Ce 
poids est défini par le nombre d'individus retenus dans chaque descendance de demi-frères 
correspondant à chaque parent appartenant à S(Prl U Pr2) (voir tableau 37), 

• S(Def) = parents sélectionnés en définitive à l'issue du premier cycle (voir paragraphe 
précédent). 

La sélection définitive des parents Guinéens procure un gain génétique de 38 % pour la valeur en 
test intergroupe sur le rendement. Cela correspond à un taux de sélection de 19 %. Le gain 



Tableau 41 - Récapitulatif des valeurs en test intergroupes des parents Guinéens 
et gains génétiques pour le premier cycle de SRR 

Rendement (T .,J 

Ensemble de parents Nombre Moyenne Ecart-type CV 
de parents 

Pr2 9* 59 18 31 

S(Pr1 U Prz) 7 69 22 32 

S(Def) 16 72 17 23 
Population testée 96 49 16 33 

Ensemble de parents Gain ç énétique intensité Taux de 
Valeur absolue Pourcentage de sélection sélection (%) 

de la moyenne 

Pr2 8 17 0,63 62 

S(Pr1 U Pr2) 16 33 1,25 26 

Issue du brassage 12 25 0,94 42 
Définitive 19 38 1,44 19 

Taille des grains (en g pour 100 grains à 12 % d'humidité) 

Ensemble de parents Nombre Moyenne Ecart-type CV 
de parents 

Pr2 9* 14,95 2,36 16 

S(Pr1 U Pr2) 7 13,82 2,01 15 

S(Def) 15 14,74 2,21 15 
Population testée 90 13,63 1,72 13 

Ensemble de parents Gain qénétique intensité Taux de 
Valeur absolue Pourcentage de sélection sélection (%) . 

de la moyenne 

Pr2 1,07 8 0,77 52 

S(Pr1 U Pr2) 0, 15 1 0, 11 95 

Issue du brassage 0,61 4 0,44 74 
Définitive 0,90 7 0,65 60 

Sensibilité à la rouille orangée (en % de plants sensibles.par descendance) 

Ensemble de parents Nombre Moyenne Ecart-type CV 
de parents 

Pr2 . 9* 50 25 50 

S(Pr1 U Prz) 7 31 30 97 

S(Def) 16 51 22 43 
Population testée 96 53 24 45 

Ensemble de parents Gain génétique intensité Taux de 
Valeur absolue Pourcentage de sélection sélection(%) 

de la moyenne 

Pr2 -2 -5 -0,13 95 
S(Pr1 U Prz) -18 -34 -0,92 43 

Issue du brassage -10 -19 -0,52 69 
Définitive -2 -3 -0,08 97 

• : 10 parents appartiennent à l'ensemble Pr2 (Tableau~f p. &!et Tableau~. mais l'un d'entre eux (n" 155) n'a 

pas été testé sur le testeur 464 

Minimum 

31 

54 

52 
20 

Minimum 

12,5 

12,5 

12,22 
9,54 

Minimum 

20 

17 

17 
11 

Maximurr 

86 

86 

114 
114 

Maximum 

19,36 

15,08 

19,36 
19,36 

Maximum 

94 

59 

87 
96 
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génétique à l'issue du brassage intragroupe n'est que de 25 %. ~e gain _est tiré vers_ le bas par 
l'ensemble Pr

2 
qui n'apporte qu'un gain de 17 %. Cela est du au f~it qu~ certains parents 

intervenant dans le mélange pollinique ne se sont finalement pas montres aussi performants que 
prévu et n'ont d'ailleurs pas été sélectionnés en définitive (voir Tableau 40). 

Les tests intergroupes du premier cycle de SRR ont débuté en 1985. Les dern_iers r~sul_t~ts de c~s 
tests ont été obtenus en 1998 . Réaliser le brassage intragroupe avec la sélection defin_itive aurait 
conduit à démarrer le second cycle en 2004. Le gain génétique par année de sélection pour le 
rendement s'élèverait donc à 38/19 = 2 % par an. Avec la sélection précoce et le brassage 
intragroupe mis au champ en 1993, le second cycle de SRR a pu débuter en 1998. Dans ce cas, le 
gain génétique par année de sélection s'élève à 25/13 = 1,92 % par an. 

En ce qui concerne la taille des grains, les gains génétiques observés sont de 4 et 7 % 
respectivement à l'issue du brassage intragroupe et pour la sélection définitive. Ces gains sont 
relativement faibles et correspondent d'ailleurs à des taux de sélection très élevés (74 et 60 %). 
En gain annuel, la sélection définitive est légèrement supérieure à la sélection issue du brassage : 
0.37 contre 0.31 %. 

Enfin, les gains génétiques liés à la diminution de la sensibilité à la rouille orangée atteignent 19 
et 3 %, respectivement pour la sélection issue du brassage et la sélection définitive. 

"L'amélioration génétique majeure pour la valeur en test du groupe Guinéen à l'issue du premier 
cycle de SRR concerne donc le rendement avec un gain substantiel de 38 % (sélection 
définitive) . Les gains obtenus sur la taille des grains et la sensibilité à la rouille orangée sont 
limités. Toutefois, une variabilité relativement importante est préservée au sein des parents 
sélectionnés pour la taille des grains et la sensibilité à la rouille orangée, comme en témoignent 
les coefficients de variation correspondants (Tableau 41 ). Un potentiel intéressant de sélection 
est donc maintenu pour les cycles à venir. 

La distribution des valeurs en test intergroupe sur les trois caractères étudiés des parents 
Guinéens permet de visualiser autrement la sélection (Figure 13). On constate que la distribution 
des valeurs en test du rendement est tirée vers la droite par quelques valeurs extrêmes. Celles-ci 
correspondent en fait à des parents Guinéens issus des plantations villageoises et non pas 
sylvestres. La sélection massale des paysans pour la valeur propre des génotypes Guinéens 
semble donc avoir permis d'accumuler des gènes favorables pour leur valeur en test intergroupe. 
Cette hypothèse s'inscrit bien dans le contexte d'une transmission majoritairement additive du 
rendement. 

Les valeurs en test pour la taille des grains présentent une distribution normale. On note que la 
sélection a essentiellement consisté à éliminer des parents dont la valeur en test pour ce caractère 
était trop faible. 

Enfin, la distribution des valeurs en test pour la sensibilité à la rouille orangée semble bimodale : 
une partie est centrée sur un pourcentage de plants sensibles de 30-40 % et une autre partie est 
centrée sur 80 %. Cela pourrait confirmer le caractère oligogénique de la réaction de C. 
canephora à la rouille orangée (Montagnan et al, 1994). Les parents sélectionnés couvrent 
l'ensemble de la variabilité observée. 
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6 Sélection et gains génétiques à l'issue du premier cycle de SRR 
pour les groupes Congolais 

6.1 Préambule sur les différents groupes Congolais 

96 

En préambule à l'étude des groupes Congolais, il semble opportun de rappeler quelques éléments 
importants évoqués précédemment dans ce travail 

• Représentation des groupes (Tableau 23 p. 81):
Les quatre groupes ne sont pas représentés de façon homogène dans le premier cycle de SRR. 
Les groupes SGl et C sont moins représentés (13 et 7 parents) que les groupes SG2 et B (33 et 
21 parents). 

• Différences entre les valeurs moyennes en test intergroupe (Tableau 35 p. 92) :
Des différences nettes de valeurs moyennes en test intergroupe ont été décelées entre les quatre 
groupes Congolais. Le groupe SG 1, par exemple, est significativement différent des autres pour 
la valeur en test sur le rendement et la sensibilité à la rouille orangée. 

II ressort de ces deux observations (représentation hétérogène et différences statistiques) que les 
groupes Congolais ne peuvent être traités de façon identique au niveau de la sélection. Ainsi, 
nous aborderons chacune d'eux séparément. 

La valeur en test intergroupe des parents des différents groupes Congolais pour les trois 
principaux caractères étudiés (rendement, taille des grains et sensibilité à la rouille orangée) est 
rapportée en annexe 8. 

La distribution des valeurs en test intergroupes des groupes Congolais pour le rendement est 
représentée à la figure 14. Les distributions des valeurs en test intergroupes pour la taille des 
grains et la sensibilité à la rouille orangée figurent en annexe 9. 

6.2 Groupe SG1 

La valeur en test de ce groupe pour le rendement (85 T %) est significativement supérieure à celle 
des autres groupes. L'effectif de ce groupe est toutefois faible. II nous a semblé inutile de réaliser 
une sélection sévère dans ce groupe. Seuls les parents les moins performants ont été contre
sélectionnés (Tableau 42 et Figure 14). 

On peut noter que la moyenne de la valeur en test du rendement sur le testeur Guinéen 410 pour 
l'ensemble des parents du pool Congolais s'établit à 57 Î%. L'identification et l'utilisation 
séparée du groupe SG 1 apportent donc en tant que telles un gain génétique très intéressant de 49 
%. 

6.3 Groupe C 

Ce groupe est faiblement représenté dans le premier cycle de SRR (7 parents). Compte tenu de 

ce faible effectif, aucune sélection n'a été réalisée dans ce groupe à l'issue du premier cycle. 
Ses performances en test sont globalement satisfaisantes ( équivalentes à celle du groupe SG2). 
Le point fort de ce groupe réside dans l'architecture buissonnante et ramifiée des arbres qui la 
composent (observations personnelles). Les caféiers de la Nana, qui appartiennent à ce groupe, 
en constituent un exemple bien connu (Berthaud et al, 1984). 

6.4 Groupe B 

La représentation de ce groupe est satisfaisante au niveau du premier cycle de SRR (21 parents). 
Sa valeur en test intergroupe pour le rendement est significativement inférieure à celle des autres 



Tableau 42 - Liste el caractéristiques des parents Tableau 43 - Gains génétiques (en pourcentage de la moyenne) observés 
pour différents index à un taux de sélection de 1 O % du groupe Congolais SG1 testés lors du premier cycle de SRR 

(en gras : parents sélectionnés). des parents Congolais SG2 du premier cycle de SRR. 

parent 

A03 
466 
77 
307 
99 
136 
311 
A30 
387 
477 
115 
72 

Valeur en test avec le testeur 410 Coefficients Rendement Taille des grains Sensibilité 

Rendement Taille des grains Sensibilité de l'index<1
> (T%) (g. pour 100 grains Rouille orangée 

(T%) 

136 
120 
108 
103 
83 
83 
83 
81 
68 
63 
49 
47 

(g. pour 100 grains Rouille orangée 

à 12 % d'humidité) (% plants sensibles 1-0-0 

14,09 63 0-1-0 

13,07 43 0-0-1 
································•· ···· 

13,80 7 1-1-1 

11,60 18 2-1-1 

14,34 44 3-1-1 
14,50 83 
- 12 

14,94 28 
13,07 53 
11,23 6 
15,00 2 
- 64 

à 12 % d'humidité) (% plants sensibles 

55 -15 -9 
-27 18 66 
14 -10 -96 ......... ·····················-············· ··············-·····-·•·•• .. -· ........... 
24 12 -38 
46 1 -25 
50 -3 -29 

(1) : dans l'ordre : coefficient du rendement, de la taille des grains 
et de la sensibilité à la rouille orangée 

En gras : Jeu de coefficients retenus 

Tableau 44 - Liste et caractéristiques des parents du groupe Congolais SG2 sélectionnés 

à l'issue du premier cycle de SRR. 

Valeur en test avec le testeur 410 

parent index rang Rendement Taille des gra ins Sensibilité 

(T %) (g. pour 100 grains Rou ille orangée 

(3-1-1 ) à 12 % d'humidité) (% plants sensibles 

Sélection 392'~) 1,519 1 95 10,89 0 

directe 121 (1) 1,480 2 99 11,84 13 
2651(3) 1,455 3 87 15,27 17 
2504(3) 1,136 4 84 12,29 5 

Sélection 3212) 0,822 8 70 13,48 2 

supplémentaire 59(2) 0,738 10 77 11,00 0 
178(2) 0,718 11 92 12,50 

(l) : parent non-retenu après le premier brassage intragroupe (sélection prenant en compte la valeur en test intragroupe) 

(
2>: parents retenus après le premier brassage intra-groupe (sélection prenant en compte la valeur en test intragroupe) 

32 

(
3
l : parents sélectionnés après le premier brassage intragroupe (sélection ne prenant pas en compte la valeur en test intragroupe) 

Tableau 45 - Répartition des parents sélectionnés dans les différenets 

populations des groupes Congolais SG1 et SG2 

Sélectionnés à l'issue du premier cycle 

Total dont sélection orécoce 
Parents testés Non Oui Oui 

Origine Population Pr 0 Pr 1 Pr 2 

Groupe SG1 
Gabon Robusta A1 5 4 212 213 

Aboisso 3 2 1/2 1/1 
Inconnue Divers 5 3 1/2 1/2 1/1 

Total 13 9 4/6 1/2 4/5 
Grouoe SG2 

Inconnue Divers 12 2 0/4 0/2 216 
ROC INEAC 2 8 1 0/6 0/1 1/1 

!NEAC 7 1 0/1 
LULA 4 1 0/3 1/1 
JAVA 2 0/1 0/1 

Centrafrique Doungba 3 1 1/3 
Inconnue 1 0/1 

Cameroun Boumba 2 0/2 
Koto 2 1 111 0/1 

Total 35 6 2120 1/6 3/8 



Quatrième Chapitre - La sélection récurrente réciproque 97 

groupes (Tableau 35 et Figure 14). Elle ne présente pas d'avantages manifestes pour la taille des 
grains ou la sensibilité à la rouille orangée. Il est donc proposé de laisser ce groupe en veilleuse 
pour la suite de la SRR. Cela n'exclut pas qu'il puisse regagner de l'intérêt s'il révélait une 
spécificité décisive pour tel ou tel critère de sélection (source de résistance à une maladie par 
exemple). 

On peut noter que le parent 2589 de ce groupe présente une valeur en test exceptionnellement 
bonne avec le testeur 155 par rapport à la moyenne du groupe (Annexe 8), mais il n'a pas été 
testé avec le testeur 410. L'appartenance effective de ce parent au groupe B peut paraître 
suspecte ; son profil RFLP devra être vérifié. 

6.5 Groupe SG2 

Ce groupe Congolais est bien représenté (33 parents) et affiche une valeur en test intergroupe 
susceptible d'être exploitée par la sélection. Un processus de sélection de parents comparable à 
celui appliqué au groupe Guinéen a donc été initié pour ce groupe SG2. 

6.5.J Index de sélection 

Les gains génétiques obtenus pour un taux de sélection de 10 % avec différents index sont 
présentés au tableau 43 . Considérés individuellement, le rendement et la sensibilité à la rouille 
orangée présentent des gains génétiques substantiels pour la valeur en test : 55 et 96 % 
respectivement. Comme observé pour le groupe Guinéen, le gain maximum obtenu sur la taille 
des grains est faible à 14 %. Ici encore, cela est à mettre en relation avec faible coefficient de 
variation de la valeur en test de ce caractère sur le groupe SG2 : 14 % contre 36 et 85 % pour le 
rendement et la sensibilité à la rouille orangée (Tableau 46). 

En faisant varier les coefficients attribués à chaque caractère de l'index, le jeu « 3-1-1 » a été 
retenu (Tableau 43). Ce jeu procure en effet un gain de 50 % sur le rendement et de 29 % sur la 
sensibilité à la rouille orangée, mais n'apporte aucun progrès (- 3 %) sur la taille des grains. 
Certes, le jeu « 2-1-1 » permettait de rester symboliquement positif sur la taille des grains ( + 
1 %), mais faisait perdre 4 % de gain sur le rendement et la sensibilité à la rouille orangée. 

6.5.2 Parents Congolais SG2 sélectionnés 

En classant les parents du groupe Congolais SG2 (Tableau 44) selon l'index choisi (3-1-1), trois 
parents (soit environ 10 % de l'effectif de départ) sont directement sélectionnés. Ce sont les 
parents de rang 1, 3 et 4. En effet, le parent 121, classé au deuxième rang, avait participé au 
brassage intragroupe précoce du premier cycle et n'avait pas été retenu à cette occasion en raison 
de sa faible valeur en test intragroupe (Tableau 3 7 p. 93). En revanche, les trois parents de ce 
groupe qui avaient été retenus à l'issue de ce brassage (32, 69 et 178, en plus de 392) ont fait 
l'objet d'une sélection complémentaire. 

La répartition de ces parents sélectionnés parmi les populations représentées à l'origine du 
premier cycle de SRR est satisfaisante (Tableau 45). En particulier, deux parents proviennent de 
prospections en Centrafrique et Cameroun. Cela est intéressant même si, dans les deux cas, il est 
probable qu'il s'agisse d'« échappés de plantations» (Anthony, communication personnelle pour 
le Cameroun et Berthaud et Guillaumet, 1978 pour la Centrafrique). 

Concernant la participation effective des parents sélectionnés pour le brassage intragroupe 
(Tableau 45), on remarque que : 

• seul un des six parents de l'ensemble Prl a été confirmé à l'issue du premier cycle de 
SRR, 

• cinq des huit parents (plus de la moitié) ayant participé au mélange pollinique n'ont 
finalement pas été retenus à l'issue du premier cycle de SRR, 



Tableau 46 - Récapitulatif des valeurs en test intergroupes des parents Congolais SG2 
et gains génétiques pour le premier cycle de SRR 

Rendement (en % du clone témoin 461) 

Ensemble de parents Nombre Moyenne Ecart-type CV Minimum 
de parents 

Pr2 8 81 13 16 59 

S(Pr1 U Pr;J 4 84 28 33 70 

S(Def) 6 84 9 23 70 
Population testée 31 61 22 36 25 

Ensemble de parents Gain génétique intensité Taux de 
Valeur absolue Pourcentage de sélection sélection (%) 

de la moyenne 

Pr2 16 27 0,91 44 

S(Pr1 U Pr;J 19 31 1,05 36 

Issue du brassage 17 29 0,98 40 
Définitive 19 31 1,05 36 

Taille des grains (en g pour 100 grains à 12 % d'humidité) 

Ensemble de parents Nombre Moyenne Ecart-type CV Minimum 
de parents 

Pr2 8 12,63 1,88 15 9,00 

S(Pr1 U Pr2) 4 11 ,90 2,92 25 10,89 

S(Def) 6 12,57 1,64 13 10,89 
Population testée 31 12,98 1,76 14 9,00 

. 

Ensemble de parents Gain génétique intensité Taux de 
Valeur absolue Pourcentage de sélection sélection (%) 

de la moyenne 

Pr2 -0 ,28 -2 -0 ,20 90 

S(Pr1 U Pr2) -0,87 -7 -0,61 63 

Issue du brassage -0,58 -4 -0,41 11 
Définitive -0,33 -3 -0,23 88 

Sensibilité à la rouille orangée (en % de plants sensibles par descendance) 

Ensemble de parents Nombre Moyenne Ecart-type CV Minimum 
de parents 

Pr2 8 14 15 107 0 

S(Pr1 U Pr;J 4 9 38 422 0 

S(Def) 6 9 13 144 0 
Population testée 31 13 11 85 0 

Ensemble de parents Gain génétique intensité Taux de 
Valeur absolue Pourcentage de sélection sélection (%) 

de la moyenne 

Pr2 1 6 0,09 96 

S(Pr1 U Pr:J -3 -25 -0,36 80 

Issue du brassage -1 -9 -0,14 94 
Définitive -3 -25 -0,36 80 

Maximum 

95 

95 

95 
99 

Maximum 

14,60 

13,48 

15,27 
16,67 

Maximum 

36 

32 

32 
36 

';/, 
1 

' ., 
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• deux des six parents sélectionnés à l'issue du premier cycle l'ont été après le premier 
brassage intragroupe. 

6. 5. 3 Gains génétiques 

Le tableau 46 récapitule les gains génétiques observés pour le groupe SG2 Congolais. 

Le gain génétique pour le rendement est quasiment identique pour le niveau de sélection issue du 
brassage et la sélection définitive : 29 et 31 %. La faible proportion (3/8) de parents finalement 
retenus après avoir participé au mélange pollinique du premier brassage intragroupe augurait 
pourtant d'un plus grand écart entre les deux gains. En fait, les parents non confirmés de 
l'ensemble Pr2 ont essentiellement été sanctionnés pour leur valeur en test intragroupe et non pas 
intergroupe. Dans le cas du groupe Guinéen, la raison du rejet des parents concernés était bien 
leur valeur en test intergroupe ; ce qui avait eu une répercussion directe sur les gains génétiques 
observés pour les valeurs en test intergroupes. 

Le gain génétique pour le rendement est comparable à celui observé pour le groupe Guinéen (31 
contre 38 %). Toutefois, le taux de sélection appliquée au groupe Congolais SG2 est moins 
sévère : 36 % contre 19 % pour le groupe Guinéen. Cela est simplement dû à la différence 
d'effectif entre les deux groupes : une trentaine pour SG2 contre une centaine pour le groupe 
Guinéen. 

Comme prévu, le progrès génétique pour la taille des grains est proche de O et est même négatif 
(-4 % ). Un progrès important est cependant observé pour la sensibilité à la rouille orangée (-25 
%). 

La distribution des valeurs en test intergroupes du groupe Congolais SG2 (Figure 14) permet ici 
encore de mieux visualiser la sélection. On note que la distribution des valeurs en test du 
rendement est presque bimodale. Il est possible que cela soit dû à la présence de parents issus de 
recombinaisons (entre les groupes SGl et SG2 par exemple) dans ce groupe SG2. 

La distribution des parents sélectionnés témoigne de la difficulté rencontrée pour trouver pour les 
mêmes parents une bonne valeur en test à la fois pour le rendement et la taille des grains. Le 
niveau de base de la sensibilité à la rouille orangée est faible dans ce groupe SG2. La sélection 
de parents possédant une valeur en test favorable pour ce caractère n'a pas posé de problèmes 
particuliers. 

7 Progrès génétiques au niveau des sorties variétales 'hybrides 
intergroupes' 

Le gain génétique au niveau des sorties variétales attendues à l'issue du premier cycle de SRR 
peut être présenté de différente façon à la lueur des précédents résultats. En effet, si la sélection 
est tout à fait classique du coté du groupe Guinéen, le gain génétique du coté des groupes 
Congolais peut être situé à deux niveaux : 

• gains génétiques liés à la supériorité de certains groupes pour tel ou tel caractère, 
• gains génétiques liés à la sélection parentale au sein de certains groupes. 

Ensuite, un gain génétique est estimé par rapport à une population référence de départ. Or, 
aucune population ne peut servir de référence pour le progrès obtenu au niveau des hybrides 
intergroupes après le premier cycle de sélection. Nous proposons de retenir, faute de mieux, 
comme niveau de base, la moyenne de l'ensemble des tests intergroupes des parents Guinéens 
sur le parent 464 et des parents Congolais sur le testeur 410 : 

• 54 T¾ pour le rendement, 



Tableau 47 - Principales caractéristiques des hybrides intergroupes 
obtenus par croisement des parents sélectionnés précocement 

au cours du premier cycle de SRR 

Type d'hybrides Nombre Moyenne Ecart- CV Minimum Maximum Gain génétique(%) 
d'hybrides type Prédit 

Réndement (T y. et Kilogramme café marchand e_ar hectare et e_ar an*) 
Guinéen* SG1 7 87 24 27 51 137 43 

2231 613 1275 3425 

Guinéen * SG2 10 84 7 9 78 96 35 . 
2192 282 1950 2653 

Taille des grains (en g pour 100 grains à 12 % d'humidité) 
Guinéen * SG1 6 13,75 1,91 14 11 , 14 16,7 6 
Guinéen * SG2 10 14,56 2,40 ·-- 17 10,89 17,31 2 

Sensibilité à la rouille orangée (en % de plants sensibles par descendance) 
Guinéen* SG1 7 53 19 35 23 74 33 
Guinéen * SG2 10 22 7 33 15 36 -14 

Nota : Rendement* Taille des grains Sensibilité 

(T%) (g. pour 100 grains Rouille orangée 

(Kg cm/ha/an à 12 % d'humidité) (% plants sensibles 

Meilleur hybride Guinéen*SG1 : 137 13,41 35 

3425' 

Meilleur hybride Guinéen*SG2 : 96 12,88 15 

2653 

* Les hybrides GCsG1 et GCSG2 sont répartis sur plusieurs essais. Pour cette raison, la moyenne du témoin clonai n'est pas exactement la même 

pour ces deux types : moyenne 461 = 1950 et 1850 Kg de café marchand par hectare et par an pour GC5G1 et GC5G2, respectivement. 

Observé 

60 

55 

3 
9 

43 
-40 
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• 13,38 grammes pour cent grains à 12 % d'humidité P?ur la taill_e des grains, 
• 37 % de plants sensibles par descendance pour la romlle orangee. 

L'ensemble des gains génétiques prédits et observés sont récapitulés au tableau 47 . 

• Gains prédits pour les hybrides du type « Guinéens améliorés * SG 1 » _(GCsG1) 
Si l'on considère un gain génétique définitif pour le rendement de 3 8 % au mveau du grou~e 
Guinéen et un gain de 49 % lié à l'identification et l'utilisation séparée du groupe SGl Congolais 
(voir précédemment 5.2), on peut prédire un gain génétique global de 43 :° (~oyenne de 38 et 
49 ) pour les hybrides GCsm par rapport à l'ensemble virtuel des hybndes mtergroupes. La 
valeur moyenne des hybrides GCs01 est donc prédite à 1.43 * 54 = 77 T%. 

En faisant les mêmes raisonnements pour la taille des grains et la sensibilité à la rouille orangée, 
on aboutit à des gains prédits de 6 et 33 %, respectivement. On prévoit donc une forte élévation 
de la sensibilité à la rouille orangée des hybrides intergroupes impliquant des parents Congolais 

du groupe SG 1. 

• Gains génétiques prédits pour les hybrides de type « Guinéens améliorés * SG2 
améliorés » (GCsG~ 

Le gain génétique à l'intérieur du groupe SG2 à travers la sélection de parents après le premier 
cycle s'élève à 31 % (Tableau 46). Les chiffres du coté du groupe Guinéen sont les mêmes que 
précédemment (+38 %). Le gain génétique pour les hybrides GCs02 s'élève donc à 35 %. La 
population référence de ces hybrides a un potentiel supposé de 55 T•; •. La valeur prédite des 
hybrides GCs02 sera donc 1.35 * 55 = 74 T•10 • La sélection parentale au sein de SG2 permet donc 
pratiquement de rattraper du groupe SG 1. 

Une faible augmentation de la taille des grains est prédite (+ 2 %), ams1 qu'une diminution 
significative de la sensibilité à la rouille orangée (- 14 % ). 

• Gains génétiques effectivement observés pour les hybrides intergroupes 
En 1994, des hybrides intergroupes issus d'une grille factorielle complète impliquant les parents 
sélectionnés précocement avaient été mis au champ (Tableau 27 p. 83). Il est possible 
aujourd'hui de faire le point sur la valeur des hybrides intergroupes impliquant des parents 
définitivement sélectionnés (Tableau 47). 

Sept hybrides GCsGI produisent en moyenne 87 T% alors que dix hybrides GCs02 produisent en 
moyenne 84 T%. Malgré le faible nombre d'hybrides étudiés, ces résultats confirment que la 
sélection au sein du groupe SG2 a permis de rattraper le retard du départ sur le groupe SG 1. En 
valeur absolue, les moyennes observées sont supérieures à celles prédites. Les gains génétiques 
observés pour le rendement au niveau des hybrides intergroupes sont plus importants que ceux 
prédits (Tableau 47). 

Finalement, le gain génétique observé globalement pour les hybrides intergroupes améliorés 
(GCso1 et GCs02) s'élève à 50 %. 

Les gains prédits et observés pour la taille des grains et la sensibilité à la rouille orangée sont 
comparables (Tableau 47). On note toutefois que la sensibilité à la rouille orangée est finalement 
plus importante que prévue pour les hybrides GCs01 alors qu'elle est plus faible que prévue pour 
les hybrides GCso2. 

Les écarts entre les gains génétiques prédits et observés peuvent être expliqués de différentes 
façons : 
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• Compte tenu de l'historique du premier cycle de sélection, l'ensemble des parents 
sélectionnés définitivement, et à partir desquels les gains génétiques prédits ont été évalués, 
ne correspond pas complètement aux parents utilisés pour créer les nouveaux hybrides 
intergroupes. 

• L'estimation du potentiel de la population virtuelle de référence pour les caractères 
étudiés (moyenne de tous les tests intergroupes du premier cycle) est sans doute trop 
imprécise. A la fin du second cycle de SRR, le potentiel observé des hybrides intergroupes 
du premier cycle (Tableau 47) sera certainement une meilleure référence. 

8 Conclusions 
Le premier cycle de SRR a été riche en enseignements favorables pour le sélectionneur : 

• Un seul testeur semble suffisant pour évaluer la valeur en test intergroupe des parents 
en sélection, 

• Les valeurs en test intra et intergroupes sont positivement corrélées, rendant probable 
une amélioration de la valeur propre des populations de base de la SRR parallèlement à celle 
de leur valeur en test intergroupe, 

• La forte variance des valeurs en test, liée à une forte héritabilité familiale, permet de 
réaliser des gains importants sur le rendement, 

• Les hybrides intergroupes créés à partir des meilleurs parents des populations de base 
produisent jusqu'à près de 40 % en plus que le meilleur témoin clonai. 

Toutefois, deux aspects doivent également être considérés : 
• Le premier cycle de SRR a été conçu à partir d'un pool Congolais homogène alors 

qu'il compte quatre groupes. Certes, nous en avons tenu compte dans nos analyses, mais 
certains groupes étaient faiblement représentés, 

• Si les informations obtenues pour le rendement et la sensibilité à la rouille orangée sont 
favorables, ce n'est pas toujours le cas pour la taille des grains. 
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Figure 15 - Schéma récapitulatif des gains génétiques pour le rendement obtenus lors du premier cycle de SRR 
appliqué à C. canephora en Côte d'Ivoire 

Les chiffres apparaissant dans chaque rectangle noir "groupe" correspondent à la valeur en test intergroupes pour le rendement exprimé en % du témoin clona i. 

Les chiffres apparaissant dans les rectangles rouges "Hybrides intergroupes" correspondent à la valeur moyenne de ces hybrides en % du témoin clonai 
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Dans ce chapitre des discussions et des conclusions, nous allons d'abord faire une synthèse des 
gains génétiques obtenus sur les principaux caractères étudiés : le rendement, la sensibilité à la 
rouille orangée et la taille des grains. 

A partir de l'ensemble de nos résultats, nous proposerons: 
1) une adaptation du schéma de SRR, 
2) une stratégie de sélection et de création variétale, selon que les variétés recherchées seront 

des hybrides de clones ou des clones. 

1 Bilan des gains génétiques 

1.1 Gains génétiques sur le rendement 
Les gains génétiques obtenus sur le rendement à l'issue du premier cycle de sélection constituent 
une grande réussite. Ces gains sont récapitulés sous forme de schéma à la figure 15. 

En début de cycle 1, la valeur moyenne en test intergroupe du groupe Guinéen était de 49 To/o. La 
sélection de parents au sein de ce groupe GuinÛn conduit à un progrès génétique de 3 8 %. 

Parmi les groupes Congolais, les valeurs en tests intergroupes en début de cycle variaient de 34 
(groupe B) à 85 To/o (groupe SGl). Compte tenu des effectifs de chacun de ces groupes 
Congolais, seul SG2 a pu faire l'objet d'une sélection avec un gain de 31 %. Les groupes SGl et 
C présentaient un effectif insuffisant pour effectuer une sélection. Enfin, compte tenu de la 
valeur en test intergroupe médiocre du groupe B, il n'est pas jugé utile de le maintenir en l'état 
dans le schéma de sélection. 

Le progrès génétique au niveau de la sortie variétale hybride intergroupe est particulièrement 
intéressant avec un passage de 54 à 85 To/o, correspondant à un gain de 50 %. 

La comparaison peut être élargie aux variétés actuellement vulgarisées en considérant les objets 
suivants et leur potentiel de production correspondant : 

1) Clones« 1970 » : le mélange clonai actuellement vulgarisé en Côte d'Ivoire sélectionné dans 
les années 1970 (Capot, 1977) : environ 100 To/o (données non publiées); . 

2) Hybrides « 1970 »: les hybrides sélectionnés dans les années 1970 (Capot, 1977) sont les 
seuls actuellement vulgarisables: 60 T¾ (Capot, 1977; Charmetant et al, 1990) 

3) Moyenne Hybrides « SRR » : la moyenne des hybrides intergroupes obtenus en croisant les 
meilleurs parents de chaque groupe Guinéen et Congolais retenus après le premier cycle de 
sélection (Tableau 47 p. 99) : 85 To/o, 



Figure 16 - Comparaison de différents ensembles de variétés clonales hybrides 
vulagrisées ou candidates à la vugarisation en Côte d'Ivoire 
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4) Meilleurs Hybrides « SRR » : la moyenne des deux meilleurs hybrides (le meilleur GCsa1 et
le meilleur GCs02) : 115 T o;.

5) Meilleurs clones « SRR » (non encore connus) : les meilleurs clones issus des meilleurs
hybrides « SRR » : 115 T o;., puisque nous avons montré que le gain génétique réalisé par la
sélection clonale au niveau des hybrides intergroupes est proche de zéro.

La figure 16 illustre la comparaison de ces objets pour leur rendement. Le potentiel de 
production des hybrides candidats à la vulgarisation, distribués sous forme de semences, a 
pratiquement doublé grâce à la SRR, en moins de 20 ans. 

Le gain génétique par cycle de sélection du palmier à huile est évalué à 20 % pour la production 
d'huile (Beaudoin et al, 1997). Le gain observé chez C. canephora est plus élevé pour le 
premier cycle : 3 8 % pour le groupe Guinéen et 31 % pour le groupe Congolais. 

Le rendement est estimé sur les quatre premières années de récoltes, suffisantes pour l'estimation 
du rendement sur le premier cycle de production (Leroy et al, 1994) qui compte de cinq à six 
années de récolte. La durée de vie d'une caféière est en moyenne de 30 ans (Coste, 1989), soit 
environ six cycles de sélection séparés par une phase de régénération par recépage. La 
corrélation au niveau des moyennes familiales observées entre le cumul de récolte sur les quatre 
premières années de récolte et sur les deux premiers cycles de production est élevée : r = 0,96 
(Annexe 5). 

Toutefois, le suivi des récoltes sur 20 à 30 ans, sur au moins un essai, permettrait de valider les 
progrès réalisés sur la durée de vie d'une caféière. Pour le cacaoyer, Crouzillat et al (2000) ont 
montré que la corrélation individuelle entre deux rendements annuels d'années différentes était 
supérieur à 0,50 lorsque les deux années se suivaient mais diminuait progressivement pour 
atteindre O lorsque l'écart entre les deux années était de 15 ans. Ainsi, les QTLs du rendement du 
cacaoyer, déterminés sur les premières années de production ou sur les dernières années, ne sont 
pas tous les mêmes (Crouzillat et al, 2000). 

Par ailleurs, les essais de la SRR sont menés sur la station de recherche de Divo. La répercussion 
des gains sur l'ensemble de la zone caféière et chez les planteurs dépend des interactions 
génotype-lieu et génotype-pratiques culturales. Les pratiques culturales courantes des 
caféiculteurs en Côte d'Ivoire sont en effet souvent très extensives (Roux et Duris, 1995). Des 
interactions génotype-lieu pour le rendement chez C. canephora au niveau de la Côte d'Ivoire 
ont été mises en évidence (Montagnan et al, 2000 : Annexe E). Leur ampleur ne nécessite 
cependant pas des tests intergroupes dans différents environnements, comme suggéré par 
Lonnquist et al (1979) dans le cas de fortes interactions. Dans une revue bibliographique, Evans 
et Fisher (1999) montrent que le progrès génétique apporté par une nouvelle variété, exprimé en 
pourcentage de l'ancienne variété, est comparable en station de recherche et chez les 
agriculteurs. Toutefois, les interactions entre variétés et pratiques culturales méritent d'être 
analysées en détail. Un réseau d'essais installés à la fin des années 90 chez les paysans (dans 
l'Ouest de la Côte d'Ivoire) devrait donner des éléments de réponse. Des essais en station à deux 
facteurs, techniques culturales et variétés, sont également souhaitables. 

1.2 Gains génétiques sur la taille des grains 

Le gain génétique obtenu sur la taille des grains est de 7 % pour la valeur en test intergroupe des 
Guinéens. Bien que nettement inférieur aux chiffres observés pour le rendement, ce gain n'est 
pas négligeable. En revanche, le gain génétique est légèrement négatif (- 3 % ) pour la valeur en 
test intergroupe de SG2. 
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En reprenant les objets définis précédemment1
, on constate malgré tout que les hybrides 

intergroupes 'SRR' (Tableau 47 p. 99) sont en moyenne équivalents aux clones actuellement 
vulgarisés ( données non publiées) pour la taille des grains. 

Les corrélations observées entre la valeur en test intergroupe et intragroupe des parents du 
premier cycle ne sont pas significatives pour la taille des grains et sont sensiblement plus faibles 
que celles observées pour le rendement et la rouille orangée (Figures 10 et 11 p. 88 ter et 89). La 
corrélation entre la valeur en test intergroupe des parents et leur valeur propre pour la taille des 
grains est proche de O (données non présentées). Enfin, la taille des grains des hybrides 
intergroupes est difficile à prédire à partir de la valeur en test des parents correspondants, 
contrairement au rendement et la sensibilité à la rouille orangée. Ces résultats sont inattendus 
compte tenu de la forte héritabilité généralement estimée pour la taille des grains (voir tableau 5 
p. 41). 

La corrélation environnementale entre la taille des grains et le rendement est cependant négative 
et hautement significative (Montagnan et al, 1998a: Annexe D). Or, Gallais (1990) indique que 
le fond génétique d'un individu peut influencer l'expression d'un caractère donné de la même 
façon qu'un environnement pédo-climatique. Stuber et al (1999) insistent sur l'importance de ce 
fond génétique qui rend nécessaire une réévaluation des QTLs pour chaque nouvelle population 
ou croisement étudié. Or, dans notre schéma de sélection, trois fonds génétiques différents pour 
le rendement peuvent être distingués : 

• fond génétique à faible rendement potentiel : génotypes des populations de base et les 
hybrides intragroupes, 

• fond génétique à rendement potentiel intermédiaire : hybrides intergroupes sur testeur, 
• fond génétique à fort rendement potentiel : hybrides intergroupes entre les meilleurs 

parents du premier cycle. 

Une influence du fond génétique sur l' expression de la taille des grains pourrait ainsi expliquer la 
difficulté de prédire ce caractère dans un fond génétique donné à partir de valeurs observées dans 
un autre fond génétique ; même si ce caractère est fortement héritable dans chacun des fonds 
génétiques considérés. 

Ce constat conduit à proposer une faible sélection pour la taille des grains sur la valeur propre et 
sur la valeur en test , et de réserver une plus forte sélection sur les hybrides intergroupes obtenus 
par croisement des meilleurs parents de chaque groupe. Parallèlement, une étude fine de 
l'expression des gènes liés à la taille des grains serait intéressante. 

1.3 Gains génétiques pour la sensibilité à la rouille orangée 
Le gain génétique pour la sensibilité à la rouille orangée est faible (- 3 %) pour la valeur en test 
intergroupe des Guinéens dont la moyenne est d'environ 50 % de plants sensibles par 
descendance intergroupe. Le gain génétique obtenu pour le groupe SG2 est plus important avec -
25 %. Ce dernier chiffre doit cependant être relativisé puisque le pourcentage de plants sensibles 
par descendances en valeur absolue passe de 13 à 9. 

Les meilleurs hybrides « SRR » présentent en moyenne 25 % de plants sensibles (Tableau 47 p. 
99), ce qui représente un progrès par rapport aux clones actuellement vulgarisés dont trois sur six 
(Montagnan et al, 1994), soit 50 %, sont sensibles à la rouille orangée. 

1 La valeur de taille des grains et de la sensibilité à la rouille orangée n'a pas pu être évaluée pour les hybrides 
« 1970 » dans des conditions comparables aux autres objets. 



Tableau 48 - Diversité génétique totale et différenciation entre groupes (Fst) pour différentes 
espèces pérennes tropicales 

Nb de locus Diversité Différenciation 

Espèce Marqueur Effectif1 polymorphes génétique totale Fst Référence 

Cacaoyer 
Theobroma cacao RFLP 126 (4) 40 0,34 0,16 Lerceteau et al, 1997 

RFLP 143 (7) 40 0,34 0,23 Lerceteau et al, 1997 
RFLP 175 (4) 27 0,37 0,19 N'Goran et al, 2000 

lsozymes 82 (4) 8 0,28 0,10 Ronning et Schnell, 1994 
lsozymes 86 (3) 8 0,31 0,09 Ronning et Schnell, 1994 
lsozymes 482 (28) 6 non précisée 0,23 Sounigo et al, 1996 

Palmier à huile 
Elaeis oleifera RFLP 241 (5) 37 0,23 0,74 Barcelos, 1998 

Hévéa 
Hevea brasiliensis lsozymes 535 (18) 8 non précisée 0,20 Seguin et al, 1999 

Eucalyptus 
Eucalyptus spp. lsozymes 420 (14) 7 0,42 0,21 Aradhya et Phillips, 1993 
E. urophylla lsozymes 250 (25) 9 0,20 0,12 House et Bell, 1994 

Agrumes cultivés 
Citrus spp lsozymes 74 (8) 11 0,45 0,49 Ollitrault et al, 1999 

Cocotier 
Cocos nucifera RFLP 193 (3) 18 0,52 0,51 Lebrun, 1998 

Caféier 
Coffea canephora RFLP 102 (5) 10 0,57 0,47 Notre étude 

Espèces forestières 
tropicales lsozymes 26 étude~ 21 0,28 0,12 Hamrick et al, 1992 

1 
: Entre parenthèses : le nombre de groupes considérés 
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La corrélation entre valeurs en test intra et intergroupes est significative et la prédiction de la 
valeur des hybrides intergroupes est satisfaisante lorsque le testeur Congolais 464 est utilisé 
(Figure 11 p. 89 et 12 p. 90). Ceci n'est pas le cas lorsque le testeur Congolais 444 est utilisé 
(Figure 10 p. 88 ter et Tableau 32 p. 91) probablement en raison de gènes dominants de 
résistance portés par ce testeur. 

La sensibilité moyenne à la rouille orangée du groupe Guinéen (Berthaud et Lourd, 1982 ; Leroy 
et al, 1993 ; Montagnon et al, 1994) avait fait craindre une sensibilité accrue des sorties 
variétales de type hybrides intergroupes. Les résultats présentés montrent que les gènes de 
résistance du groupe Congolais SG2 permettent de maintenir un niveau de résistance correct au 
niveau des hybrides intergroupes de type GCs02. En revanche, la sensibilité moyenne du groupe 
Congolais SG 1 (Leroy et al, 1993) entraîne des niveaux de sensibilité élevés au niveau des 
hybrides de type GC801 : 53 % de plants sensibles par descendance en moyenne pour ces 
hybrides entre les meilleurs parents du premier cycle (Tableau 47 p. 99). La variabilité observée 
au niveau de ces hybrides intergoupes, de 23 % à 74 % de plants sensibles (Tableau 47), permet 
toutefois d'envisager une sélection. L'absence de corrélation génétique entre le rendement et la 
sensibilité à la rouille orangée (Montagnon et al, 1994 et Quatrième Chapitre p. 73) devrait 
permettre de maintenir un bon potentiel de production. 

L'absence de corrélation génétique entre le rendement et la sensibilité à la rouille orangée 
indique une certaine forme de tolérance des caféiers à ce parasite. Si une variété sensible à la 
rouille orangée, au sens où elle présente des tâches sporulantes, produit plus qu'une variété 
résistante, il n'y a a priori aucune raison pour l'écarter. De plus, une telle« tolérance» permet 
de ne pas exercer une forte pression de sélection sur le pathogène et donc de réduire les risques 
d'apparition de formes plus agressives pour le caféier. 

La présence de différentes races de rouille orangée en Côte d'Ivoire est avérée (Holguin et al, 
1993). Des études fines sur les relations hôte-pathogène entre C. canephora et H. vastatrix sont 
nécessaires pour identifier précisément ces races et les clones différentiels correspondants. Ceci 
aboutirait à la mise au point de tests sur disques de feuilles en laboratoire comparables à ceux 
proposés par Eskes et Toma-Braghini (1981 ). Ce type de test serait particulièrement intéressant 
pour la sélection clonale. En effet, si la sensibilité à la rouille orangée d'un hybride de clones 
peut être évaluée en pourcentage de plants sensibles, la sensibilité d'un clone pourrait être de 100 
% de plants sensibles. 

2 Adaptation de la SRR 
Lors de la mise en place de la SRR (Leroy et al, 1993), un seul groupe Congolais était considéré. 
Depuis, les groupes Congolais SGl et SG2 (Montagnon et al, 1992b) puis B et C (Dussert et al, 
1999) ont été identifiés. A la lueur des résultats obtenus dans notre étude, une réflexion doit être 
menée sur la façon d'adapter la SRR afin de gérer au mieux cette diversité génétique 
nouvellement mise en évidence. 

2.1 La différenciation entre les groupes 
La robustesse de l'estimation de la différenciation entre groupes, estimée par Fst, permet 
d'effectuer des comparaisons entre différentes espèces, même si les marqueurs utilisés ne sont 
pas toujours les mêmes (Grivet et Noyer, 1999). Par rapport à différentes espèces pérennes 
tropicales (Tableau 48), toutes allogames, la différenciation entre les groupes génétiques de C. 
canephora est forte (Fst = 0.47). La différenciation est en effet plus faible pour les espèces 
forestières tropicales en général (Fst = 0,28), et plus particulièrement pour le cacaoyer, l'hévéa 
ou ! 'Eucalyptus dont les valeurs de Fst varient en général de 0, 10 à 0,20, atteignant rarement 
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0,30. En revanche, le cocotier et les agrumes ont une différenciation intergroupe, comparable à 
C. canephora, avec des valeurs de Fst égales à 0,51 et 0,49 respectivement. Seul le palmier à 
huile américain (Eleais oleifera) présente une différenciation nettement supérieure à C. 
canephora (Fst = O. 74). Barcelos (1998) ne donne pas de valeur de Fst pour le palmier à huile 
d'origine africaine (E. guineensis), mais indique que la différenciation entre les différents 
groupes qm composent cette espèce est nettement moins marquée que pour son homologue 
américaine. 

Hamrick et al (1992) ont montré que la répartition géographique des populations naturelles des 
espèces forestières était le meilleur prédicteur de leur degré de différenciation. Cette répartition 
géographique est elle-même très liée à la présence de zones refuges lors de la dernière glaciation, 
il y a environ 18.000 ans. La situation des espèces mentionnées ici confirme cette assertion. En 
effet, parmi les espèces à relativement faible différenciation intergroupe : 

• l'hévéa (Seguin et al, 1999) et les espèces d'Eucalyptus (Aradhya et Phillips, 1993 ; 
House et Bell, 1994) ont une large répartition naturelle, sans discontinuité 
géographique marquée, en Amazonie (hévéa) ou en Australie et dans l'Est-Indonésien 
(Eucalyptus), 

• les échanges génétiques liés à l'activité humaine ont vraisemblablement contribué à 
diminuer la différenciation entre les groupes de cacaoyer (Lanaud et al, 1999) et 
palmier à huile africain (Barcelos, 1998). 

En revanche, parmi les espèces à relativement forte différenciation intergroupe : 
• le cocotier (Lebrun et al, 1998) et le palmier à huile américain (Barcelos, 1998) ont 

une aire de répartition marquée par de fortes discontinuités géographiques entre 
l'Asie du sud-est+ Pacifique Sud (centre d'origine), l'Afrique de l'Ouest et l'Afrique 
de l'Est (centres de domestication) pour le cocotier et entre l'Amérique Centrale et du 
Sud pour le palmier à huile américain, 

• les agrumes sont extrêmement différenciés entre eux à travers la sélection par 
l'homme (Ollitrault et al, 1999), 

Pour C. canephora, la mise en relation des groupes Guinéen et Congolais avec les zones refuges 
correspondantes identifiées lors de la dernière glaciation (il y a 18.000 ans) a été suggérée par 
Berthaud (1986). Ces deux zones géographiques sont suffisamment disjointes pour que les 
échanges génétiques entre les groupes correspondants soient pratiquement absents. 

La différenciation entre les quatre groupes Congolais pourrait être liée à l'existence de différents 
refuges dans la région Congolaise lors de la dernière de glaciation (Adams et Faure, 1997). Une 
différenciation liée à l'adaptation à des conditions écologiques spécifiques ne doit cependant pas 
être exclue. Ce pourrait être en partie le cas du groupe C dont les caféiers de la Nana, adaptés à 
des conditions spécifiquement ripicoles (Berthaud et Guillaumet, 1978), font partie. Enfin, la 
domestication de C. canephora, apparemment plus forte pour le groupe SGl par exemple (voir 
partie bibliographique), a pu renforcer la différenciation d'origine. 

2.2 Hétérosis et valeurs des hybrides intergroupes 

La forte différenciation entre les groupes de C. canephora est vraisemblablement à la base de la 
valeur élevée de l'hétérosis observée pour le rendement : 150 % de rendement en plus pour les 
hybrides de type GCs02 par rapport à la moyenne des parents. Cette hétérosis avait été suggérée 
d'abord par Berthaud (1986) puis confirmée par Leroy et al (1993) sans être toutefois chiffrée. 

Pour le maïs, la valeur moyenne de l'hétérosis par rapport à la moyenne des parents est de 19,5 
% (Hallauer et Miranda, 1988). Des données de Gascon et al (1966), on peut déduire une 
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hétérosis sur le parent moyen de 24 % en moyenne chez le palmier à huile. Il n'y a guère que 
l'arachide ou le cocotier dont les niveaux d'hétérosis sur le parent moyen sont comparables au 
caféier : environ 150 % (Arunachalam et al, 1984) et 100 % (Baudouin et al, 1997), 
respectivement. Le cocotier et le caféier ont donc en commun une forte différenciation 
intergroupe et une valeur d'hétérosis élevée. 

L'hétérosis au niveau des hybrides intergroupes GCsm, GCs ou GCc Congolais n'a pas pu être 
estimée car la valeur propre pour le rendement des parents issus des groupes Congolais 
correspondant n'est pas connue. En revanche, nous avons montré qu'en moyenne, les hybrides 
GCsm sont significativement supérieurs aux trois autres hybrides entre Guinéens et Congolais 
(GCsG2, GC8 ou GCc). Les hybrides GCso2 sont légèrement supérieurs aux hybrides GCc et 
GC8 . Les hybrides entre groupes Congolais de type Csmso2 ne présentent pas un intérêt direct 
par rapport aux hybrides intergroupes entre Guinéens et Congolais. 

La supériorité des hybrides GCs01 pourrait être imputée à une bonne adaptation de SGl aux 
conditions climatiques de la Côte d' Ivoire, en particulier aux périodes de sécheresse (Montagnan 
et Leroy, 1993). Cette adaptation à la sécheresse pourrait elle-même liée : 

• soit aux conditions climatiques de la façade atlantique de l'Afrique Centrale (avec 
saison sèche), plus proches des conditions de la Côte d'Ivoire que celles du bassin du 
Congo (sans saison sèche) (Voir Carte 1 p. 21). 

• soit à une plus forte sélection massale subie par chacune des populations de SG 1. 
Celles-ci ont en effet été mises en culture relativement tôt. 

• soit, probablement, à une combinaison des deux raisons précédentes. 

L'accumulation d'allèles favorables et/ou l'élimination d'allèles récessifs dans le groupe SGl, 
comme conséquence d'une forte sélection massale devrait se traduire par une dépression de 
consanguinité moins forte dans ce groupe que dans les autres. Cela n'est pas facile à vérifier chez 
C. canephora, strictement allogame. Toutefois, une étude sur la valeur des haploïdes doublés de 
C. canephora (Lashermes et al, 1994b), relue en fonction du groupe d'appartenan~e des 
génotypes étudiés, indique que le pourcentage de plants haploïdes doublés survivant au champ 
est de 93 % pour SGl, 64 % pour SG2 et 19 % pour les Guinéens. Certes, le nombre de 
génotypes testés par groupe dans cette étude est faible, mais ces résultats sont parfaitement en 
accord avec une présence décroissante d'allèles récessifs du groupe Guinéen, non sélectionné, à 
SGl, ayant subi une forte sélection massale. Le groupe SG2 est intermédiaire. L'influence 
favorable de la sélection massale liée à la mise en culture semble d'ailleurs confirmée par la 
bonne valeur moyenne en test intergroupe des parents Guinéens issus de plantations. 

Les quatre groupes Congolais ont des valeurs en test à peu près équivalentes pour la taille des 
grains et la sensibilité à la rouille orangée. Notons toutefois que le groupe C a une valeur en test 
relativement faible pour la taille des grains, alors que le groupe SG 1 présente une valeur en test 
intergroupe significativement plus élevée que celle des autres groupes pour la sensibilité à la 
rouille. 

2.3 Variabilité de la valeur en test au sein de chaque groupe 
Trois groupes ont un nombre suffisant de parents testés pour étudier la variabilité de la valeur en 
test de ces parents. Il s'agit des groupes Guinéen, Congolais SG2 et B. Le coefficient de 
variation de la valeur en test des parents de ces groupes s'élèvent respectivement à 33, 36 et 40 
%. La variabilité exploitable varie donc peu d'un groupe à l'autre, sur l'échantillon disponible. 

La SRR appliquée à !'Eucalyptus repose sur deux populations formées par les deux espèces E. 
urophylla et E. grandis. Baril et al (1997a,b) rapportent une variabilité génétique exploitable 
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plus grande chez E. urophylla que chez E. grandis. Entre deux populations de base chez le maïs, 
l'influence sur le progrès génétique final n'est pas toujours le même (Landi et Frascaroli, 1995 ; 
Menz et Hallauer, 1997). 

Le coefficient de variation de la valeur en test pour la taille des grains varie peu d'un groupe à 
l'autre : 13, 14 et 13 % pour les groupes Guinéens, SG2 et B respectivement. Les coefficients de 
variation de la valeur en test pour sensibilité à la rouille orangée des groupes Guinéen (50 %) 
d'une part, et Congolais SG2 et B (85 %) d'autre part sont difficilement comparables puisque la 
valeur moyenne en test est beaucoup plus élevée pour le groupe Guinéen (53 % de plants 
sensibles) que pour les groupes Congolais (13 % de plants sensibles). 

2.4 Limites liées à l'échantillonnage des groupes génétiques 

Les caractéristiques et les valeurs en test entre le groupe Guinéen et chacun des groupes 
Congolais sont valables pour l'échantillon disponible en début de premier cycle. Tous les 
groupes Congolais ne sont pas également représentés. En particulier, les effectifs des groupes 
SG 1 et C sont réduits. Il faudra donc enrichir la représentation de ces groupes pour les 
prochaines étapes de la sélection. Un grand nombre de génotypes du groupe SG 1 ont été 
identifiés pendant que le premier cycle de SRR était en cours (Montagnan et al, 1992a,b) et sont 
autant de candidats pour le second cycle de SRR. Par ailleurs, une centaine de caféiers de la 
Nana et quelques génotypes prospectés au Cameroun constituent un réservoir potentiel de 
représentants du groupe C. 

Une caractérisation systématique des individus par marqueurs moléculaires sera toutefois 
nécessaire, puisque les profils isoenzymatiques (actuellement disponibles pour la plupart des 
individus en collection) ne permettent pas de décider de l'appartenance d'un génotype du pool 
Congolais à l'un des quatre groupes qui le composent. 

Il serait de plus opportun d'intégrer des génotypes provenant des zones non encore prospectés : 
Gabon, RDC, Ouganda, Tanzanie et Angola. Ceci permettrait d'affiner les connaissances sur la 
structuration des groupes de la zone Congolaise. De nouvelles prospections sont donc toujours 
nécessaires, comme cela fut signalé depuis bientôt deux décennies (Charrier et Berthaud , 1985). 

Une récente étude utilisant des marqueurs AFLP a démontré qu'une des deux populations de 
base du schéma de SRR appliqué au palmier à huile était en réalité composée de plusieurs 
groupes africains dont les inter-croisements pourraient s'avérer intéressants (Purba et al, 2000). 
De telles études seraient aussi nécessaires sur C. canephora. Elles pourraient, par exemple, 
permettre d'expliquer la distribution, de type presque bimodale, des valeurs en test pour le 
rendement du groupe SG2 (Figure 14 p. 96). 

Une meilleur connaissance de la structure génétique de l'espèce C. canephora est donc 
nécessaire en particulier pour : 

• mieux positionner les groupes Congolais les uns par rapport aux autres, afin de 
valider leur utilisation dans le nouveau schéma de SRR proposé ci-après (2 .6 p. 94), 

• mieux exploiter la variabilité génétique à l'intérieur de chacun des groupes en veillant 
à ce que celle-ci soit bien représentée dans les populations de base de la SRR. 

Pour atteindre ces objectifs, il est impératif d'augmenter le nombre de génotypes étudiés et 
d'utiliser des marqueurs plus faciles d'emploi et/ou permettant une meilleure discrimination des 
groupes étudiés. A ce sujet, des banques de micro-satellites sur C. canephora sont en cours 
d'élaboration (Combes et al, 2000 ; Dufour, Comm. Pers.). 
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Cet élargissement raisonné de la base génétique de la SRR pourrait intégrer une dimension 
interspécifique en considérant l'espèce C. congensis. Celle-ci est l'une des espèces diploïdes du 
genre Cojfea les plus proches de C. canephora au niveau génétique (Berthou et al, 1980; 
Lashermes et al, 1993 ; Orozco-Castillo, et al, 1996 ; Lashermes et al, 1997). La compatibilité 
entre les deux espèces est d'ailleurs excellente (Louam, 1988) et les hybridations naturelles entre 
les deux espèces en collection sont fréquentes (Cramer, 1948; Charrier, 1972). C. congensis 
présente des caractéristiques intéressantes pour améliorer les populations de base de C. 
canephora : port buissonnant, qualité à la tasse neutre, faible teneur en caféine (Charrier et 
Berthaud, 1975 ; Anthony et Le Pierrés, 1987). Des hybridations interspécifiques entre les deux 
espèces, dénommées Congusta (Cramer, 1948), ont d'ailleurs été à la base de la création 
variétale dans différents pays dont Madagascar (Braudeau et al, 1962) ou l'Inde (Ram et al, 
1994). De futures études de la diversité génétique de C. canephora devraient donc intégrer un 
échantillonnage représentatif de l'espèce C. congensis. 

2.5 Un nouveau schéma de SRR 
Lors de sa mise en place (Leroy et al, 1993), le schéma SRR était très classique avec deux 
populations réciproques : l'une Guinéenne et l'autre Congolaise. Aujourd'hui, quatre groupes 
Congolais doivent être gérés. Une adaptation de la SRR s'impose. 

Il y a peu d'exemples de SRR à plus de deux populations dans la littérature. D'un point de vue 
théorique, si le but de la sélection est d'utiliser les potentialités complémentaires de 3 ou 4 
populations divergentes, la SRR 3 ou 4 voies fournira de meilleurs progrès génétiques sur le 
court terme (Gallais, 1991b). Dans la pratique, une génération de tests supplémentaires serait 
nécessaire (Gallais, 1991b). Dans notre cas, il faudrait effectuer le test des hybrides de type 
Csmsa2 suivi du test des hybrides de type G(Csms02). 

Un exemple intéressant de SRR à plusieurs populations est donné par le cocotier. Le schéma 
général comprend deux populations : une population de « nains » et une population de 
«grands». Toutefois, deux sous-populations sont améliorées l'une par rapport à l'autre à 
l'intérieur des grands (Bourdeix et al, 199la,b). Ce schéma est justifié par la possibilité de 
création variétale d'hybrides« nain» x «grand» (Bourdeix et al, 1991b), mais aussi« grand» x 
«grand» (Bourdeix et al, 1991a). Cela n'est pas directement applicable dans le cas de C. 
canephora puisque les hybrides intergroupes entre Guinéens et Congolais, de type GCsm ou 
GCsa2, sont nettement supérieurs aux hybrides entre groupes Congolais de type Csa1s02. 

Une sélection récurrente (non réciproque) est appliquée à l'hévéa (Baudouin et al, 1997). La 
population de base est une population synthétique constitué à partir d'un groupe très amélioré, 
mais à faible base génétique (Wickham) et d'une population de génotypes spontanés 
amazoniens. Avant d'intégrer le schéma de sélection, les groupes de génotypes spontanés sont 
soumis à une sélection récurrente « de remise à niveau » sur testeur Wickham ou d'un autre 
groupe amazonien. 

Le schéma de sélection du palmier à huile est classique à deux populations et ne rencontre pas le 
problème de la gestion de différents groupes (Meunier et Gascon, 1972). Même si les récentes 
analyses sur la diversité génétique de cette espèce de Purba et al (2000) pourraient amener une 
nouvelle réflexion. 

Pour le maïs, la problématique de la gestion de plus que deux populations est rarement 
rencontrée. Lorsque des races exotiques de mais sont pressenties pour intégrer le pool génétique 
utilisables par la sélection, une sélection récurrente simple leur est appliquée dans les régions 
tempérées jusqu'à obtenir des populations dont le comportement est acceptable : cas de la 
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population BS28 à partir de races mexicaines et de BS29 à partir de races provenant de 
Thaïlande (Hallauer, 1994). Si les populations obtenues présentent une aptitude spécifique à 
l'intercroisement, comme c'est le cas pour BS28 et BS29, une SRR leur est appliquée (Menz et 
Hallauer, 1997). L'utilisation effective des populations améliorées pour la création d'hybrides 
dépend ensuite de chaque sélectionneur (Menz et Hallauer, 1997). 

A la lueur de ces différents exemples et des résultats acquis lors du premier cycle de SRR sur C.
canephora, une SRR 3 voies semble trop lourde à mettre en place. D'autant plus que le problème 
de l'intégration des groupes Congolais B et C ne serait pas résolu. Une adaptation de la SRR 
basée sur la création d'une population synthétique Congolaise, paraît plus indiquée (Figure 17) 

1) Création d'une population Congolaise synthétique (Csy
nî

La création de cette population a pour objectif d'obtenir des génotypes du pool Congolais
rassemblant les caractéristiques complémentaires suivantes des groupes Congolais SGl, SG2 et
C:

• SGl : Port buissonnant (Montagnan et al, 1992; Leroy et al, 1993) et adaptation à la
sécheresse,

• SG2 : Date de floraison précoce1 (Leroy et al, 1993) et résistance à la rouille orangée
• C : Port très buissonnant (Berthaud et al, 1984)

La constitution de cette population synthétique Congolaise (Csyn
) nécessiterait au moins deux 

cycles de recombinaison (Gallais, 1990). 

Dans un premier temps, seuls les parents des groupes Congolais SGl et SG2, retenus à l'issue du 
deuxième cycle de SRR, participeraient à sa constitution. En accord avec les recommandations 
générales de Gallais (1977), les populations moins performantes doivent être améliorées 
séparément avant d'intégrer la population synthétique. 

Parallèlement à la constitution de Csyn
, le groupe C, et éventuellement B, suivront donc une 

sélection récurrente classique sur testeur Guinéen. A chaque fin de cycle, les meilleurs parents 
des groupes B et C sont brassés entre eux et intégrés dans la population synthétique si leur valeur 
se rapproche de la moyenne de cette population. 

2) Utilisation d'un testeur unique par population de base:
Les résultats obtenus dans nos travaux permettent de passer de deux testeurs à un unique testeur
réciproque. Cela permet de réduire sensiblement le coût du test intergroupe. Par ailleurs,
quelques dispositifs nous ont permis de conclure à une bonne corrélation entre la valeur en test
intra et intergroupe, permettant d'espérer une amélioration de la valeur propre des populations en
même temps que l'amélioration de leur valeur en test intergroupe.

La population synthétique Congolaise, ainsi que les groupes C et B, seraient donc testés avec un 
unique testeur Guinéen. La population de base Guinéenne serait testée avec un testeur choisi 
dans la population synthétique Congolaise. Un tel testeur pourrait être très hétérozygote et ainsi 
diminuer la variance entre les parents Guinéens testés. Un testeur haploïde-doublé (HD) (Gallais, 
1990), issu de Csyn

, pourrait être avantageux. L'utilisation des HD pour l'amélioration de C.

canephora sera évoqué en détail plus loin (3.3 p. 98). 

1 Très important pour l'exploitation des champs semenciers (voir Premier Chapitre p. 11) 
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3) Le brassage des parents sélectionnés : 
Avant le prochain brassage intragroupe, il convient de vérifier la qualité de la méthode de 
pollinisation artificielle retenue lors du premier brassage réalisé (Annexe 11 ). En particulier, il 
faut s'assurer que tous les parents impliqués dans le mélange pollinique ont effectivement 
participé au brassage. En effet, d'éventuels phénomènes de compétitions polliniques pourraient 
avoir influencé la participation équiprobable de tous les parents. Les marqueurs moléculaires de 
type RFLP, RAPD ou micro-satellites devraient permettre de répondre à cette question en 
analysant le profil des familles de demi-frères obtenus dans le cadre du premier brassage 
intragroupe. Une telle démarche a été réalisée chez le chêne pédonculé ,Quercus robur, (Lexer et 
al, 2000). 

Dans le cas où une déviation par rapport au résultat attendu (participation équilibrée des parents 
mâles) serait avérée, la méthode de pollinisation manuelle du brassage devrait être modifiée. Une 
grille factorielle complète de croisements intragroupes permettrait évidemment de contrôler au 
mieux la représentativité de chaque parent. Toutefois, cette méthode serait très lourde et 
onéreuse. 

Cependant, la possibilité d'identifier chaque parent du cycle suivant de sélection comme issue 
d'une famille de pleins-frères peut s'avérer intéressant. Cela permet en effet d'appliquer une 
sélection « combinée » pour la valeur en test intergroupe, en prenant en compte la valeur 
moyenne en test de la famille et la déviation de la valeur en test de l'individu par rapport à la 
moyenne de la famille (Gallais, 1991a). Cette méthode, avantageuse dans le cas des familles de 
pleins-frères, ne l'est pas dans le cas de familles de demi-frères (notre cas actuellement) (Gallais, 
1991a). 

Remarque : une alternative à ce schéma de sélection consisterait à faire intervenir une haplo
diploïdisation des parents testés avant le test intergroupe : ce serait un schéma de type Sélection 
Récurrente sur descendance unique d'haploïde doublé ou SDH-RS pour « Single Doubled 
Haploid Recurrent Selection (Gallais, 1988 ; Bouchez et Gallais, 2000). Il s'agirait de tester un 
HD par individu composant Csyn puis d'intercroiser les meilleurs HD pour créer la population 
suivante. Cette méthode est intéressante puisqu'elle permet d'augmenter la covariance entre les 
objets testés (HD par rapport à hétérozygotes). Le gain génétique supérieur qui en découle peut 
compenser l'allongement du cycle consécutif à la phase d'haplo-diploïdisation (Bouchez et 
Gallais, 2000). Si la technique d'haplométhode était parfaitement au point, cette méthode serait 
certainement pertinente. Toutefois, tant que cette technique n'est pas complètement maîtrisée, il 
est préférable de choisir de l'utiliser sur un nombre réduit d'individus, éventuellement ceux 
sélectionnés à l'issue des tests pour la création variétale (voir 3 .3 p. 98). 

2.6 La sélection récurrente assistée par marqueurs ? 

La Sélection Assistée par Marqueur (SAM), éventuellement applicable à C. canephora, sera 
principalement discutée plus loin pour la sélection clonai dans une descendance en disjonction. 
Nous évoquons ici les schémas de Sélection Récurrente Assistée par Marqueurs moléculaires 
(SRAM). 

L'efficacité de la SRAM a été étudiée d'un point de vue théorique (Hospital et al, 1997). Du 
point de vue des progrès génétiques (sans tenir compte des coûts), les principales conclusions 
sont les suivantes (Hospital et al, 1997) : 

• Pendant les premiers cycles de sélection (une quinzaine), la SRAM est plus efficace que la 
sélection phénotype seule pour : 

• les caractères dont l'héritabilité individuelle au sens large se situe entre 0, 1 et 0,4, 
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• des populations de grande taille ( effectif supérieur à 200), 
• une erreur de type I élevée (au moment de la recherche de QTL's) 
• une réévaluation à chaque cycle de la liaison entre marqueurs et QTL's. 

• L'efficacité de la SRAM est inférieure à celle de la sélection phénotypique dans tous les 
cas après une quinzaine de cycle de sélection. 

Ce type d'étude théorique n'est pas directement applicable à C. canephora. En effet, dans le cas 
du caféier : • il s'agit d'une sélection récurrente réciproque, • l'effectif de chaque population de base peut difficilement dépasser les 100 individus 
actuellement étudiés, • le test de sélection n'est pas basée sur le phénotype de chaque individu mais sur une 
valeur en test intergroupe estimée par la valeur de la descendance issue du croisement avec un 
testeur réciproque. 

Des études théoriques supplémentaires sont nécessaires afin d'évaluer précisément les 
potentialités de la SRAM dans une situation comparable à celle de C. canephora. Certaines 
propositions pragmatiques pourraient être intéressantes pour une plante pérenne comme C. 
canephora. Ainsi, Hospital et al (1997) proposent un schéma basé sur l'alternance d'un cycle 
avec SAM avec un ou plusieurs cycles sur marqueurs uniquement (marqueurs identifiés au cycle 
SAM précédent sans réévaluation des liaisons entre marqueurs et QTL's). 

3 Stratégie de création et sélection variétale 

3.1 Une mini-révolution : des hybrides équivalents aux clones 

Les clones ont toujours été considérés comme un mal nécessaire pour les petits planteurs 
(Rakotomalala et al, 1998) : 

• Un mal : car la production de boutures est en effet plus lourde et plus coûteuse que la 
production de semences (Losch et al, 1993). L'élevage en pépinière des boutures racinées est 
contraignantes pour les petits planteurs (Losch et al, 1993 ; Rakotomalala et al, 1998). 

• Nécessaire : car la production des clones est jusqu'à 50 à 70 % supérieure à celle des 
hybrides (Capot, 1977 ; Charmetant et al, 1990). 

Les résultats que nous présentons ici montrent que les hybrides intergroupes issus des parents 
sélectionnés à l'issue du premier cycle de SRR produisent en moyenne plus de 85 % du témoin 
clonal constant 461 (85 T%), qui est l'un des meilleurs clones actuellement vulgarisés. Les 
meilleurs de ces hybrides sont supérieurs à ce témoin clonal avec une production dépassant 
parfois 3 tonnes de café marchand par hectare et par an. Ces hybrides sont suffisamment 

· homogènes pour que la sélection de nouveaux clones à partir de ceux-ci soit peu efficace, 
comme en témoigne l'étude des gains génétiques réalisés de notre étude. Ainsi, loin de constituer 
un échec, l'inefficacité de la sélection clonale à partir de ces nouveaux hybrides est une preuve 
de leur grande homogénéité. 

La possibilité de distribuer aux planteurs de caféiers canephora des hybrides homogènes sous 
forme de semences de même niveau agronomique que les clones constitue une sorte de 
révolution dans le monde de la sélection de C. canephora. 

L'élément clé de cette avancée est l'utilisation raisonnée de la diversité génétique de l'espèce C. 
canephora. En effet, les combinaisons hybrides travaillées avant la mise en évidence des groupes 
génétiques Guinéens et Congolais étaient de type rétrocroisement : généralement, un clone 
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hybride intergroupe croisé avec un clone du groupe Congolais. La variabilité génétique était telle 
à l'intérieur de ces hybrides que la sélection clonale apportait un gain génétique substantiel. 
C'est ainsi que les clones produisaient environ 50 % de plus que les hybrides jusqu'à un passé 
récent (Capot, 1977; Charmetant et al, 1990). L'étude des gains génétiques obtenus à partir des 
hybrides (CST) issus des anciens champs semenciers illustrent parfaitement cette situation (voir 
Troisième Chapitre - p. 58). 

Les hybrides intergroupes réalisés dans le cadre de la SRR sont eux du type « Fl ». Qu'ils 
présentent une variabilité génétique relativement faible par rapport aux anciens hybrides de type 
rétrocroisement est un résultat attendu. Une absence totale de variabilité génétique exploitable 
dans ces hybrides intergroupes serait toutefois surprenante pour une plante strictement allogame 
telle que C. canephora. 

3.2 Une héritabilité intra-hybride étonnamment faible 
Les hybrides intergroupes obtenus dans le cadre de la SRR présentent une héritabilité familiale 
élevée (>0.80) et une héritabilité intra-hybride faible (proche de 0). Cela signifie que la 
variabilité génétique utilisable pour la sélection se situe essentiellement au niveau inter-hybrides 
et seulement pour une faible part au niveau intra-hybride. En conséquence, les gains génétiques 
réalisés au niveau de la sélection clonale par rapport au meilleur hybride d'un essai sont 
finalement proches de O %. Ce comportement de C. canephora est tout à fait atypique par 
rapport à d'autres plantes pérennes allogames. 

La sélection du palmier à huile présente beaucoup de similitudes avec la sélection de C. 
canephora. En effet, un programme de SRR est appliqué au palmier à huile (Meunier et Gascon, 
1972) et les techniques de culture in vitro permettent d'envisager la sélection clonale au sein des 
meilleurs hybrides (Cochard et al, 1999). L'héritabilité intra-hybride pour le rendement en huile 
a été estimée à 0.20 et les gains génétiques liés à la sélection clonale par rapport aux hybrides ont 
été estimés à 30 % (Meunier et al, 1988). Dans le cas du palmier à huile, les gains génétiques 
réalisés à travers la sélection clonale semblent en bon accord avec ceux prédits (Cochard et al, 
1999), ce qui n'est pas le cas chez C. canephora. 

Les progrès obtenus par la sélection clonale sont substantiels pour les arbres forestiers . Parfois, 
la variabilité exploitée est celle d'une large population existante sous forme d'une sélection 
massale simple (Monchaux, 1983 ; Foster et al, 1984; Roulund et al, 1986; Yanchuk et al, 
1990 ). Toutefois, plusieurs études montrent que la variabilité génétique exploitable par la 
sélection clonale au sein de familles de demi-frères (Cunningham, 1986; Birot et Nepveu, 1979) 
ou de pleins-frères (Skroppa et Dietrichson, 1986 ; Mullin et Park, 1994 ; Fries et Kaya, 1996) 
est au moins équivalente à la variabilité génétique entre les familles . 

L'allogamie stricte implique un certain degré d'hétérozygotie pour les génotypes de C. 
canephora. Toutefois, les parents des meilleurs hybrides intergroupes de C. canephora 
pourraient très bien présenter un degré d'homozygotie supérieur à la moyenne pour les gènes 
complémentaires entre les groupes impliqués dans le rendement. Il suffirait pour cela d'imaginer 
une sélection massale intragroupe qui aurait abouti à la fixation des allèles les plus favorables au 
niveau des QTL's liés au rendement ou à l'adaptation en général. 

L'analyse fine des essais clonaux de nos travaux indique qu'une certaine variabilité génétique 
subsiste au niveau intra-hybride. En effet, les clones issus d'un même hybride ne sont pas 
totalement homogènes, comme en témoigne par exemple l'étude de l'hybride RIO de l'étude 
SRR5b. La distribution du rendement des clones issus cet hybride (Figure 18) montre que 9 de 
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ces 13 clones sont proches de la moyenne de l'hybride de départ. Deux sont nettement inférieurs 
et un est nettement supérieur(+ 27 % par rapport à la moyenne de l'hybride). 

Une variabilité génétique pourrait donc bien être exploitée au sein des hybrides intergroupes. La 
prédiction de la valeur des clones à partir de l'écart des arbres individuels par rapport à la 
moyenne de l'hybride est toutefois rendue très difficile du fait d'une variance environnementale 
comparativement élevée. 

La variance environnementale, par définition, est liée à des facteurs non pris en compte par le 
modèle proposé. Dans nos travaux, la covariable de Papadakis prend en compte une partie de la 
variance due aux conditions environnementales au voisinage de chaque arbre. 

Malgré cela, une variance environnementale non prise en compte par le modèle perturbe la 
prédiction de la valeur génotypique des individus d'un même hybride. Deux pistes de réflexion 
pourraient être suivies pour tenter d'expliquer cette variance résiduelle. 

• Influence de la multiplication par bouturage : dans un essai d'hybrides, la valeur 
génotypique est prédite à partir d'observations phénotypiques réalisées sur un individu issu de la 
germination d'une graine. La valeur génotypique observée, et exploitée par la sélection, est celle 
d'un clone issu de la multiplication par bouturage de l'individu sélectionné. Le même génotype 
est donc d'abord évalué individuellement à partir d'un plant issu d'une graine, puis comme un 
clone constitué de plants issus de bouturage. La question est de savoir si l'expression d'un même 
génotype est influencée par le fait qu'il provient d'une graine ou d'une bouture. 

Aucune référence à ce sujet n'a été trouvée dans la littérature, ni pour C. canephora ni pour 
d'autres plantes à l'exception du cacaoyer dont l'architecture est très différente selon que le plant 
est un semenceau ou issu d'une bouture (Charrier, 1969). 

• Interactions génotype-environnement / compétition : Les effets de la compétition 
entre génotypes pourraient jouer un rôle important. Ce type d'interaction a été peu étudié sur C. 
canephora. Des interactions ont certes été mises en évidence entre méthodes de taille et variétés 
(Vireux et Petithuguenin, 1993) et entre méthodes de taille et densité (Cestac et Snoeck, 1982). 
Mais, les dispositifs et les méthodes statistiques ne permettaient pas d'étudier les interactions 
entre variétés et densités, ni a fortiori, les effets d'interaction entre différentes variétés. Grâce à 
la méthode d'analyse des effets de compétition proposée au cours de nos travaux, nous avons pu 
montrer l'influence de la compétition à deux niveaux : 

• Niveau global de compétition dans les essais d'hybrides et de clones : nous avons montré 
que le niveau de compétition était attendu plus fort dans les essais de clones que dans les essais 
d'hybrides . où les clones ont été sélectionnés. Ce niveau global de compétition est 
vraisemblablement amplifié par la densité plus importante de tiges dans les essais clonaux. 

• Niveau individuel pour l'appréciation de la valeur génétique: localement, dans un essai 
d'hybrides, l'appréciation de la valeur d'un arbre peut être influencée par la présence d'arbre à 
fort ou faible effet partenaire dans son voisinage. Dans un essai, cette influence, en combinaison 
avec l'effet du micro-environnement, a été clairement démontrée. 

Ces deux composantes de la variance environnementale résiduelle, effet du bouturage et de la 
compétition, mériteront d'être étudiées de façon plus approfondie dans le futur. En particulier, 
des essais permettant d'étudier les interactions entre densité, méthodes de taille et variétés seront 
très enrichissants. 
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3.3 Stratégie de création d'hybrides de clones 

La conséquence directe de l'utilisation d'une population synthétique Congolaise sera une 
élévation du taux d'hétérozygotie des parents Congolais. Il pourrait s'en suivre une augmentation 
de la variabilité génétique au sein des futurs hybrides intergroupes issus directement des parents 
sélectionnés à l'analyse des tests intergroupes. 

, 

Cette variabilité pourrait certes être éventuellement valorisée par une sélection clonale. 
Toutefois, une étape d'haplo-diploïdisation des parents retenus à l'issue de la phase de tests 
intergroupes pourrait être ajoutée au programme (Figure 19) afin d'obtenir des hybrides 
intergroupes de type G(HDCsyn)- Charrier et Berthaud (1988) avait déjà suggéré une telle 
utilisation de l'haplométhode. Toutefois, la difficulté d'obtention des haploïdes doublés et leur 
très faibles performances agronomiques en valeur propre (Lashermes et al, 1994b) avaient 
conduit Leroy (1993) à laisser de coté cette méthode jusqu'à ce que des améliorations lui soient 
apportées. Depuis, aucun travail n'a été mené sur les facteurs limitant l'utilisation des HD. Le 
fait que des hybrides intergroupes, dont les parents ne sont pas des HD, puissent être à la fois très 
performants et homogènes (résultats des présents travaux) a contribué à laisser l'haplométhode 
de coté. 

L'utilisation du pool génétique Congolais sous forme d'une population synthétique pourrait 
redynamiser les recherches sur les HD. Lashermes et al (1994b) avaient déjà montré que les 
génotypes du pool Congolais étaient moins récalcitrants à l'haplodiploïdisation que les 
Guinéens. Il est de plus permis d'espérer que des parents retenus pour leur valeur en test 
intergroupe présentent en moyenne une faible proportion de gènes récessifs délétères, supposés 
responsables de la faible valeur propre des HD (Lashermes et al, 1994b ). 

La méthode de sélection des meilleurs parents parmi tous les HD ainsi créés reste à déterminer. 
Toutefois, une sélection massale sur le phénotype pourrait être suffisante. A l'avenir, la sélection 
des HD pourrait éventuellement s'effectuer sur la base d'éventuels QTA's liés à l'hétérosis (voir 
Chapitre 1 p. 33). Les descendances en disjonction utilisées pour la recherche de QTL, évoquée 
pour la sélection clonale ( voir 3 .4 .2 p.115), peuvent très bien servir à l'identification de 
«gènes» de l'hétérosis. 

Le brassage des parents Guinéens devrait également entraîner une certaine hausse de 
l'hétérozygotie dans ce pool. Toutefois, son homogénéité génétique est telle que cette hausse 
devrait être limitée. 

3.4 Stratégie de sélection clonale 

Nous envisagerons la sélection clonale dans deux cas de figure : sélection dans des hybrides 
intergroupes classiques (GCso1 ou GCs02) et sélection dans des descendances en disjonction de 
type rétrocroisement d'hybrides intergroupes sur l'un des parents ou « F2 » entre hybrides 
intergroupes (Figure 20). 

3. 4.1 Sélection de clones dans des hybrides intergroupes 

La question se pose de savoir comment exploiter la variabilité génétique intra-hybride qui peut 
tout de même permettre de sélectionner des clones produisant jusqu'à 27 % en plus de la 
moyenne de l'hybride (voir ci-dessus 3.2.1 p. 96). 

Deux stratégies principales peuvent être imaginées : 

1) soit travailler sur un grand nombre d'individus, environ 200, par hybride, en appliquant un 
taux de sélection de 5 % environ. En comptant 30 répétitions par clone, cette solution revient 
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étudier 200 + 30*10 = 500 arbres. Elle pourrait être appliquée à des hybrides déjà identifiés pour 
leur performance et, par exemple, déjà produits en champ semencier ; ce qui faciliterait 
l'obtention des semences. Cette stratégie nécessite d'implanter spécifiquement des parcelles 
comportant un grand effectif des hybrides concernés. 

2) soit utiliser un effectif de 40 individus par hybride, suffisant pour évaluer la moyenne de 
l'hybride (Leroy et al, 1991), et appliquer un taux de sélection relativement élevé de 40 % par 
exemple. Cette solution revient à étudier 40 + 16*30 = 520 arbres. Elle pourrait être appliquée à 
des hybrides en cours d'évaluation dans les essais d'hybrides classiques et serait donc moins 
coûteuse que la première stratégie. 

Une variante de la deuxième stratégie (Figure 20) pourrait consister à sélectionner les 40 % 
d'arbres non pas sur leur valeur pour le rendement, mais par exemple sur un critère de sélection 
lié à la qualité. En effet, 

• nous avons montré que l'héritabilité intra-hybride pour le rendement était proche de 
O. En d'autre termes, il n'y a quasiment aucune relation à l'intérieur d'un hybride entre la vaieur 
phénotypique (observée) d'un arbre et sa valeur génotypique, 

• aucune corrélation génétique n'a été mise en évidence entre le rendement et différents 
critères de sélection liés à la qualité (Montagnon et al, 1998a : Annexe D), 

On a donc finalement autant de chances de trouver le ou les clones les plus productifs d'un 
hybride en retenant les 40 % meilleurs sur un critère de sélection lié à la qualité que sur le 
rendement lui-même. En revanche, un gain génétique peut être plus sûrement obtenu sur le 
critère lié à la qualité. 

Parmi les critères de sélection liés à la qualité dont les paramètres génétiques sont connus 
(Montagnon et al, 1998a : Annexe D), la taille des grains semble être celui qui se prêterait le plus 
à une sélection intra-hybride (Tableau 49) . En effet, il présente à la fois une héritabilité et une 
variance phénotypique intra-hybride suffisante pour obtenir un progrès génétique estimé à 9 % à 
partir des données de Montagnon et al (1998a : Annexe D). Les différentes teneurs en composés 
biochimiques, soit présentent une héritabilité intra-hybride faible (sucrose), soit présentent une 
faible variation phénotypique intra-hybride (trigonelline, matière grasse, caféine et acide 
chlorogénique ). 

3. 4. 2 Sélection dans des descendances en disjonction - Sélection Assistée par marqueurs 

La sélection clonale dans des descendances en disjonction, ou pouvant être considérée comme 
telle, est efficace pour le rendement chez C. canephora. L'étude des gains génétiques réalisés au 
niveau des hybrides issus des anciens champs semenciers le prouvent (voir Troisième Chapitre p. 
58). 

Cependant, ce gain génétique a pour référence la moyenne de la descendance en disjonction. Si 
celle-ci est trop faible, même un gain génétique important n'amène pas les génotypes retenus à 
un niveau supérieur à la moyenne des hybrides intergroupes. Or, aucune donnée n'est disponible 
sur la valeur moyenne des « rétrocroisements » ou « F2 » dérivés des meilleurs hybrides 
intergroupes actuellement identifiés. 

Toutefois, la variabilité génétique créée dans des descendances en disjonction pourrait être mise 
à profit pour effectuer une sélection sur des critères liés à la qualité du café produit. Dans ce cas, 
la SAM pourrait s'avérer intéressante (Figure 20). 



Tableau 49 - Gain génétique prédit pour différents critères de sélection liés à la qualité dans 
l'hypothèse d'une sélection clonale à l'intérieur de l'hybride le plus productif de l'essai 

(à partir des données de Montagnan et al, 1998a) 

héritabilité Variance Moyenne de l'hybride 
intrahybride résiduelle le plus productif 

Sucrose1 0,13 0,40 2,70 
Matière grasse 1 0,55 0,45 11,54 
Trigonelline 1 0,21 0,0023 0,77 

Caféine1 0,31 0,044 2,63 
Acide chlorogénique 1 0,46 0,23 11,06 
Taille des grains2 

0,54 5,65 13,70 

1 
: teneur en % de la matière sèche 

2 
: en grammes pour 100 grains à 12% d'humidité 

3 
: Valeur de l'hybride plus haut producteur de l'essai pour les différents critères 

4 
: Pour un taux de sélection de 40 % 

Gain génétique prédit en % 
de la moyenne de l'hybride 

par sélection clonale intrahybride4 

3 

3 

1 

2 

2 
9 
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Le principe général de la SAM (Lande et Thompson, 1990) est d'effectuer une sélection 
d'individus sur un index (I) combinant le score moléculaire (M) et la valeur phénotypique (P). 
Pour chaque individu i : 

avec Mi= ~Cm8im, où Cm est l'effet attribué au marqueur m (par régression du phénotype sur les 
marqueurs sur l'ensemble des individus) et eim est le nombre d'allèles favorables portés 
par l'individu i pour le marqueur m ( eim = 0, 1 ou 2). 
bp et bM sont les coefficients de régression (voir Lande et Thompson, 1990 pour leur 
estimation). 

La SAM est donc composée de deux phases qui sont conduites simultanément dans la pratique : 
1) identification de QTL's et 2) construction de l'index I. 

Une synthèse des études théoriques sur la SAM (Stuber et al, 1999) montre que celle-ci n'est 
efficace que pour des caractères dont l'héritabilité est comprise entre 0,1 et 0,4. 

Chez C. canephora, les candidats à la SAM seraient donc les caractères liés à la qualité du café 
dont l'héritabilité individuelle au sens large est inférieure à 0,40. Dans l'état actuel des 
connaissances, seraient retenues (Tableau 5 p. 41) : 

• la teneur en trigonellines, 
• la teneur en acides chlorogéniques, 
• la teneur en saccharose. 

Le rendement (h2
51 = 0,43, voir Troisième Chapitre p. 52) pourrait également faire l'objet d'une 

MAS, et ce d'autant plus que les méthodes permettant une bonne prise en compte de 
l'environnement des répétitions sont disponibles : Papadakis (Charmetant et Leroy, 1990) et 
compétition (Montagnan et al, 2001 : Annexe B). Ces méthodes permettent une meilleure 
efficacité de la SAM (Moreau et al, 1999). 

Quelques avancées ont déjà été réalisées à partir de l'utilisation d'haploïdes doublés avec une 
première carte génétique de C. canephora (Paillard et al, 1996) et la localisation sur cette carte 
de la région responsable de l'auto-incompatibilité (Lashermes et al, 1996). Toutefois, 
l'utilisation des haploïdes doublés pourrait se trouver confronter à un problème de variabilité 
génétique insuffisante pour compléter la carte génétique. 

L'analyse récente d'un croisement interspécifique entre les espèces C. pseudozangebariae et C. 
liberica a déjà permis de réaliser une carte génétique pour ce croisement (Ky et al, 2000a) et 
d'identifier sur cette carte des QTL's pour les teneurs en trigonellines (Ky et al, 2000c) et en 
caféine (Ky, 2000). 

La priorité est d'obtenir dans un avenir proche une carte génétique suffisamment saturée de C. 
canephora et d' identifier des QTL's pour les caractères retenus. Un tel processus est en cours sur 
quelques plantes pérennes tropicales : 

• cacaoyer (Theobroma cacao) : QTLs du rendement et de quelques composantes du 
rendement (Crouzillat et al, 2000), 

• hevea (Hevea spp) : QTL de la résistance au microcyclus (Lespinasse et al, 2000), 
• Eucalyptus : QTL de la croissance et de la qualité du bois chez Eucalyptus grandi 

(Grattapaglia et al, 1996) et Eucalyptus spp. (Verhaegen et al, 1997), 
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• C. arabica: marqueurs RAPD pour la résistance à l'anthracnose des baies (Agwanda et 
al, 1997). 

Par ailleurs, le locus du gène de l'épaisseur de la pulpe du fruit du palmier à huile (Elaeis 
guineensis) a été localisé (Moretzsohn et al, 2000). 

Cette orientation vers la sélection assistée par marqueurs doit également s'articuler avec les 
avancées considérables réalisées en matière de transformation génétique de C. canephora (Leroy 
et al, 2000). A ce jour, quelques gènes d'intérêt ont déjà été séquencés et clonés chez C. arabica 
(Zhu et al, 1994 ; Moisyadi et al, 1995 ; Marraccini et al, 1999 ; Kato et al, 2000). 

4 Conclusions générales 
La possibilité de multiplier les variétés clonales ou hybrides et la structuration génétique de 
l'espèce C. canephora laisse finalement une certaine liberté de choix au sélectionneur pour 
établir une stratégie de sélection variétale. Les perspectives offertes par les nouveaux outils 
moléculaires permettent d'imaginer diverses méthodes pour atteindre les objectifs fixés. La 
recherche de QTAs liés à l'expression de l'hétérosis chez C. canephora constitue par exemple un 
sujet particulièrement porteur qui permettrait de mieux comprendre ce phénomène et d'aider au 
choix des parents des futurs hybrides intergroupes. 

Lors du premier cycle de SRR, la séparation entre l'amélioration des populations d'une part, et la 
création variétale d'autre part, n'était pas marquée. En effet, les parents retenus à l'issue du 
premier cycle peuvent être directement utilisés comme parents d'hybrides intergroupes candidats 
à la vulgarisation. Leur relative homozygotie assure en effet une homogénéité suffisante des 
descendances obtenues. La prise en compte des différents groupes Congolais, le brassage 
génétique à l'issue du premier cycle et la constitution d'une population synthétique de ce pool 
amènent à considérer bien séparément la SRR proprement dite et la création variétale à partir des 
populations améliorées grâce à la SRR. En ce sens, on se rapproche des schémas classiques 
d'amélioration du maïs par exemple, pour lesquels la recherche publique améliore les 
populations qui sont mises à la disposition des entreprises privées pour la création variétale 
(Hallauer et Miranda, 1988). 

Les variétés produites dans le futur pourront être de trois types : 
• clones, 
• hybrides de clones entre deux parents hétérozygotes, 
• hybrides de clones entre un parent hétérozygote (Guinéen) et un parent HD (Congolais). 

Du point de vue de l'allogamie stricte de C. canephora, il est bien connu que les clones doivent 
être distribués en mélange, au moins 5 clones d'après Capot (1977). Si les parents d'un hybride 
de clones sont tous les deux hétérozygotes, l'hybride en question se conduit du point de vue de la 
compatibilité pollinique comme un mélange de quatre clones. Toutefois, si l'un des parent de 
l'hybride de clone est homozygote, l'hybride en question se conduit comme le mélange de 
seulement deux clones. Ces éléments sont importants à garder en mémoire pour la distribution 
des variétés hybrides. Indépendamment de l'aspect compatibilité pollinique, il sera plus prudent 
de distribuer au minimum trois hybrides de clones pour ne pas s'exposer à d'éventuelles 
maladies à venir qui bénéficieraient de la faible base génétique du matériel cultivé. 

La possibilité de créer des variétés hybrides distribuées sous forme de semences ne signifie pas 
pour autant l'arrêt de la sélection clonale. Il est probable que nous nous dirigions vers une 
distribution de semences pour la majorité des petits planteurs, alors que les clones pourraient être 
mieux adaptés dans le cas de plantation industrielles ou semi-industrielles. En effet, les structures 
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de ces dernières se prêtent généralement mieux à l' élevage de boutures. Dans le contexte de la 
libéralisation des filières café en Afrique, de telles plantations pourraient valoriser des avantages 
qualitatifs de variétés clonales sur des marchés particuliers, tels que les gros grains pour le 
marché italien (APROMA, 1999) par exemple, en gérant directement la commercialisation du 
produit ; ce qui est plus difficile à imaginer pour les petits planteurs, au moins en Côte d'Ivoire, 
en l' absence de structures coopératives fortes . 

Par ailleurs, les clones pourraient redevenir indispensables afin de fixer un gain génétique 
rapidement soit pour un avantage économique immédiat, soit pour une résistance à une maladie 
ou insecte. La réapparition de la trachéomycose en Afrique Centrale pourrait demander une 
réponse génétique rapide qui passerait par la sélection de clones. 

Les trois principaux critères de sélection utilisés lors du premier cycle peuvent. être maintenus : 
rendement, taille des grains et sensibilité à la rotJ.ille orangée, en tenant compte des remarques 
faites précédemment (1.2 p. 85 et 1.3 p. 86). 

Deux critères de sélection pourraient être ajoutés : 

~ La propension à produire des gourmands: l'élimination des gourmands par la technique 
d'égourmandage est un des facteurs clés de la production des caféiers, mais nécessite une grande 
quantité de main d'œuvre dont ne disposent pas toujours les planteurs (Viraux et Petithuguenin, 
1993). La propension à produire des gourmands a donc été identifiée comme un possible critère 
de sélection (Montagnan . et al, 1998b ). La technique de notation visuelle est simple et rapide à 
effectuer, l' héritabilité de ce ·caractère est importante (h2ss >0.40, Tableau 16 p. 72) et aucune 
corrélation génétique n' a été décelée avec le rendement. D 'autres analyses en cours sur des 
essais clonaux confirment ces résultats (données non publiées). Les conditions semblent donc 
réunies pour obtenir bientôt des progrès génétiques pour la diminution de la production 
gourmands par les caféiers. 

~ L 'effet partenaire : l'analyse de la compétition chez C. canephora (Montagnan et al, 
2001 : Annexe B) montre que des effets variétaux importants sont décelés. Certaines variétés 
( clonale ou hybride) présentent un effet partenaire négatif: leur présence entraîne une diminution 
de la production de leurs voisins. La longueur des entre-nœuds orthotropes est corrélée avec 
l' effet partenaire (Montagnan et al, 2001 : Annexe B). Il serait donc intéressant d' intégrer la 
longueur des entre-nœuds orthotropes dans un index de sélection des parents testés dans la SRR.1 

L'objectif est de s'orienter vers des variétés productives, à fort indice de récolte et peu 
concurrentielles. 

L'étude de ces effets de compétition apparaît primordiale pour l' avenir de la recherche caféière. 
En effet, l' amélioration variétale doit s' accompagner, voir provoquer, des évolutions qualitatives 
au niveau des techniques culturales. Un progrès génétique sur l'indice de récolte n'a de sens que 
s' il est exploité par des techniques culturales adaptées. L'histoire de l' amélioration des 
rendements des principales céréales illustre parfaitement cette idée (Evans et Fisher, 1999). Plus 
proche de C. canephora, l'exploitation des variétés naines chez C. arabica a fait franchir un 
pallier important à cette espèce (Charrier et Eskes, 1997). 

1 Ceci n'a pu être fait dans le cadre de cette thèse car la plupart des évaluations ont été réalisées avant la mise en 
évidence des effets de compétition et l'importance de la longueur des entre-nœuds orthotropes en liaison avec ces 
effets de compétition. 
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Annexe 1 - Calendrier de création des hybrides et de multiplication des clones de C. canephora en Côte d'Ivoire 

Année n* Année n + 1* 
Janv Févr Mars Avri Mai Juin Juil Aout Sept Octo Nove Déce Janv Févr Mars Avri Mai Juin 

Fécondation de l'année n 

(Création des hybrides) 

Réalisation + + 

Récolte + semis + + 

Repiquage + + 

Plantation + 

Bouturage de l'année n 

(Multipl/cation des clones) 

Prélèvement et mise sous tunnel + + + + + 

Plantation + 

Floraison année n - n+1 + + + + + 

(pour campagne récolte n+1 - n+2) 

Campagne de récolte n - n+1 + + + + + 

* : lorqu'un évènement s'étend sur plusieurs mois, les plus grandes croix indiquent le pic de cet événement





Annexe2 

Principales caractéristiques des groupes Guinéens et Congolais (SGl et SG2) 

de C canephora 

Les groupes Guinéens et Congolais sont différenciés par trois loci discriminants (PGDl, ICD et 
P AC) . Les deux sous-groupes Congolais (SG 1 et SG2) sont différents pour les loci ESTB, PGI 
et PGM (Annexe 2a). Les différences agro-morphologiques et organoleptiques (Berthaud, 1986; 
Montagnon et al, 1992b; Leroy et al, 1993 ; Montagnon et Leroy, 1993 ; Montagnon et al, 
1993a; Montagnon et al, 1993b ; Montagnon et al, 1994; Moschetto et al, 1996) se résument 
ainsi (Annexe 2b) : 

• Guinéens : petites feuilles rondes, fruits à disques plats, petits grains à forte teneur en 
caféine et à maturation précoce, plants ramifiés, généralement sensible à la rouille orangée mais 
résistants à la sécheresse et au scolyte des branchettes. La qualité à la tasse est médiocre. 

• SG 1 Congolais : feuilles de taille moyenne et effilée, petit à gros grains à forte teneur en 
caféine et à maturation tardive, généralement bien ramifiés, moyennement sensibles à la rouille 
orangée, très résistants à la sécheresse et au scolyte des branchettes. Le café-boisson allie, en 
général, arôme, corps et amertume avec parfois une faible acidité. 

• SG2 Congolais : feuilles grandes et larges, gros grains (saufles génotypes sauvages) à faible 
teneur en caféine et à maturité moyennement tardive, plants peu ramifiés, pas ou peu sensible à 
la rouille orangée, sensible à la sécheresse et au scolyte des branchettes. Le café-boisson présente 
un bon arôme et une faible acidité avec en général, un corps et une amertume moyenne. 



Annexe2 
Annexe 2a - Fréquences allèliques pour les principaux loci isozymiques des 

populations Guinéene et Congolaises de Coffea canephora. 

CONGOLAJS GUINEEN 
SGI SG2 

Cultivés Cultivés Sylvestres Sylvestre et cultivés* 
Effectif 84 105 91 174 

LOCUS ALLELE 

PGDJ p .02 .04 .06 .96 

R . 98 .96 . 94 .04 

!CD D 0 0 .05 .94 

F 1 1 . 95 .06 

PAC E 0 0 .09 .87 

H .83 .90 .81 .05 

I .11 .04 0 0 
Autres .06 .06 .10 .08 

PGM F .47 .14 .29 .85 

H .53 .86 .71 .12 

ESTE G .16 .86 .86 .96 
Autres .84 .14 .14 .04 

PGI D .82 .33 .07 .47 

F .13 .67 .92 .21 

H .05 0 .01 .28 
Autres 0 0 0 .04 

* Les fréquences alléliques sont identiques pour les Guinéens sauvages ou cultivés . . 
D'après Berthaud (1986a) et Montagnon et al (1992b) 

~ . 
' 

I , 



Feuilles 

Fruits 

Divers 

Annexe 2 
Annexe 2b - Caractéristiques phénotypiques des populations Guinéenne et Congolaises 

de C. canephora. 

CONGOLAIS GUINEEN 
SGJ SG2 

Caractère Cultivés Cultivés Sauva5?es Cultivés Sauvaf[es 

Effectif 84 105 36 à 90 39 70 à 135 

Longueur des 
feuilles (mm) 188 203 221 170 176 

Largeur des feuilles 
(mm) 71 82 93 68 75 

Forme des feuilles 
(Longueur/largeur) 2,68 2,49 2,38 2,53 2,36 

Acumen Court à long Long Long Long Long 

Pétiole Court à long Moyen à long Long Court à long Moyen à long 

Domaties Absentes à Peu marquées Peu marquées Peu marquées Peu marquées à 
bien visibles à bien visibles à bien visibles à bien visibles bien visibles 

Pédoncule fruit Court à moyen Court à moyen Court à long Court à long Court à long 

Taille du disque Petit Petit Petit Grand Petit 

Relief du disque Plat à saillant Saillant Plat à saillant Plat Plat 

Granu!omètrie (g. 
pour 100 grains 14,2 15,4 9,5 10,0 9,0 
12% humidité) 

Ramification Moyenne à Faible à Faible à Moyenne à Moyenne à forte 
forte moyenne moyenne forte 

Longueur Moyen à court Long Long Court Court 
Entre noeuds 

Phénologie Très tardifs Moyennement Moyennement Précoces Précoces 
tardif tardif 

Caféine 2,7 2,3 2,3 2,9 2,6 
("/o matière sèche) 

Rouille orangée 73 84 97 31 28 
("/o de plants résistants) 

Scolyte des 
branchettes 94 73 50 88 77 

("/ode plants résistants) 

Résistance à la 
sécheresse Bonne Faible Faible Bonne Bonne 

Qualité 
organoleptique Bons arômes Bons arômes et acidité Faibles arômes et acidité 

et acidité Faibles amertume et corps Fortes amertumes et corps 
Amertume et 
corps moyens 





Annexe 3 - Calendrier de réalisation d'un cycle de SRR appliqué à C. canephora en Côte d'Ivoire 

.

Années 
Définition Population de base Cvcle C : courant n n 

Phase des tests intergroupes (TIG) Fécondations contrôlées : début d'année n + 1 à n+x 

(x = nombré d'années nécessaires à la 
réalisation de toutes les fécondations) 

Plantation de l'ensemble des TIG : juin n+2 n +X+ 1 

Première production des TIG : fin n+4 n+x+3 

Quatrième production des TIG : fin n+7 n+x+6 

Analyses et choix des géniteurs : courant n+8 n+x+7 

>Phase du brassage intragroupe (BIG) Fécondations contrôlées : début d'année n+9 n+x+y+7 

(y = nombre d'années nécessaires à la 
réalisation de toutes les fécondations) 

Plantation de 1;ensemble des BIG : juin n + 10 n+x+y+8 

Première production des BIG : fin n + 12 n+x+y+10 

Quatrième production des BIG : fin n + 15 n+x+y+13 

Analyse et choix des oooulations du cvcle C + 1 : courant n + 16 n+x+y+14 

..... ' 





ANNEXE4 

Annexe 4a - Principales caractéristiques climatiques des stations et sites de recherche 
du CNRA en Côte d'Ivoire (Sources : IRCC, 1990) 

Station* Jan Fév 
Précipitation Abengourou 9 43 

enmm Moyenne(1919-1989) 1 3 
et nombre de Bingerville 23 67 
jours de pluies Moyenne(195~1989) 3 5 

Divo 19 62 
Moyenne(1919- 1989) 2 5 

San Pedro 14 56 
Moyenne(1972-1989) 2 5 

Zagné 8 56 
Moyenne(1973-1989) 1 4 

Température Abengourou 19,5 21 ,2 
en• C Moyenne(1919-1989) 32,4 34,1 
Mini et Bingerville 23,4 24,2 
Maxi Moyenne(195~1989) 30,9 31,6 

Divo 20,6 22,0 
Moyenne( 1919-19 89) 32,4 33,4 

San Pedro 20,7 21,4 
Moyenne(1972-1989) 32,4 32,9 

Zagné 18,6 20,5 
Moyenne(1973-1989) 30,9 32 ,2 

Radiation Abengourou 
en Joule/cm2 Moyenne(1973-1989) 1792 1947 

/jour Bingerville 
Moyenne(1973-1989) 1598 1771 

Divo 
Moyenne(1973-1989) 1740 1831 

Siln Pedro 
Moyenne(1972-1989) 1713 1719 

Zagné 
Moyenne(1978-1989) 1625 1725 

* Coordonnées géographiques des stations 

Abengourou: 3°28 W; 6°46 N 
Bingerville : 3°53 W ; 5°22 N 
Divo : 5°17 W ; 5°46 N 
San Pedro : 6°36 W ; 4°54 N 
Zagné : 7°27 W ; 6°17 N 

Mar Avr 
129 142 

8 10 

116 141 
8 10 

139 151 
10 10 

86 102 
6 7 

101 178 
7 10 

22,1 22,1 
33,4 32,6 
24,1 24,1 
31,7 31,8 
22,2 22,3 
32,9 32,9 
22,0 22,2 
32,9 33 ,1 
20,9 21,1 
32,2 31 ,8 

1961 1995 

1863 1918 

1834 1891 

1879 1908 

1724 1727 

Mai iuin iuil aout sec oct 
197 219 132 70 137 179 
13 15 12 11 13 14 

292 605 245 57 99 175 
16 22 15 12 13 16 

182 259 100 49 113 144 
14 16 10 9 11 13 

251 439 93 74 89 121 
14 18 9 11 12 11 

184 218 157 235 321 177 
14 16 12 18 21 16 

22,0 21 ,6 21,0 20,9 21 ,2 21,5 
31,8 30,0 28,3 27,9 29,1 30,5 
23,7 23,0 22,6 22,4 22,7 23,2 
30,7 28,7 27,4 26,8 27,6 28,9 
22,0 21,5 20,3 21, 1 21,5 21,6 
31,7 29,7 28,4 28,4 29,7 30,6 
22,2 21 ,6 20,3 21, 1 21,5 21 ,6 
31 ,4 29,0 28,4 27,9 28,8 29,9 
21 , 1 20,8 20,5 20,6 20,7 21 , 1 
30,9 29,6 28,0 28,0 29,0 29,8 

1899 1606 1359 1275 1487 1581 

1647 1308 1251 11~0 1330 1586 

1713 1463 1367 1342 1526 1662 

1655 1300 1323 1292 1416 1622 

1632 1415 1298 1326 1456 1557 

nov 
65 
6 

127 
14 

,95 
10 
95 
9 

60 
6 

21,6 
31,5 
23,4 
30,2 
21,4 
31,3 
21 ,5 
30,8 
20,9 
30,0 

1742 

1650 

1675 

1613 

1541 

dec 
17 
2 

82 
7 

41 
3 

43 
3 

20 
2 

20,0 
31 ,2 
23,2 
30,2 
20,7 
31,0 
20,9 
31,2 
19,3 
29,5 

1550 

1467 

1559 

1546 

1423 

Total 
1340 
107 

2029 
140 

1354 
113 

1463 
102 

1714 
126 

1681 

1551 

1656 

1598 

1531 

1 ·, 

J 



Annexe 4b - Caractéristiques pédo-chimiques moyennes de différents sites utilisés pour la sélection de C. canephora en Côte d'Ivoire 
(Sources= analyses effectués par le laboratoire d'analyses de sol du CIRAD entre 1988 et 1993 sauf Zagné et Abengourou (1973 et 1974)) 

STATION* Saturation Argile+Limon 

pour cent pour cent 

Blngervllle (+) 2 24 12 

San Pedro(+) 1 27 ---
Zagné (+) 1 44 44 

Maféré (++) 1 47 --
Soubré (++) 1 69 --

Divo(+) 7 77 33 

Thvonlé (++) 1 88 35 

Abengourou (+) 1 91 45 

Guessabo (++) 1 106 --
'Jorme (Snoeck et Snoexk, 1988) 
"our un % d'Argile et Limon de 40 % 

Nb de parcelles échantillonées par station 

~) • Site ou station de recherche du CNRA 

~+) Point d'Application de l'ANADER 

Carbone Azote total P Olsen K Ca MG BASES 
pour cent pour mille ppm mea/100 

0 89 0 31 88 0 05 0 52 0,25 0 82 

--- 0 12 24 0 07 1 20 0 57 1,84 

1 65 • 0 15 37 0 16 2,41 0,50 3,07 

---- 0,16 15 0 20 2 50 0,56 3,49 

1 69 0,18 17 0 27 6 50 1,03 7,82 

1 18 0 12 23 0,33 4,99 0,87 6 19 

2 01 0 20 13 0 39 7 64 1,39 9 12 

2 86 0 22 73 0 42 8 00 1 59 9,81 

--- 0,17 19 0 07 11 12 1 05 12 25 

0,15-0,50 30-60 0,1-1,1 2-13 ,5-2,2 

---- : Donnée manquante 

CEC PH P%K P%Ca P%Ma Ca/ K MG/K MG /Ca 
,our cent 

3,38 4 73 6 59 62 31 15 7 84 0 52 

4 83 4 83 3 80 65 31 17 8 15 0 48 

6,87 4,91 5,20 79 16 15 3 12 0 21 

7 45 5 33 5 70 72 16 13 2 81 0 22 

6,82 612 3,45 83 13 24 3 82 0 16 

8,28 6 10 5 66 80 14 19 3 22 018 

10 12 6,23 5 56 81 16 19 3 54 0 20 

10 80 6 21 4 28 82 16 19 3 79 0 20 

12 11 7 40 0,56 91 9 158 15 00 0,09 

5-25 >5,5 3-10 3-14 2-5 0,2-0,8 

Annexe 4b suite - Caractéristiques pédo-chimiques moyennes de différentes parcelles utilisées pour la sélection de C. canephora sur la station de Divo 
(Sources= analyses effectués par le laboratoire d'analyses de sol du CIRAD entre 1988 et 1993) 

Parcelle Saturation Argile+Limon Carbone Azote total P Olsen K Ca MG BASES CEC PH P%K P%Ca P%Mg Ca I K MG/K MG/Ca 
pour cent pour cent pour cent pour mille ppm meq/100 pour cent 

A16 97 25 0 65 0,08 9 0 13 3,22 0 52 3,87 4 00 5 93 3 36 83 13 25 4 00 0 16 
A17 87 25 1, 16 0,12 16 0 28 6 35 1 22 7,85 9 00 6,72 3 57 81 16 23 4 36 019 

A181 85 32 1 18 0 11 45 0 45 6 13 1, 10 7 68 9 00 6 33 5 86 80 14 14 2 44 018 
186 (Tache stérilité 45 30 1,01 0 11 23 0 44 3,23 0 80 4 47 10 00 6 09 9 84 72 18 7 1 82 0 25 

A186 86 30 1 19 0 12 35 0 59 3 66 0 90 5 15 6 00 6 15 11 46 71 17 6 1 53 025 
A3 92 33 0 97 0 10 10 0 15 4 59 0 75 5 49 6 00 6 06 2 73 84 . 14 31 5 00 0 16 
83 44 33 0 64 0 07 18 0 11 3 66 0,62 4 39 10 00 6 11 2 51 83 14 33 5 64 017 

0 16 103 33 1 51 0 14 14 0 33 9,81 1 19 11 33 11 00 6 81 2 91 87 11 30 . 3 61 0 12 
8393 56 46 1,48 0 13 32 0 32 3,70 0 67 4 69 8 45 5 02 6 82 79 14 12 2 09 0 18 
8493 75 39 1,97 0,18 22 0 53 5,57 0 90 7,00 9 38 5 76 7 57 80 13 11 1 70 0 16 

... : 

i 
>< 
~ 
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ANNEXE4 

Annexe 4c - Représentation du plan 1-2 de l'ACP menée sur les caractéristiques pédologiques de 
différents essais de la station de recherche de Divo 

(premier graphique: variables et deuxième graphique : sites) 

1 Mg Base 

K 
Saturation 

Ph 

p CEC 

%K 

0 
%C 

mg/Ca Ca/K 
%Mg 

Mg/K 

-1 
-1 0 1 

6 

016 

A181 
8493 

A17 

A186 

0 
A186STER B393 

A3 

A16 B3 

-6 
-6 0 6 
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ANNEXE4 

Annexe 4d -Représentation du plan 1-2 de l'ACP menée sur les caractéristiques 
pédologiques de différents sites d'expérimentation caféière en Côte d'Ivoire 

(premier graphique : variables et deuxième graphique : sites) 
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ANNEXES 

Annexe Sa - Relation entre le cumul de production sur les cycles 1 et 2 pour les 

familles de B-4/85 

R= 0,84 • 

n=13 

• 

• 

• 

0 50 100 150 200 250 300 

Cumul de production du premier cycle (Hg cerises fraîches par arbre) 

Annexe 5b - Relation entre le cumul de production sur les cycles 1 et 2 

pour les familles de 8-4/85 

R= 0,96 
• 

n= 13 
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Cumul de production du premier cycle (Hg cerises fraîches par arbre) 
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ANNEXES 

Annexe 5c - Relation entre le cumul de production sur les cycles 1 et 2 pour les individus 
de 8-4/85 

• •• • R = 0,29 
n= 1752 

• 
: •• • 

0 100 200 300 400 500 600 

Cumul de production du premier cycle (Hg cerises fraîches par arbre) 

700 

Annexe 5d - Relation entre le cumul de production sur le cycle 1 et les cycles 1 et 2 pour 
les individus de 8-4/85 
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R= 0,84 
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Annexe 6 - Relation entre le poids de 100 grains observés et le poids 
de 100 grains (P100) prédits à partir du gradage selon l'équation 

P100 = 21,02*p18 - 6,02*p1012 + 14,76 
(Régression établie à partir de 120 observations) 
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ANNEXE7 

Annexe 7 - Récapitulatif des valeurs en tests des parents Guinéens 
du premier cycle de SRR pour le rendement, la sensibilité à la rouille orangée 

et la taille des grains 

Rendement en % 461 Rouille% >3/5 Taille des grains l:lJ 

Testeur 464 444 477 155 464 444 464 444 
Nb 96 82 63 51 100 96 82 90 81 

Moyenne 49 45 45 26 47 54 15 13,ô3 15,03 
Ecart-type 16 15 18 8 14 24 10 1,72 2,10 

Rana MOYENNE1.i1 

Parents 
GO1 1 5 2 92 48 37 13,05 

410 3 1 8 82 36 6 12,50 13,00 

212 2 7 80 75 18 16,63 17,71 

2233 7 2 20 73 87 24 12,14 

2131 4 21 17 5 70 49 4 16,38 16,15 

2183 5 10 69 43 17 15,08 17,47 

2056 9 68 20 13,56 13,40 

2366 11 39 67 84 13,82 

2224 13 6 29 31 67 87 29 19,36 21,48 

2352 7 11 3 64 2 16,16 

2395 38 3 1 64 71 28 13,88 

2070 18 9 9 62 42 0 14,54 13,37 

GOA34 11 19 23 62 28 10 13,79 15,29 

2159 6 28 59 24 61 17 2 14,66 16,07 

2838 50 4 61 39 5 12,55 12,32 

2155 24 10 4 61 37 6 12,22 13,12 

2009 21 3 60 38 13,43 

2105 13 37 8 60 6 12,27 

2132 18 18 19 60 14 0 14,46 13,70 

2312 9 32 37 20 59 42 2 9,54 14,71 

2189 15 26 11 59 32 10 13,56 15,83 

2257 27 14 36 58 83 36 12,35 14,57 

2144 17 26 28 58 87 16 12,86 13,95 

GOA31 27 57 82 13,43 

2292 35 14 48 56 24 13 13,95 17,80 

2362 31 52 2 56 74 14,22 

2044 27 25 24 20 56 93 25 12,71 15,02 

2204 21 28 29 16 56 73 10 19,15 18,51 

2228 34 8 54 59 13,77 

2013 18 41 17 28 54 49 10 12,60 11,21 

2138 39 21 19 54 59 26 13,08 18,81 

2360 16 45 7 54 55 10 13,73 20,39 

2116 61 10 61 53 22 11 14,08 14,52 

2169 43 21 46 53 92 19 12,48 16,18 

2226 31 42 36 39 51 87 34 11,83 12,64 

2096 32 54 11 50 0 14,59 

2141 45 28 11 50 71 9 12,33 12,95 

2227 14 56 46 50 55 15 16,00 15,89 

2145 45 32 42 46 50 96 21 11,46 16,51 

2016 35 42 11 49 88 28 10,19 14,81 

2174 71 14 6 49 83 33 14,00 15,08 

2210 45 1 49 52 14,98 

2069 7 72 24 48 80 11 11,13 14,71 

2178 56 28 27 39 48 86 32 16,36 17,05 

2213 75 19 43 48 94 21 18,41 19,56 

2322 56 32 15 48 18 1 12,21 

2065 33 53 54 47 67 19 12,04 13,36 

2214 56 38 48 31 47 56 10 14,76 15,48 

2209 27 56 33 28 46 52 20 13,02 18,54 

2286 25 58 7 46 37 21 14,05 

2121 79 24 27 46 38 0 12,44 14,59 

2028 43 51 51 18 45 74 2 10,89 13,41 

2218 52 45 33 11 45 80 26 11,51 13,89 
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Rendement en % 461 Rouille% >3/5 Taille des grains lLJ 

Testeur 464 444 477 155 464 444 464 444 
Nb 96 82 63 51 100 96 82 90 81 

Moyenne 49 45 45 26 47 54 15 13,63 15,03 
Ecart-type 16 15 18 8 14 24 10 1,72 2,10 

Rana MOYENNE1"1 

Parents 
2130 67 38 26 45 40 4 12,49 

2180 56 45 33 45 90 19 13,43 13,62 

2221 21 69 45 51 13 13,81 13,40 

2373 61 42 33 45 56 17 17,10 

2245 71 36 23 44 62 11 14,12 14,69 

2314 70 38 44 63 14 12,21 13,98 

2093 75 36 42 6 44 35 11 12,60 12,48 

2171 52 50 46 44 41 11 14,96 14,98 

2063 50 54 62 9 43 63 7 13,39 13,06 

2090 67 45 58 36 43 44 11 12,16 13,59 

2219 39 58 41 43 85 15 12,44 18,73 

2246 52 52 43 94 37 12,06 13,90 

2404 67 45 42 24 43 74 21 12,68 13,44 

2222 39 63 19 42 56 26 15,93 14,68 

GO2 65 14 42 26 14,13 

GOA2.7 39 63 59 42 49 3 14,98 17,02 

2128 35 69 29 50 41 48 23 12,50 17,09 

2244 95 14 29 41 78 27 11,95 

2129 64 54 57 33 40 45 7 14,93 15,07 

2040 25 78 40 42 24 10,23 13,86 

2239 56 58 42 40 31 25 13,41 12,89 

2296 71 39 45 14,80 14,44 

2808 71 39 45 12,00 16,54 

2193 52 67 14 39 54 20 12,94 13,24 

2158 65 63 33 38 53 5 13,29 13,61 

2146 77 37 56 13,46 

2215 61 69 37 36 20 14,67 14,91 

155 58 46 34 15 14,50 14,00 

2143 45 80 4 34 17 10 13,44 13,81 

2151 45 80 16 34 13 2 14,10 14,07 

2173 81 21 31 62 10,99 

2255 81 11 31 43 13,92 

2803 87 58 31 46 23 15,62 15,31 

416 83 37 30 30 
2037 83 5 30 34 13,36 

2071 80 74 22 30 38 19 13,89 15,99 

2328 87 67 53 38 29 11 0 13,67 15,46 

2160 93 66 50 43 29 36 8 14,87 

2153 86 72 24 28 21 7 13,65 12,90 

2261 77 79 51 28 85 11 12,97 19,48 

2813 83 74 63 28 33 15 13,41 17,49 

PO36 87 54 27 30 13,88 

2293 90 10 26 30 16,31 

2290 90 77 16 25 89 21 12,56 

2406 94 46 45 24 66 13,76 

2111 96 74 37 39 23 23 11 14,58 14,35 

2191 90 82 24 19 13 4 15,84 16,50 
(1) • = - - . - - - - - .. . m selection precoce male , f - selection precoce femelle , d - selection definitive 
<
2
J : Exprimée en poids (grammes) de 100 grains à 12 % d'humidité 

<
3l : Moyenne de la valeur en test sur les testeurs 444 et 464 
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Annexe 8 - Récapitulatif des valeurs en tests des parents Congolais 
du premier cycle de SRR pour le rendement, la sensibilité à la rouille orangée 

et la taille des grains 

Rendement en % 461 Rouille% >3/5 
Testeur 410 155 410 155 

Nb 410 56 78 71 55 

Sélection(1> Moyenne 57 47 58 19 17 

Ecart-type 26 24 25 18 17 

Rano MOYENNE <3> 

Population Géniteur 

m,f,d SG1 A03 1 2 125 63 32 
m,f,d SG1 77 3 108 7 
m,f,d SG2 178 8 1 107 32 8 
m,d SG1 466 2 8 105 43 0 
m SG2 121 5 3 103 13 10 

m,f,d SG1 307 4 5 101 18 0 
d SG2 2651 10 4 96 17 26 

B 2589 8 91 6 
m,f,d SG2 392 6 12 90 0 5 

d SG2 2504 12 7 89 5 9 
lnd. 2513 9 89 4 

m SG2 464 11 86 36 
m SG2 57 7 15 86 0 10 

SG1 311 13 83 12 
d SG1 A30 16 81 28 
m SG2 111 19 11 81 7 14 

SG2 206 16 78 23 
f,d SG2 69 17 16 77 0 1 

m,f,d SG2 32 21 13 77 2 0 
SG2 210 28 10 75 8 13 
SG1 387 22 14 75 53 24 

d SG1 136 13 23 74 83 59 
SG1 314 18 73 16 

B 2555 18 73 6 
SG2 2599 20 72 25 

m SCS1 72 41 6 71 64 36 
d SG1 99 13 30 69 44 82 

SG2 329 20 68 0 
SG2 2650 22 25 66 6 14 

f,d SG1 477 26 22 65 6 8 
B 2569 25 64 54 

SG2 308 32 20 63 31 38 
SG2 37 27 62 0 

B 2564 26 62 10 
C 2654 29 .. 60 7 
C NA90 30 59 30 
B 2596 35 23 59 5 17 

SG2 222 30 31 56 27 
C 2669 24 32 56 0 14 
C 2679 33 55 2 

' SG2 90 39 27 54 6 10 
m SG2 444 17 44 52 6 15 

B 2593 36 51 18 
SG2 345 48 28 50 6 20 
SG1 115 38 49 2 

B 2571 39 48 8 
SG2 39 42 46 24 

C Na054 36 37 44 9 0 
SG2 46 62 28 44 28 31 

B 2507 51 32 43 0 2 
SG2 2 44 43 14 
ind. 2518 44 43 1 

B 2576 44 43 4 
SG2 A25 48 42 14 
SG2 41 44 35 40 10 8 
SG2 411 33 49 40 1 8 
SG2 420 56 34 37 26 31 
SG2 43 42 44 36 0 2 

Taille des grains \LJ 

410 155 
64 53 

13,12 13,54 
1,66 1,96 

14,09 16,60 
13,80 
12,50 15,57 
13,07 10,31 
11 ,84 11 ,93 
11 ,60 14,03 
15,27 19,52 
13,35 12,38 
10,89 12,98 
12,29 14,89 
11 ,70 
12,50 
9,00 9,00 

14,94 11 ,17 
14,60 14,00 

15,78 
11 ,00 11 ,00 
13,48 13,34 
10,91 14,55 
13,07 18,41 
14,50 13,85 

11 ,78 
10,70 

10,20 
14,34 13,09 

12,98 16,35 
13,77 15,09 

11 ,23 14,28 

11 ,63 
14,71 

14,42 

10,86 
14,12 16,88 

10,95 12,66 

14,32 
13,94 14,00 

13,96 12,56 

15,00 
, 

12,81 
; 

13,81 
11 ,05 14,21 

14,90 13,82 

12,36 12,13 

12,82 
15,15 
13,34 
10,45 
13,73 15,33 

14,26 13,70 
14,72 13,03 
11 ,71 14,56 
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Rendement en % 461 Rouille% >3/5 
Testeur 410 155 410 

Nb 410 56 78 71 
Sélection(1> Moyenne 57 47 58 19 

Ecart-type 26 24 25 18 
Rang MOYENNE <3> 

Population Géniteur 

8 2570 53 39 36 6 
SG2 2666 48 42 36 25 

8 2583 56 39 35 30 
8 2524 56 34 26 

SG2 54 63 37 33 3 
SG2 2665 52 44 32 19 

C 2667 59 41 32 26 
SG2 204 65 35 31 13 

8 2588 55 49 30 38 
8 2573 61 47 29 6 
8 2556 43 28 
8 2520 59 53 26 67 
8 2543 65 25 21 
C 2668 54 55 25 8 
8 2525 64 54 23 29 
8 2536 68 23 15 
8 2532 69 52 22 12 
8 2572 70 47 19 18 
8 2590 70 49 19 6 
8 2519 65 56 18 40 

\ . m = sélection précoce mâle ; f = sélection précoce femelle ; d = sélection définitive 

(
2

> : Exprimée en poids (grammes) de 100 grains à 12 % d'humidité 

(
3l : La moyenne est ajustée par rapport au testeur 410 : la valeur en test sur 155 est multipliée 

par 57/47 = Moyenne des valeurs en test sur 410 / Moyenne des valeurs en test sur 155. 

155 
55 

17 
17 

23 
0 

28 

2 
6 

21 
17 
34 
6 
17 
66 

8 
19 

11 
19 
14 
38 

Taille des grains m 
410 
64 

13, 12 
1,66 

13,93 
14,32 
12,72 

16,43 
11 ,59 
10,56 
11 ,08 
16,67 
12,85 

12,61 

14,10 

11 ,40 

13,59 

14,63 

12,78 

12,49 

12,97 

17,09 

155 
53 

13,54 
1,96 

13,98 
12,10 
13,77 

12,98 
11 ,29 
11,72 
12,55 
12,28 

13,75 

12,42 

14,16 

14,87 

14,33 

14,70 

12,90 

12,53 

I ·, 

J 
f 
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0-10 11-20 21-30 31-40 41-50 51-60 61-70 71-80 81-90 

0-10 11-20 21-30 31-40 41-50 51-60 61-70 71-80 81-90 

Classe de sensibilité à la rouille orangée (% de 
plants sensibles) 

1 • total B Parents sélectionnés 1 

Annexe 9b - Distribution des valeurs en test de la sensibilité à la rouille orangée pour 
les parents testés et sélectionnés dans les quatre groupes Congolais 
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ANNEXE9 

9-10 10-11 11-12 12-13 13-14 14-15 15-16 16-17 17-18 

9-10 10-11 11-12 12-13 13-14 14-15 15-16 16-17 17-18 

9-10 10-11 11-12 12-13 13-14 14-15 15-16 16-17 17-18 

9-10 10-11 11-12 12-13 13-14 14-15 15-16 16-17 17-18 

Classe de taille des grains (g. de 100 grains à 12 % 
d'humidité) 

1 • total B Parents sélectionnés 1 

Annexe 9a - Distribution des valeurs en test de la taille des grains pour 
les parents testés et sélectionnés dans les quatre groupes Congolais 
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Annexe 1 0 - Valeur et signification du F de Fisher des effets du testeur, du parent testé 
et de l'interaction entre testeur et testé pour différentes variables dans deux essais factoriels 

Essai 2+4) = 2*20 (1) Essai 7 = 2*18 
Testeur Testé Interaction Testeur Testé Interaction 

Rouille 1671,20 .. 14,71 .. 5,68 .. Rouille 729,32 . . 24,96 •• 3,18 . . 
Maturité groupée 1,10 ns 1,65 . 1,07 ns Maturité groupée 0,20 ns 2,27 .. 1, 16 ns 

Précocité 26,69 .. 3,53 .. 1,28 ns Précocité 9,28 . . 10,52 •• 1,79 . 
Gourmand 2,94 ns 8,38 .. 2,39 .. 

Diaco 219,21 .. 3,10 .. 1, 13 ns Diaco 19,45 .. 7,83 .. 2,73 .. 
Haute 76,25 .. 2,96 .. 1, 11 ns Haute 17,39 . . 10,98 •• 1,82 . 
Lprim 109,49 .. 3, 11 .. 1,07 ns Lprim 10,33 .. 7,90 . . 1,24 ns 

Canop 47,56 .. 3,60 .. 2,59 .. 
Enpla 13,76 .. 5,52 .. 0,71 ns Enpla 0,92 ns 6,87 . . 1, 11 ns 

Enort 145,19 .. 4,69 .. 0,91 ns Enort 0,00 ns 6,29 . . 1,82 . 
Entot 82,35 .. 5,28 .. 0,71 ns Entot 0,50 ns 7,81 . . 1,45 ns 

Lgort 642,27 .. 4,83 .. 1,57 ns Lgort 18,25 .. 7,62 .. 1, 11 ns 

Lgpla 496,63 .. 6,89 .. 1,96 .. Lgpla 39,58 . . 13,77 •• 1,12 ns 

Forme 6,11 . 6,36 .. 2,19 .. Forme 70,81 . . 13,56 •• 0,89 ns 

C1 71,10 .. 7,02 .. 0,74 ns C1 13,63 .. 2,50 .. 1,67 . 
C12 55,55 .. 6,23 .. 1,38 ns C12 23,74 .. 4,44 .. 1,31 ns 

Cumul 272,70 .. 6,80 .. 1,98 .. Cumul 21,53 .. 13,20 •• 3,32 .. 
<
1
> = 20 testeurs Guinéens testés avec un testeur Congolais (intergroupe) et un testeur Guinéen (lntra-Guinéen) 

••,•et ns : Différent de 0 au seuil de 0.01, 0.05 et non différent de 0 au seuil de 0.05 respectivement 
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Annexe 11 - Représentation schématique du brassage intragroupe 

Pr2 

Famille demi-frères • 

Famille demi-frères • 

Famille demi-frères • 

Famille demi-frères • 
Famille demi-frères •--

Famille demi-frères •--

Famille demi-frères •----

Famille demi-frères •-

Famille demi-frères •--
• Famille demi-frères 

•--
Famille demi-frères 

•--
Famille demi-frères 

X 

X 

X 

X 

X 

X 

X 
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/*PROGRAMME POUR L'ETUDE DE L'ERREUR LIEE A L'ECHANTILLONNAGE DES PARENTS 
POUR L'ESTIMATION DE L'HERITABILITE DU RENDEMENT CHEZ C. CANEPHORA*/ 

data null; 
- -

call symput('nrep' ,40); /* nrep est l'effectif par descendance: ici nrep=40*/ 
run; 

/* SIMULATION DES JEUX DE DONNEES*/ 

data a; 
seed=-1; /* ceci est le noyau de départ pour les tirages aléatoire*/ 

do i=l to 1000; /* i est le nombre d'itérations= nb de tirages simulés : ici i=lOOO*/ 
do j=l to 20; /*j est le nombre de parents testés : ici j = 20*/ 

x= 47 + 14*rannor(seed); /* Simulations des j moyennes des j descendances testées.*/ 
/* Elles ont par définition une distribution 

normale de moyenne 47 et d'écart-type 14.*/ 

do k=l to &nrep.; /*Simulation des répétitions de chaque descendance */ 
y= x + 39*rannor(seed); /* avec un ecart-type de 39 (résiduel) autour de chaque 

moyennex*/ 
output; 
end; 

end; 
end; 

run; 

/* RECUPERATION DES CARRES MOYENS DES ANOVA*/ 

proc glm outstat=truc noprint; 
class j; 
model y=j/ssl; 
by i; 
run; 

data truc; 
set truc; 
cmc=ss/df; 
run; 

proc transpose data=truc prefix=cm out=truc2; 
var cmc; 
by i; 
id _type_; 

run; 

/*ESTIMATION DE H2 (=h ici)*/ 

data truc2 ; 
set truc2; 
sigmac=(cmssl-cmerror)/&nrep.; /* Estiamtion de la variance de l'effet parental*/ 
h=4/l.30*sigmac/(cmerror+sigmac); /* Calcul de l'héritabilité avec F=0.30*/ 

/* MOYENNE ET ECART-TYPE DE L'HERITABILITE SUR L'ENSEMBLE DES ITERATIONS*/ 

proc means; 
var h; 
run; 
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Annexe A - Extrait de l'article: 

Montagnon C., T. Leroy et A.B. Eskes, 1998 - Amélioration variétale de Coff ea canephora. 
Il. Les programmes de sélection et leurs résultats. Plantation Recherche Développement 5 
(2): 89-98. 

Il( ... ) 

Historique de la sélection à travers le monde 

_Asie 

Les premiers travaux de sélection de C. canephora ont commencé à Java au début du siècle 
(Cramer, 1957). Le matériel de base provenait essentiellement du Zaïre(<, Robusta,,), d'Ouganda 
(« Ugandae ») et du Gabon(« Canephora »). Des variétés« Quillou » avaient aussi été envoyées 
d'Europe, sans informations précises sur leur origine africaine. La sélection a essentiellement été 
réalisée à partir du Robusta, même si beaucoup d'intercroisements, entre les différents types, ont 
eu lieu. Après quelques cycles de sélection massale, au cours des années 1900-1910, menant à 
l'identification d'arbres-mères pour la distribution de semences, une quinzaine de clones ont été 
sélectionnés à partir des années 1920 (séries SA, BP ... ). 

De rares introductions de C. canephora ont été réalisées en Inde, entre 1950 et 1970 (Ram et al., 
1994). Après une étape de sélection massale, des clones connus, comme,, Robusta Balehonnur » 

ou << BR», ont été identifiés et proposés aux planteurs. Des études se poursuivent pour évaluer 
les AGC et ASC de ces clones BR Il faut signaler également la stabilisation d'hybrides Congusta 
qui rencontrent un certain succès auprès des planteurs. Des chercheurs indiens ont récemment 
mentionné l'occurrence de variétés naines de C. canephora (Kumar et al., 1994). 

En Malaisie, les travaux de sélection n'ont réellement commencé qu'en 1980, à partir de quelques 
introductions datant du début du siècle, vraisemblablement en provenance de Java (Muhamad 
Ghawas, 1994). Depuis, trois clones ont été sélectionnés parmi lesquels le clone BP409, dont 
l'appellation atteste son origine indonésienne. 

Des sélections de Java ont été introduites en Papouasie Nouvelle Guinée entre 1935 et 53 
(Charmetant, 1994). Plusieurs champs semenciers polyclonaux ont été mis en place et ce fut le 
seul matériel disponible jusqu'en 1987. Des semences sélectionnées de Côte d'Ivoire ont alors été 
introduites. A partir de celles-ci, 18 clones (PNS 1 à 18) ont été sélectionnés. Récemment des 
clones sélectionnés de Côte d'Ivoire ont été introduits; les essais d'adaptation sont en cours. 

Afrique 

Au Congo Belge (ex Zaïre puis République Démocratique du Congo), l'INEAC a très tôt entamé 
des programmes de sélection de C. canephora (Capot, 1962). La distribution se faisait 
essentiellement sous forme de semences. Le matériel de base était constitué de semences 
sélectionnées à Java et de populations sylvestres locales. De 1933 à 1956, la sélection a permis 
d'améliorer les performances des semences, jusqu'à l'identification de sept arbres mères qui 
formèrent un champ semencier polyclonal. Aujourd'hui, en République Démocratique du Congo, 
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la sélection est basée sur des croisements entre "Robusta" ( cultivé dans la cuvette centrale du 
pays) et "Petit Kwilu" (cultivé dans "le bas-Zaïre"). Le but est d'obtenir des variétés résistantes 
à la sécheresse ("Petit K wilu") et à forte granulométrie ("Robusta") (Dibwe Mukamba, Comm. 
Pers.). 

Dans les années 60, l'IFCC1 a lancé un programme de sélection de C. canephora conjointement 
à Madagascar, en République Centrafricaine et en Côte d'Ivoire (Braudeau et al., 1963). Cette 
initiative, originale et ambitieuse, homogénéisait les méthodes de sélection selon un programme 
bien défini. Celui-ci comprenait une partie «sélection végétative» visant à l'identification de clones 
élites, et une partie «sélection générative» visant à l'identification d'hybrides de clones distribués 
sous forme de semences. Dans les trois pays, la voie végétative a atteint ses objectifs. Seule la 
Côte d'Ivoire a pu aussi mener à bien la sélection générative. 

A Madagascar (Braudeau et al., 1962; Ravohitrarivo, 1980), le matériel disponible pour la 
sélection était constitué de semences introduites de Java avant les années 30 (série BE), d'hybrides 
interspécifiques entre C. canephora et C. congensis dits «de Tonnier» (séries HA ou HB) et de 
«Robustoïdes et Kouillou d'origines diverses et incertaines». Par ailleurs, des prospections ont été 
réalisées dans la zone à C. canephora de la côte sud (série K). En 1962, 18 clones étaient de 
sérieux candidats à la vulgarisation dont : 2 clones des séries HA et HB, 2 clones de la série BE 
et 14 clones de la série K. A la fin des années 70, 6 hybrides étaient prêts pour la vulgarisation. 

En République Centrafricaine (Dublin, 1967), le matériel disponible pour la sélection provenait 
presque uniquement de semences du Zaïre (Robusta) . D'autres origines existaient en collection 
mais, moins performantes que le Robusta, elles ne furent pas utilisées dans le processus de 
sélection. En 1967, une trentaine de clones élites étaient identifiés comme candidats à la 
vulgarisation. 

Le matériel disponible en Côte d'Ivoire (Capot, 1977) regroupait des prospections dans les 
plantations de Côte d'Ivoire et des introductions de l'étranger (Zaïre, Madagascar, Centrafrique, 
Cameroun, Ouganda ... ). Dans ce pays, la sélection clonale aboutit à l'identification définitive de 
sept clones dans les années 1970, provenant presque tous de prospections dans les plantations de 
Côte d'Ivoire. De plus, la sélection dite «générative» a été largement suivie et une douzaine 
d'hybrides supérieurs ont été identifiés. Ces derniers ne produisent cependant que 64 % des 
variétés clonales et ne sont distribués qu'en cas de manque de boutures par rapport à la demande. 

Le Cameroun a pu bénéficier des travaux effectués dans d'autres pays en introduisant des 
sélections de Java, du Zaïre, de Côte d'Ivoire, de Madagascar et de République Centrafricaine 
(Bouharmont et Awemo, 1979). Dans les années 75, douze clones ont été sélectionnés dont cinq 
proviennent de République Centrafricaine, trois de Java, deux de Côte d'Ivoire, un de Madagascar 
et un du Zaïre. Le Cameroun a poursuivi quelques temps un programme de sélection d'hybrides 
de clones avec la création d'essais diallèles, dans lesquels les hybrides atteignent 75 % de la 
productivité des meilleurs clones (Bouharmont et al., 1986). 

1IFCC = Institut Français du Café et du Cacao devenu aujourd'hui le CIRAD-CP. 
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En Ouganda (Kibirige-Ssebunya et al., 1993; Millot, 1969), l'amélioration de C. canephora a 
commencé dès 1916. Le matériel de départ était constitué de graines sélectionnées provenant de 
Java, de clones de diverses origines (Hollande, Portugal, Madagascar) et de semences récoltées 
dans les populations sauvages locales. Traditionnellement, deux types de caféiers sont identifiés 
en Ouganda : le type Erect et le type Bending (dont la tige se courbe facilement). La sélection a 
permis d'identifier des arbres-mères mis en champs semenciers polyclonaux (Erecta 3 5) dans les 
années 50, puis huit clones vulgarisés à partir des années 1970, dont 3 sont du type Erect et 5 du 
type bending «Nganda ». 

La Guinée bénéficie de quelques anciennes introductions du Zaïre (Montagnan, 1994). Toutefois, 
la sélection adaptative se fait, depuis près de 10 ans, à partir de matériel sélectionné en Côte 
d'Ivoire. Quelques origines locales sont réputées comme<< Gamé »ou<< Kissi ». 

La variété traditionnelle du Togo (Agbodjan et Bertrand, 1988) est le Niaouli originaire du Bénin. 
En 1967, 143 clones ont été introduits au Togo en provenance essentiellement de Côte d'Ivoire. 
A la fin des années 1980, d'autres clones ont été réintroduits, toujours de Côte d'Ivoire. Il en est 
résulté la sélection de 7 à 8 clones, dont la plupart sont vulgarisés en Côte d'Ivoire. 

A la fin des années 80, l'Angola (Charmetant, 1986) disposait des clones et des hybrides 
sélectionnés en Côte d'Ivoire et d'anciennes collections de caféiers locaux et d'introductions du 
Zaïre. Les variétés cultivées traditionnellement en Angola sont appelées <<Amboim», 
vraisemblablement importée du Zaïre, et <,Ambriz» qui serait le résultat de croisements entre des 
variétés introduites du Zaïre et des caféiers sylvestres locaux. 

Les seuls caféiers C. canephora cultivés au Burundi (Capot, 1979) sont des descendants de 
graines sélectionnées au Zaïre. 

La Tanzanie a bénéficié de quelques introductions d'Ouganda (Marandu, comm. Pers.). 
Aujourd'hui, il semble que le matériel disponible pour la sélection est constitué du type Erect (une 
douzaine de génotypes en provenance d'Ouganda), du type Bending représenté par les N'Ganda 
d'Ouganda ( 4 génotypes) et des caféiers locaux d'origine inconnue (56 génotypes). De la 
collection de 72 génotypes, 6 clones ont été identifiés en 1995 pour la vulgarisation. 

Amérique 

Après l'introduction de plusieurs types de C. canephora, c'est la variété Counillon (déformation 
de Kouillou) qui est restée populaire au Brésil (Bragança et al., 1993). Toutefois, seule une 
sélection massale avait été réalisée jusqu'aux années 80. Depuis, trois variétés clonales ont été 
sélectionnées : l'une est précoce, l'autre tardive, la troisième intermédiaire. 

Conclusion 

Au cours du temps, les pôles de la sélection de C. canephora se sont déplacés : d'abord 
l'Indonésie au début du siècle, puis l'actuelle République Démocratique du Congo (RDC) (ex 
Congo Belge) et l'Ouganda jusqu'aux années 60, ensuite l'ensemble Madagascar, République 
Centrafricaine, Côte d'Ivoire dans les années 60-70. Ces pays sont les seuls à avoir procédé à une 
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sélection créatrice. La Côte d'Ivoire est le seul pays à avoir significativement progressé dans la 
voie des hybrides de clones. Les programmes de ces pays se sont successivement nourris les uns 
des autres. Les variétés sélectionnées à travers ces quelques programmes ont été les seules 
sources de la sélection adaptative de la majorité des pays producteurs. Ainsi, de nombreux pays 
ne disposent que d'une très faible base génétique pour la sélection de C. canephora. 
Les progrès obtenus en matière de production . sont rarement mentionnés précisément. En 
Indonésie, la sélection aurait permis un progrès de 50 % (Cramer, 1957). En RDC, le rendement 
serait passé de 250 à 1000 kg de café marchand par hectare en un peu plus de 25 ans (Capot, 
1962). En Côte d'Ivoire, en 1977, le gain de production dû à la sélection est d'environ 110 % 
pour les clones, 60 % pour les semenceaux issus de combinaisons hybrides et 30 % pour les 
semenceaux issus de fécondation libre d'arbres-mères à forte AGC (Capot, 1977). En moyenne, 
on peut estimer que la taille des grains a été augmentée de 50 %. 
Les deux sous-groupes Congolais ont été largement exploités par les différents programmes de 
sélection. Le sous-groupe 2 est représenté essentiellemet par les caféiers décrits comme <•Robusta•> 
ou <•Ugandae•>. Les caféiers <•Quiliou» ou «Kouillow> correspondent vraisemblablement au sous
groupe 1 Congolais. Pour ces derniers, il pourrait y avoir confusion avec le groupe Guinéen s'ils 
provenaient de Guinée ou de Côte d'Ivoire ; ce cas n'est mentionné qu'une fois en Ouganda 
(Millot, 1969) où un unique <•Quillou de Côte d'Ivoire•> a été introduit. En RDC, à travers 
"Robusta" et "Petit Kwilu", ce sont manifestement des croisements entre les deux sous-groupes 
Congolais qui son exploités. Au Brésil, le café <•Counillon•> est vraisemblablement lui aussi 
composé d'intercroisements entre des caféiers des sous-groupes 1 et 2 Congolais. En effet, une 
ségrégation de formes est observée au niveau des seedlings (observation personnelle). De plus, 
une origine exclusivement du sous-groupe 1 (<•Kouillou»), très tardif, n'aurait certainement pas 
permis une sélection aussi facile de clones précoces à tardifs dans ce pays. 
Les caféiers du groupe Guinéen sont donc les grands absents de l'histoire de la sélection de C. 
canephora. 

(. •• ) Il 
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Abstract: 

A new method is proposed for the assessment of competition in clonai trials with completely 
randomized single-tree plots, without needing to choose a covariable a priori linked to 
competition. This method is applied to a coffee clonai trial planted in a completely randomized 
single-tree plot design located in Côte d'Ivoire. Micro-environmental effects were firstly taken 
into account using the conventional Papadakis method. The competition effect Ck of each clone 
k was then estimated as the influence of its presence on the residual value, after removal of the 
clonai effect, of its neighbors. Residuals were thus modelled as a linear regression of the 
neighboring clones C value. Competition effects were shown this way to explain 4% of the 

residual yield in young trees and 10% in adult trees. Severa! clones had C values significantly 
different from O. Sorne were identified as aggressive for their neighbors (C<O), others as 
stimulating - i.e. promoting yield - (C>O). Architecture and vigor variables likely to be related to 
the C value of clones were then sought. For young trees, vigor, estimated by stem diameter, was 
best correlated to competition effects: vigorous clones were more aggressive than others. When 
trees became adult, the length of the orthotropic intemodes (Lort) was the trait that most 
effectively explained ( 42%) the competition effect of clones: the shorter the intemodes, the less 

aggressive was the clone. In the future, Lort may thus be used in a selection index to prevent from 
selecting aggressive coffee clones which would undergo their own aggressiveness when grown 

alone in plantations. 

Introduction 

The coffee tree, Coffea canephora, is a perennial plant whose improved varieties are either 
clones distributed in cutting form, or clone hybrids distributed in seed form (Montagnon et al, 
1998). Given the strict self-incompatibility of C. canephora (Berthaud, 1980), varieties are always 
mixes of clones or mixes of clone hybrids. In Côte d'Ivoire, variety comparative trials are 
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generally planted in a completely randomized single-tree plot design (Charmetant and Leroy, 
1990). The effects of competition between genotypes, defined as the incidence of a given genotype 
on the performance of its neighbors, have never been studied in coffee, even though the existence 
ofthese effects has sometimes been mentioned (Leroy et al, 1994). Evaluation of competition 
effects in coffee has two main objectives: 1) improvement of the effective prediction of the genetic 
value, and 2) selection of low-competition varieties with a high harvest potential enabling an 
increase in planting density. 

In theory, genetic analysis of the etfects of competition between genotypes means setting 
up specific trials based on a comparison ofbinary varietal mixes, often organized in a diallel type 
comparison table (Gallais, 1970). Such trials, which are feasible on annual plants that take up little 
space, would be too laborious to set up on tree crops such as cotfee. In designs with elementary 
plots comprising several trees, it is possible to evaluate a competition index as the ratio between 
the production of the outer and inner trees of the elementary plot (Glendinning and Vernon, 1965; 
Nouy et al, 1990). 

In the case of completely randomized single-tree plots, competition is usually taken into 
account by introducing covariables assumed to be correlated to the competition etfect of the 
nearest neighbors (Draper and Guttman, 1980; Kempton, 1982 ). The problem is then to identify 
relevant covariable(s). In forestry, the covariable is usually tree height, which is also the target 
trait for selection (Correll and Anderson, 1983). The angle between the horizontal and the axis 
passing through the apex of the tree and that of its neighbor can also be measured (Magnussen, 
1989). However, although tree height is expected to be correlated to competition in forestry, no 
variable can be selected a priori as being representative of competition in coffee. The canopy 
diameter, which reflects tree bulk, can be assumed to be positively correlated to competition. 
However, coffee trees with a small canopy diameter are often taller than the others; so, they could 
compete for light interception. This phenomenon has been clearly demonstrated for oil palm 
(Nouy et al, 1990). In cocoa, the area of the trunk cross-section 50 cm from the ground is 
considered to be correlated to the tree's competition effect (Lotodé and Lachenaud, 1988). For 
cotfee, such a relation between vigor and the degree of competition has not been demonstrated. 

In this article, we propose a way of evaluating competition effects that does not require 
the choice of a variable that is assumed a priori to be correlated to competition. On the contrary, 
evaluation of the competition effect for each variety will make it possible to identify a posteriori 
the vigor or architecture variables that most etfectively explain this etfect. This method was 
applied to a C. canephora clonai trial. The relative importance of the competition effects and 
environmental micro-heterogeneity in the trial, estimated by the Papadakis method (Papadakis, 
1937; Brownie et al, 1993), is discussed. 

Materials and methods 
Planting material 

The study involved a comparative trial with 26 C. canephora clones planted in 1991 in 
the experimental station of CNRA in Divo (Côte d'Ivoire). The number of replicates per clone 
varied from 24 to 30. There was a total of 693 trees in the trial. The trial was planted in a 
completely randomized single-tree plot design. The density was 1,961 plants per hectare. The 
spacing was 3 m between rows and 1. 70 m between trees along the row, in a rectangle. The plants 
were cultivated on three stems with free growth. 
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Observations 

The target trait studied was :fresh berry weight per tree expressed in hectogram. The 
harvests were weighed per tree over the first 6 yr of production. Variable Y 13 represents 
cumulated yields over the first 3 yr of production ( early period) and Y 46 represents cumulated 
yields :from yr 4 to yr 6 (adult period). Y 16 corresponds to cumulated yield from yr 1 to yr 6, i.e. 
over the 6 yr of the study. In open growth system, coffee trees are eut back after the 6th yr of 
production. Another production cycle then begins under similar conditions to the adult period of 
the first cycle. 

The following traits were also measured for each tree at the age of2 yr. Sorne are linked 
to vegetative vigor and others to architecture (Snoeck and de Reffye, 1980): 

* Traits linked to vegetative vigor: 
Dstem = stem diameter 
Htree = height of the tree 
Nort = number of orthotropic internodes 
Lbra = length of the longest plagiotropic branch 
Npb = number of plagiotropic internodes on the longest primary branch 
Ntot = Nort *Npta = Estimation of the total number of internodes 

* Architecture descriptor traits: 
Lort = Rtree !Nort = average length of an orthotropic internode 
Lpta = Lbra!Npta = average length of a plagiotropic internode 
Stree = Rtre.lLbra = Estimation of tree shape 

Analyses 
Let us take a clonai trial with a randomized single-tree plot design. K clones are compared, 

rk (k E [1,K] ) being the number of replications (=tree) of clone k. 
Let Xbe the trait studied, for which the competition effects are evaluated. The position 

of each tree is identified by the number l of the planting row and the number t of the tree along 
that row. 

Let the function v be such that v(l, t) = k, where k is the clone to which the tree in position 
(l, t) belongs. The statistical model for the ANOV A of trait X based on the varietal factor can be 
written as follows: 

X lt = m + Gv(l,t) + E11 

where Xir = performance of the tree whose position is (l,t) 
m = total mean of the trial 
av(l,1J= effect of clone v(l, t) 
E11 = residual value of the tree 

The rest of the analysis is based on the postulate that the variance of the residual values 
E11 ofthis basic ANOVA is due to: 

* the quality of the environment, particularly the soil, in the vicinity of each tree, 
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* competition linked to neighboring trees, · 
* a random, uncontrollable effect 

It is therefore proposed: 
a) to correct the data by the Papadakis analysis of covariance (Papadakis, 193 7) in order 

to lirnit the environmental effect in the vicinity of each tree as far as possible, and 
b) to study competition between trees using the corrected data. 

a) Taking account of micro-heterogeneity in the trial (Papadakis): 
For each trait X considered (X=Y13, Y46 or Y16) and for each tree (/,t), the Papadakis 

covariable P1r was calculated as the mean on the neighbors of(/, t) of the X values corrected for 

1 1 
Pu=- L [X;..r-(m+av(À.,r)JJ=- L E;..r 

nu ( À,r JeNu nu ( À.,r )ENu 

the clone effect: 
where n11 = number of neighbors of(/, t) (generally 8, fewer if some had died) 

Nu = set of couples (À, -r) identifying the neighbors of(/, t). 

Puis designed to assess the relative rnicro-environment effect at location (l,t) and is thus 
expected to explain a part of the yield variation. The Papadakis corrected performance of each 
tree (/, t), called XCORR, is the residual of the simple linear regression of X on P, i.e. the part of 

X which cannot be explained by the variable P: 

XCORRu = Xu-{bXPu+c) 

where band c are respectively the estimated slope and intercept of the simple linear regression of 
XonP. 

After Papadakis correction, the new ANOV A model is: 

XCORRu = µ + av(l.1J + &11 

where XCORRu = corrected performance of the tree whose position is (l,t) 
µ = total mean of XCORR 
a..,(l,rJ= effect of clone v(l., t) on XCORR 
&u = residual value of the tree (/, t) 

b) Study of competition effects: 

The proposed method made it possible to evaluate any effect of immediate neighboring 
varieties in the same row as tree (l,t) on the residual value &1t ofthat tree. For each clone k, we 
postulate the existence of an additive competition effect Ck, which modify the performance of the 
2 neighbors of a tree belongs to the clone k. The residual &1r is then modelled as: 



Clone 

202 
461 
686 
687 
688 
689 
690 
691 
692 
693 
694 
695 
696 
697 
698 
699 
700 
701 

8018 
8020 
8024 
8048 
8056 
8083 

Empty plots 
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Table 1 - Competition effect of Coffea canephora clones 

for cumulated harvest per tree over the first three (Y13), following three (Y 46) 

and first six (Y16) years of production in a comparative clonal trial. 

Early period Adult period Whole perioc:;1 
Competition Mean production Competition Mean production Competition Mean production 

et (Y13):i: c .t (Y45l C t <Y1s):i: I I I 

8.6 * 9 2.7 53 11.8 62 
0.0 81 13.8 * 151 13.7 232 

-4.3 53 -4.8 190 -10.2 243 
-4.8 41 -11 .1 98 -15.8 139 
1.4 71 21.2 *** 44 22.0 * 114 

-3.4 64 -1 .1 84 -4.7 147 
-6.1 56 -0.8 125 -6.1 181 
4.9 54 -3.9 115 1.9 170 
0.2 53 9.7 102 9.6 155 
1.0 65 7.1 40 7.8 105 
6.6 32 3.4 25 9.7 57 
7.3 66 10.2 54 18.0 * 120 

-5 .7 61 -13.5 * 163 -19.2 * 224 
-6 .3 82 -6.4 156 -12.8 238 
1.4 65 3.0 164 4.2 229 
5.3 51 -7.9 133 -2.1 184 

-0 .8- 68 -0.9 100 -1.8 181 
-4 .2 56 -15.0 ** 151 ; 18.8 * 207 
-1 .6 60 1.4 92 0.0 152 
1.7 18 -5 .8 . 55 -5.0 73 
1.6 39 1.2 81 3.3 120 

-7.3 41 -3.1 114 -10.3 156 
0.8 33 -5 .1 77 -4.5 110 

-1.7 29 -10.1 68 -11.5 98 
3.4 11.5 *** 14.5 ** 

t : C; significantly different from O at the 0.05 (*) , 0.01 (**) or 0.001 (***) levels 

t : Hectogram.mes of fresh berries per tree 

I ·, 



Studied variable 

Earty period 

Y13 

Adult period 

Y45 

Whole period 

Y16 
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Table 2 - Regression of competition effects on several traits for 

cumulated harvest per tree over the first three (Y13), following three (Y46) 

and first 6 (Y16) years of production in a comparative clonal trial. 

Competition Variable and parameter estimate lntercept 
Effect Partial R2 

- Siqnificance of the type Ill F-test t 

C= -0.83*Dstem + 0.1 S*Htree + 20.1 
0.34-- 0.08 NS 

C= -11 .1*Lart - 0.065*N101 + 0.34*Y13 - 0.046*Y45 + 76 
0.42 ...... 0.20-- 0.08 NS 0.03 NS 

C= -6.7*lart + 0.33*Y13 - 1.38"'Dstem + 85 
0.40 ...... 0.18 ... 0.08 NS 

t : significanlly different from 0 at the 0.05 ('). 0.01 (**) or 0.001 ( .. *) levels ; not significant at 0.05 (NS) 
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£11 = Cv(/,t-1)+ Cv(l,t+l)+ qlt

where, Cv(l,r-IJ, Cv(l.r+IJ are the additive competition effects of the clones to which the previous and 
the next tree on the same row belong, 

qlt = Error term (Random effect explained neither by environmental quality in the vicinity 
of the tree, nor by competition from the neighboring trees). 

For a tree (!, t) surrounded by trees of two distinct clones k and k', this model can be written: 

811 = C1 xO+ ... +ckxl+ ... +ck,xl+ ... +cK xO+qlt
For a tree (!, t) whose two neighbors belong to the same clone k, the model becomes: 

£11 = C1 xO+ ... +ckx2+ ... +cK xO+qlt

The K parameters C1, ••• , CK can then be estimated as the coefficients of the multiple linear 

regression of & on K variables, each indicating the number of times where one clone occurs in the 
k=K 

neighborhood of a tree. To ensure a unique solution, the constraint L Ck = 0 is added to the
k=l 

model. The significant nature of the difference between each Ck and O is tested by a t-test on the 
regression coefficients. 

The main idea underlying the computation of the Ck coefficients is to check wether the E
values for all trees vary independently of their neighbors variety, or if some varieties are 

systematically in the neighborhood of trees whose E are high or low. 

Ck is the competition effect of variety k, or partner effect as defined for example by Gallais 
(1975). This means that the predicted residual value of a tree of any variety surrounded by two 
trees of varieties k and k' is Ck + Ck '. If variety k is aggressive (unfavourable to its neighbors), 
then Ck is negative. On the other hand, if variety k is stimulating (favourable), Ck is positive. 

Where there were empty positions in the study trial (following the death of certain 
individuals), it was possible with this method to estimate the "competition effect" of the empty 
plots on the performance of neighbors, by considering them as a variety. However, care had to 
be taken to ensure that the empty plots were randomly distributed within the plot. For example, 
if death was due to fertility factors corresponding to certain zones in the trial, the competition 
effect of the empty plots would be biased. 

Once competition effects of all clones were estimated, architecture or vigor traits that 
most explain them were sought. For this purpose, a multiple linear regression using the clonal 
mean of each trait to explain the competition effect C was run. The "Stepwise" method was used 
and variables were allowed for entry into the model below the 0.15 significance level. 
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Analyses were performed using the SAS Software (SAS, 1989). 

Results: 
Taking account of micro-heterogeneity in the trial : 

The regression of variables Y 13, Y 46 and Y 16 on the Papadakis covariable indicated that 
micro heterogeneity within the trial had a highly significant effect (P<0.001). Indeed, the 
variances explained by the Papadakis covariable (R2) were equal to 34%, 16% and 30% of total 
variance for Y13, Y46 and Y16 respectively. 

Detection of competition effects 

During the early production period (Y13), the competition effect only explained 4% of & 

total variance (Table 1). Only clone 202 revealed a competition effect that significantly differed 
from O at 5% level. 

Competition effects were greater in the second (adult) production period (Y46) - They 
explained 10% of & variance. Two clones were significantly aggressive: 696 and 701 at O. 05 and 
0.01 level respectively. On the other hand, two clones were significantly stimulating: 461 and 688 
at 0.05 and 0.001 level respectively. The empty plots significantly stimulated the production of 
their neighbors, which was not the case in the early production period. 

For the production period as a whole (Y16), competition effects explained 8% of & 

variance. The results were comparable to the adult period for which competition effects were 
greatest (R2=10% as opposed to 4% for the early period). 

Relations between competition effects and the other variables 

The competition effect of the clones du ring the early period was primarily explained by the 
stem diameter, a vigor variable, with a partial R2 of 34% (Table 2). The less vigorous a clone, the 
more it stimulated its neighbors. 

The competition e:ffect of the clones during the adult period (42%) was primarily explained 
by the length of the orthotropic intemodes (Table 2) which is linked to tree architecture. The total 
number of intemodes, which explained 20% of the adult competition effect, was one of the vigor 
variables. The two production variables, Y 13 and Y 46, only provided a miner percentage of 
explanation, which is an important result as it may let breeders select high yielding clones not 
necessarily aggressive for their neighbors. 

Regressions for the whole period of production were comparable with those of the adult 
period. 

Influence of competition effects on clonai selection quality 

A competition covariable was defined for each tree as the mean partner effect of the clones 
represented by its neighboring trees. Over the adult production period, during which competition 
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effects were the greatest, correction of the clonai mean yield in line with this competition 
covariable did not lead to any significant changes in clones ranking. 

lt was nevertheless possible to theoretically predict what the best clones in the trial would 
produce in a plantation. Indeed, they should undergo their own aggressiveness or benefit from 
their own stimulation. Based on the compensation effect usually observed for numerous plants 
(Gallais, 1975), aggressive clones are themselves more susceptible to competition than stimulating 
clones. For instance, out of the highest yielding clones in the trial, it is likely that clones 696 and 
701, which were significantly aggressive (Table 1), would obtain lower genetic gains in a 
plantation than expected, without taking competition effects into account. On the other hand, 
clones 685 and 686, which were good yielders without competition effects, and clone 461, which 
was a high yielder and significantly stimulating, would probably perform as expected in a 
plantation. 

Discussion 

Most methods applied to perennial crops for studying competition phenomena are based 
on the a priori choice of a variable assumed to be correlated to competition (Correll and 
Anderson, 1983; Magnussen, 1989). However, the original method that we propose makes it 
possible firstly to quantify competition, then to determine which variables are correlated to it. 
Given the rectangular planting design, with virtually twice the distance between rows as between 
the trees (3m as opposed to 1.7m), only the two neighboring trees in the same row were taken 
into account. 

In the case ofthis coffee clonai trial, competition phenomena seemed low (4%) in the early 
stage of the trial. Over the same period, the effect of micro heterogeneity in the trial, revealed by 
the Papadakis analysis, was substantial (34%). The situation was different during the adult period 
of the trial. The effect of micro-heterogeneity in the trial decreased by more than half: the 
percentage of explanation fell from 34% to 16%. On the other hand, the percentage of variation 
explained by competition more than doubled from 4% to 10%. 

For a perennial plant such as coffee, the rise in competition effects between trees to the 
detriment of the effects of micro-heterogeneity in the soil depending on the age of the trial was 
an expected but rarely quantified results. Nouy et al (1990) clearly showed the increase in 
competition effects with age in oil palm, but did not cover the effect of the micro-environment 
without competition. lt can be deduced from Correl and Anderson's data (1983) that competition 
explained barely more than 2% of the residual variance of tree height in a Pi nus radiata clonai trial 
planted in a Fisher black design. In the same trial, soil heterogeneity taken into account by the 
Papadakis method, and linear trends within blocks, explained less than 13% of residual variance. 
According to our results, the effects of micro-heterogeneity within the trial and competition can 
be considered as strong for coffee. 

Competition effects were linked to stem diameter during the young period. That 
corresponded to generally acknowledged relation between vigor and competition, which leads in 
most cases to choosing covariables linked to vigor, in order to take competition into account 
(Correll and Anderson, 1983; Lotodé and Lachenaud, 1988; Magnussen, 1989). 
However, the competition effect of adult coffee clones was very largely dependent upon the length 
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of orthotropic intemodes. The least aggressive clones had short intemodes, which generally 
corresponded to a bushy and branched growth habit. Clones that were not particularly bushy or 
branched were aggressive for their neighbors. 

Adding other morphological traits at different ages would undoubtedly provide a more 
precise explanation of competition effects. In that respect, coffee tree architecture modelling 
studies (Cilas et al, 1998) should shed additional light on the subject. Even so, the study 
described here already shows that estimating competition effects Iinked to coffee trees on the basis 
oftheir vigor alone does not reflect the reality of interactions between trees in a plot. Moreover, 
such an approach may lead to vigorous clones, which guarantee good establishment, being 
pointlessly ruled out. Indeed, the decisive factor connected with competition in coffee is rather 
tree architecture, estimated from the length of the orthotropic internodes, than vigor. 

Even if clones ranking did not change after competition effects of neighboring trees were 
taken into account through an adequate covariable, genetic progress achieved after selection may 
be different from expected. Indeed, selected clones, used alone in plantations, might undergo their 
own aggressiveness (progress lower than expected) or benefit from their own stimulation 
(progress higher than expected). This type of result tallies with those established on perennial 
plants such as oil palm (Nouy et al, 1990) and cocoa (Glendinning and Vernon, 1965) or on forest 
trees (Correll and Anderson, 1983; Magnussen, 1989). It is very likely that genetic gains obtained 
through the identification of individual trees that perform well in hybrid progeny trials for clonai 
selection are also highly dependent upon the effects of competition from the immediate neighbors 
of the chosen trees. This aspect will be covered in future studies. 

Conclusions 
One of the airns of C. canephora varietal improvement is progress toward high-yielding 

trees that do not particularly compete with each other, by increasing their harvest index (Leroy 
et al, 1994). With the method described here, it is possible for the first time to identify and 
quantify competition effects in C. canephora. The length of the orthotropic internodes has been 
identified as the main factor that explains clonai competition effects. This variable might therefore 
be included in the selection index when choosing clonai varieties or clone hybrids. 
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Transformation of an extreme dissymetrical distribution of quantitative traits 
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Abstract: 
Sorne observed continuous quantitative traits such as individual coffee tree yield are not always 
normally distributed. No obvious multiplicative effect explains the departure from normality, 
taking logarithms or using square root transformation are pointless for a better approximation of 
a normal distribution. It is proposed that an underlying normal distribution, called Equivalent 
Normal Distribution, may help in interpreting the observed distribution. The mean and standard 
error of this distribution are estimated through the confrontation between the observed 
standardised selection differential and the corresponding theoretical (assuming normality) 
selection intensity at each selection level likely to be applied ( as many selection levels as 
individuals composing the observed distribution). The new distribution is postulated to represent 
the distribution of the yield potential as opposed to the observed realised yield. Indeed, by 
definition, yield potential is only observed in 'adapted' (non-limiting) environment. In a given trial, 
environment may not be adapted to ail assessed individuals, but may be limiting for lower yielding 
individuals. This method allows accurate comparisons between observed distributions of 
apparently very different shapes and may be of practical interest when forecasting genetic gains 
or estimating realised heritabilities. 

Keywords : normal distribution, yield potential. 

Introduction : 

Three types of quantitative traits are classically distinguished : continuous traits (height, 
weight ... ), discrete traits (number ofpetals on a flower, number ofnodes bearing fruits ... ) and 
discrete traits which are either present or absent ( affected by a disease or not, litter size greater 
or not than one ... ) according to an underlying and non observable liability toward the trait. In the 
last situation, individuals expressing the trait are assumed to have a liability value greater than a 
given threshold : such traits are called threshold traits. Most continuous and discrete traits with 
a su:fficient number of possible values (i.e. several tens) have a distribution close to normality. A 
log-transformation has sometimes to be applied for a better approximation to normality, specially 
when multiplicative effects occur. Referring to a normal distribution is important in many fields 
including plant breeding in order to use its well-known properties. Thus, considering an 
underlying liability assumed to be normally distributed for the expression of threshold traits has 
been widely explored and allowed accurate expressions of genetic parameters such as heritability 
(Dempster and Lemer, 1950; Falconer, 1989; McGuire, 1989). 
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In certain situations, the distribution of a continuous trait neither fits normality nor is relevant 
to multiplicative effects. This is for instance the case of the individual cumulated yield of the 
coffee tree Coffea canephora. Considering a quantitative trait such as yield, one would however 
expect it to be normally distributed. The question rises whether an underlying normal distribution 
could help interpret the observed distribution. In the present work, we propose a method to 
search after an underlying normal distribution, which we will postulate to represent the yield 
potential, in order to explain the observed distribution of the measured yield. 

Theory : 

Let us consider a given distribution of size n whose mean is µ and standard error is Œ.. Let each 
individual be identified by its rank k according to its yield Yk. The yields of the best and worst 
individual are Y1 and Y,, respectively. 
Let Tk be the selection rate corresponding to the selection of the best k individuals of the 
distribution : Tk = k / n. 
Let Sk be the observed mean of the selected individuals corresponding to Tk : 

(1) 

Let ik be the selection intensity corresponding to Tk assuming a normal distribution. The value of 
ikcan be read from tables (Falconer, 1989). 
Let ,,dik be the standardised observed selection differential. Referring to the definition of the 
selection intensity, and assuming a normal distribution of Y, ,,dik is equivalent to ik. Thus, if the 
initial distribution does fit normality, then for each k, h equals the calculated ndik, that is : 

(2) 

When the initial distribution does not fit normality, the question is whether µeq and O"eq exist such 
as: 

(3) 

or 

(4) 

Thus, the slope and intercept of the regression of ik on Sk give Cleq and JJeq, respectively. eqik is 
defined as the equivalent selection intensity. 
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We define the normal distribution whose mean is µeq and standard error Œeq as the equivalent 
normal distribution referring to the initial distribution. Of course, µeq and Œeq are cl oser to µ and 
Œ, respectively, when the initial distribution better fits normality. 

In case of yield distribution, we further postulate that the Equivalent Normal Distribution may 
represent the distribution of the 'yield potential', as defined by Evans and Fischer (1999) : yield 
potential is the yield of a cultivar when grown in environments to which it is adapted with 
nutrients and water non-lirniting and with biotic and abiotic stresses effectively controlled. If the 
environment of the trial is less favourable than the latter, observed yield (initial distribution) 
corresponds to the 'realized yield' (Bingham, 1967). 

Application : 

Material and methods : 

Iwo hybrid trials of C. canephora coffee (trials 1 and 2) were studied. They were composed of 
17 and 12 progenies. The total sizes were 904 and 947, respectively. Two genetic groups, 
Guinean and Congolese, were identified within C. canephora and exhibit a high level of hybrid 
vigour when inter-crossed (Leroy et al, 1993). Progenies from trial 1 could be considered as 
"back-crosses" of intergroup hybrids with a Congolese parent, whereas progenies from trial 2 
resulted of"Fl" intergroup crosses. Thus, progenies from trial 1 were expected to be genetically 
more heterogeneous and to produce less than progenies from trial 2. 

The planting density was 2222 (3 m x 1.5 m) and the statistical design was a complete single-tree 
plot randomisation. One control clone (Clone 461) was present in each trial. Yield was assessed 
through the weight of fresh berries per tree, cumulated over 4 years. 

In each trial, according to the above model, the following variables were evaluated for different 
level of rk: 

ik 

ndh 

nd'fk 

µeq and Œeq 

= the selection intensity corresponding to rk (from tables). 
= the standardised observed selection differential. 
= the selection level corresponding to ndh (from tables). 
= the equivalent mean and standard error estimated from the regression of Sk on 
h. 
= the equivalent standardised observed selection differential. 
= the selection level corresponding to eqh (from tables). 

The assumption made on the Equivalent Normal Distribution representing the yield potential, 
underlying the observed yield, can be expressed as follows : 
1 °) individuals whose yield potential is greater than a given threshold exhibit an observed yield 
corresponding to their yield potential 
2°) other individuals, whose yield potential is under the given threshold, uniforrnly exhibit a quasi
null observed yield. 

As a kind ofverification of the pertinence of this assumption, the Equivalent Normal variates (Yeq) 



~ 
:ë 
Ill 
.0 e 
C. ... 
0 

.?:

.; 
C .. 
C 

0 

., ,,, ,, 
-----..... ........ 

-::. -- --

50 100 

', 
' ' ' ' .... ~ .... 

150 200 

ANNEXE C - Figure 1 

.. .... 
250 300 350 

4 years cumulated yield (Hg fresh berries per tree) 

400 450 

---Observed distribution - - -Theoretical nonnal distribution • • • Equivalent normal distributio 

~ 
:ë 
Ill 
.0 
0 
Q. 
ë 
.?:·;; 
C .. 
C 

0 

, 
I I 

I I 

,'/ 
/ I 

, I 
I / , 

, I 
, I ., , 

50 100 150 200 250 300 350 400 450 
4 years cumulated harvest (Hg fresh berries per tree) 

1---0bserved distribution- - -Theoretical nonnal distribution- Equivalent nonnal distributio 1 

500 

500 



Table 1 - Observed, equivalent and simulated statistics of yield in each trial. 

Observed1 Equivalent1 Simulation 1 

Trial Mean Standard error Mean Standard error Mean Standard error 

1 85 88 55 127 83 92 

2 147 79 142 87 143 83 

1 
: Yield is expressed in Kg of fresh berries cumulated over 4 years. 



Table 2 - Comparison of the selection level assuming normality and the equivalent level 
of selection to different selection levels actually applied in each trial 

Trial 1 2 
Selection level (%) Tk 1 5 10 20 1 5 10 

Selection level (%) assuming nonnality ndTk <0,01 1,1 4,3 14 0,43 3,4 7,5 

Equivalent selection level (%) eqTk 0,5 4,6 10,5 22 0,83 4,8 9,8 

20 
17,5 

20 
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were computed from the estimated mean J-leq and standard error <:Yeq for 1 OOO individuals. A new
variable Y' was then defined as

Y' = Yeq if Yeq � 0
Y' = O if Yeq < 0.

If the Equivalent Normal Distribution does give an idea of the yield potential, the distribution of
the estimated Y' should approach the observed Y distribution.

Results : 
' 

Statistics and distributions (Table 1 and Figure 1) :

The distribution of yield did not fit normality in any trial, even if distribution of trial 2 seemed 
closer to normality (Figure I). Standard errors were comparable for both trials. Overall mean of
trial I was lower than that of trial 2 (Table 1). Nevertheless, the control clone cumulated yield
was 23,6 and 20,0 kilogrammes of fresh berries per tree in trial 1 and 2, respectively. Thus, the
difference in mean production between trials was due to the genetic origin of hybrids (as expected
from the genetic origin of progenies within each trial) rather than to environmental conditions.

For each trial, the regression of Sk on ik was highly significant. Equivalent means of trial 1 was
much lower than the observed one, while equivalent standard deviation increased. In trial 2,
differences between these two parameters from new and observed data were not so important 
(Table 1 ). This was expected from the greatest deviation from normality of the distribution of
yield in trial 1 as compared to trial 2. Whereas the distribution of trial I was expected to have a
greater variance than that of trial 2, due to the genetic origin of both trials progenies, the
observed standard errors of trials I and 2 were not so significantly different : 88 versus 79,
respectively. Interestingly, standard errors of the new variates seemed to better illustrate the
genetic difference between progenies of trials I and 2 : 127 versus 87, respectively (Table 1).
Differences between means were also amplified by the transformation.

The observed and new distributions are represented on a same graph in Figure 1. In trial 1, the
theoretical normal distribution corresponding to the observed means and standard error poorly
fitted the observed distribution. Conversely, the Equivalent Normal Distribution fitted the
observed distribution quite accurately on its right part. As yield became close to 0, the fit was less
good. Every thing happened as if individuals, on the basis of the new distribution on the negative
part of the X axis, were stacked up between O and 50 in the observed distribution. The simulation
made from the mean and standard error led to values very closed to the observed mean and
standard error (Table I). It thus reinforced the idea that the Equivalent Normal Distribution may
represent the yield potential. 
In the case of trial 2 (Figure I), conclusions were quite similar even if less demonstrative as the
observed distribution better fit normality.

Level of selection applied (Table 2)

In trial 1, the selection levels assuming normality were highly underestimated compared to the
actually applied selection levels. For instance, when the best 1 % trees were selected, the selection
level assuming normality was less than 0.01 %. The relative difference between 'tk and nd'tk 
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decreased with higher selection levels but remained significant. On the contrary, the equivalent 
selection levels were comparable to those effectively applied. Only a slight difference still 
remained at a selection level of 1 % (0.5 % instead of 1 %). 
In trial 2, as previously observed, conclusions were comparable even if the ndik' s were less biased 
as the initial distribution better fit normality. 

The regression of Sk on ik (Figure 2) illustrates the conclusions just drawn. Even if a slight 
deviation remained for the highest selection intensities, the new selection intensity clearly better 
fitted the observed values. 
Discussion and conclusions : 

The Equivalent Normal Distribution as defined in the present work appears to be a simple and 
relevant way to find out an normal distribution underlying an observed non- normal distribution. 
In the case of coffee yield distribution, this new distribution is assumed to represent the 
distribution of the yield potential. This means that the environment is adapted (non-lirniting) for 
a certain part of the observed individuals and not for the other part. Only the observed yield of 
the former reflects their yield potential. The yield potential of the latter would be observed in a 
more favourable environment. Of course, such a situation occurs in the same trial when a great 
variation in yield potential exists among assessed individuals. It varies so much that the 'adaçnrl' 
environment in the sense of Evans and Fisher (1999) is not the same for all individuals. In plant 
breeding, this may specially occur in the first steps of selection or when dealing with segregating 
material such as F2 or back-crosses (such as trial 2 in the present application). 
The method leading to the estimation of the equivalent mean and standard error gives a higher 
weight to individuals on the right part of the observed distribution. Tho se individuals are indeed 
supposed to actually better reflect the underlying normal distribution than individuals on the left 
part of the observed distribution. 
The distribution of transformed data may allow to compare more accurately distributions whose 
shapes are very different at first sight (figure 1). Basically, the proposed method leading to the 
estimation of the "equivalent statistics" is related to the estimation of genetic gains through a 
pragmatic approach of the applied selection intensity. The actual selection differential applied 
should indeed be considered from the new mean and standard error. Furthermore, realised 
heritability (Hill, 1972) should also be estimated using those new statistics. Such an approach will 
be exemplified in further works on coffee breeding. 
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Figures : 

Figure 1 - Distribution of observed yield data compared to the theoretical and equivalent normal 
distribution. Above Trial 1 ; Below Trial 2. 

Figure 2 - Regression of the observed mean of selected individuals on the selection intensity from 
the theoretical normal or equivalent normal distribution. Above Trial 1 ; Below Trial 2. 
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Abstract 

A factorial crossing scheme of Coffea canephora (two parents from the 
Congolese group crossed to 14 parents of the Guinean group) was used 
to evaluate genetic parameters of several biochemical compounds, bean 
weight and crop outturn (ration of dry bean weight to fresh berry 
weight). For most characters studied, additive genetic effects were pre
ponderant. Narrow-sense heritability was high for caffeine content 
(h�, = 0.80), fat matter content (h�, = 0.74), bean weight (h�, = 0.73) 
and crop outturn (h�, = I). It was intermediate for trigonelline 
(h�, = 0.38) and chlorogenic acid (h�, = 0.36) content. Only sucrose 
content had a low narrow-sense heritability (h�, = 0.11 ). There were 
few genetic and environmental correlations. Consequences for breeding, 
in relation to coffee drinking quality, are discussed. 

Key words: Coffea canephora - biochemical compounds -
caffeine - chlorogenic acid - fat - sucrose -trigonelline 

Coffea canephora and Coffea arabica are the two major coffee 
species grown around the world. Robusta coffee, the com
mercial name of the coffee produced by C. canephora, is stron
ger, less aromatic and contains more caffeine than Arabica 
coffee. These differences in quality induce price differences that 
disadvantage Robusta-exporting countries. Nevertheless, few 
attempts have been made to improve Robusta quality. Whereas 
optimal post-harvest techniques are well identified (see, for 
example, Clifford and Wilson 1985), breeding for drinking qual
ity within C. canephora was only recently attempted (Moschetto 
et al. 1996). 

Drinking quality, often referred to as 'cup quality' is cor
related with biochemical compounds such as sucrose, chlo
rogenic acid, caffeine, trigonelline and fat (Guyot et al. 1995). 
Sucrose and chlorogenic acids are direct precursors of aromatic 
compounds in the Maillard reaction (Tress! 1989, Guyot et al. 
1997). Thermal degradation of chlorogenic acids and tri
gonelline leads to a decrease of quality (Viani and Hermann 
1976, Leloup et al. 1995). Chlorogenic acids also influence 
astringency (Naish et al. 1993) and caffeine is partly related to 
bitterness (Voilley et al. 1978). Fat indirectly contributes to 
cup quality by 'catching' aromatic compounds arising during 
roasting. 

Some of these biochemical compounds have been used to 
assess genetic diversity of the genus Coffea L. (Anthony et 
al. 1993). However, genetic parameters, such as heritability or 

genetic correlations, have not been studied in detail for these 
compounds within C. canephora. Charrier and Berthaud (1975) 
suggested an additive transmission of caffeine content. Le Pier
res (1988) confirmed that both narrow and broad sense heri
tability were high for this character (respectively, h�, = 0.33 
and ht, = 0. 76). Both general and specific combining ability 
(GCA and SCA) were highly significant in this study, whereas 
only GCA was significant for other studies (Ravohitrarivo 1980, 
Bouharmont et al. 1986). Inheritance of bean size is known to 
be additive (Bouharmont et al. 1986), or intermediate (Leroy et 
al. 1994). 

In this study, we analyse a factorial crossing scheme (2 x 14) 
to assess genetic parameters for caffeine, sucrose, chlorogenic 
acids, trigonelline and fat content in addition to bean weight, 
outturn and yield. 

Planting material and field observations: In Cote d'Ivore, breeding of C. 
canephora is carried out by applying reciprocal recurrent selection (RSS) 
using Guinean and Congolese groups as base populations. Intergroup 
hybrids have proved to be vigorous and high-yielding (Leroy et al. 
1993). The 2 x 14 factorial crossing scheme was composed of two Con
golese testers crossed with 14 randomly-chosen Guinean genotypes. 
The resulting 28 full-sib families were represented by five trees each. 
Field statistical design consisted of fully randomized single-tree plots. 
Planting density was 2222 trees per hectare. Trees were 4 years old in 
1994 when fruit samples were taken. From each tree 1.5 kg of fresh. 
berries were sampled. 

Annual and cumulative yields per tree between 1992 and 1996 were 
observed. Bean weight of the coffee produced by each tree was estimated 
by measuring the weight of 100 beans at 12% humidity for the 1994 
harvest. Crop outtum was estimated through the ratio of dry bean 
weight to fresh berry weight for each tree. 

Analytical methods: Every chemical all·aJysis was achieved by near 
infrared spectrometry by reflectance on· green coffee after grinding 
(ground to <0.5 mm) for each tree separately. An NIR spectrometer 
system from Perstorp (model 6500) driven by NIRS 2 (4.0) software 
(lntrasoft International). Caffeine, sucrose, chlorogenic acids, tri
gonelline and fat content were evaluated through calibrations specific 
to each compound. 

Estimation of genetic parameters: Data were analysed according to 
the model for mixed effects (Dagnelie 1970) applying fixed Congolese 
parent effect (two parents) and random Guinean parent effect (14 ran
domly-chosen parents in the homogenous Guinean group). Variance 
components were calculated from mean square values after a two-factor 
analysis of variance (Searle 1971 ), in order to estimate additive and 
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Table 1: Results of the two-way analysis of variance and narrow-sense heritability for the characters studied 

Mean squares for each source of variation 
Congolese Guinean Overall mean 
parent parent Interaction Error (mini-maxi, Residual h2 

Character (1 dl) (13 dl) (I 3 dl) (I 12 dl) % dry malter) CV(¾) (narrow sense) 

Sucrose 5.92** 0.539ns 0.460ns 0.399 2.38 (0.8-4.18) 26 0.11 
Fat 6. 13** 1.72** 0.653ns 0.448 12.05 (9.96-14. I 8) 5.6 0.74 
Trigonelline O. 105** 5.63 · 10- 3

• 7. 18 · 10-•ns 2.31 · 10-J 0.75 (0.61--0.89) 6.4 0.38 
Caffeine 0.032Ins 0.145** 0.0342ns 0.0443 2.33 ( 1.79-2.89) 9.0 0.80 
Chlorogenic acid 8.53** 0.638** 0.399ns 0.233 I 1.61 (l0.38-12.97) 4.2 0.36 
Bean Weight 76.6** 22.0** 9.03ns 5.65 13.09 (4.98-20.14) 15 0.73 
Outturn l.29ns 30.0** 8.91ns 5.56 20.72 (12.80-28.2) II I 

*, ** Significant at P = 0.05 and P = 0.01, respectively; ns = not significant. 

'· 

dominance variances through the best linear prediction method (BLP). 
Narrow-sense heritability (h~,) linked to the random effect of the Gui
nean parent was calculated through the ratio of additive to phenotypic 
variance. The normal distribution ofraw data, as well as residuals, was 
checked for each variable using Shapiro and .Wilk's W adapted test 
(Royston 1982). 

For most characters, parental effects (either Congolese or 
Guinean) were highly significant. Interaction was never sig
nificant. Residual coefficients of variation were acceptable, 
except for sucrose content which reached 26%. 

Phenotypic, genetic and environmental correlations were estimated 
between ail characters. 

Narrow-sense heritability was low only for sucrose content 
(h~, = 0.11). It was intermediate for trigonelline and chlo
rogenic acid content (h~, = 0.38 and 0.36, respectively). Heri
tability was high or very high for fat content (h~ = 0.74), 
caffeine content (h~, = 0.80), bean weight (h~, = O. 74) and out
turn (h~, = 1.00). 

Data were analysed using OPEP software (Baradat and Labbé I 995). 

Results of the two-way analysis of variance and narrow-sense 
heritabilities are presented in Table 1. 

The mean and range of values for each compound are in 
agreement with previous work (Guyot et al. 1995), except for 
fat content which is higher than usually observed. This may be 
due to the Guinean parents whose fat content is rather high 
(Montagnan, unpublished data). Each distribution, either for 
raw data or for residua!s, fits the normal distribution at the 1 % 
confidence level. 

Phenotypic correlations were qui te high and negative between 
fat and sucrose content, high and positive between crop outturn 
and bean weight, and bean weight and sucrose content (Table 
2). Only fat and sucrose content were also genetically and 
environmentally negatively correlated . Crop outturn and bean 
weight were only genetically correlated, whereas bean weight 
and sucrose were only environmentally correlated. 

Chlorogenic acid and caffeine content were genetically posi-

Table 2: Environmental (E), genetic (G) and phenotypic (P) correlations between the characters studied 

Chlorogenic Bean Crop 
Sucrose Fat Trigonelline Caffeine Acid Weight Outturn 

Fat E -0.65*** 
G -0.89*** 
p -0.62*** 

Trigonelline E 0.18ns 0.16ns 
G 0.20ns -0.39ns 
p 0.20ns -0.13ns 

Caffeine E -0.17ns 0.17ns 0.09ns 
G -0.30ns -0.50ns 0.23ns 
p 0.OOns -0.12ns 0.04ns 

Chlorogenic acid E 0.08ns 0.I0ns 0.06ns 0.14ns 
G 0.35ns 0.03ns -0.18ns 0.54* 
p -0.12ns 0.16ns -0.34*** 0.16* 

Bean weight E 0.64*** -0.40*** -0.12ns 0.19ns 0.04ns 
G -0.28ns -0.llns 0.13ns -0.44ns -0.04ns 
p 0.32*** -0.22* 0.23* -0.Ilns -0.14ns 

Crop outturn E -0.37*** -0.46*** -0.84*** 0.15ns 0.OOns 0.21* 
G -0.38ns 0.48ns -0.16ns -0.3Ins 0.48ns O. 71 ••• 
p 0.1 lns -0.!0ns -0.08ns -0.05ns 0.08ns 0.40*** 

1994 Annual harvest E 0.12ns -0.59*** 0.06ns 0.09ns 0.15ns -0.60*** -0.41*** 
G -0.28ns -0.16ns -0.39ns 0.36ns -0.22ns -0.2Ins 0.09ns 
p 0.07ns -0.06ns 0.06ns 0.06ns 0.16ns 0.02ns -0.18* 

Cumulative harvest E 0.19ns -0.74*** -0.19ns 0.0lns 0.09ns -0.50*** -0.42*** 
G -0.28ns -0.15ns -0.02ns 0.0lns -0.08ns 0.48ns 0.50ns 
p 0.08ns -0.07ns 0.06ns 0.08ns 0.09ns 0.06ns -0.19* 

•, ••, *** Significant at P = 0.05, P = 0.01 and P = 0.001, respectively; ns = not significant. 
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tively correlated but no phenotypic correlation was found. Con
versely, several characters were only environmentally 
correlated, without phenotypic or genetic correlations. This was 
the case for: fat with bean weight, crop outturn, annual and 
cumulative yield; crop outturn with trigonelline, annual and 
cumulative yield; and bean weight with annual and cumulative 
yield . No character was found to be genetically correlated with 
cumulative yield. 

In agreement with previous work (Charrier and Berthaud 
1975, Ravohitrarivo 1980, Bouharmont et al. 1986), narrow
sense heritability of caffeine content was found to be very high 
(h~, = 0.80). lt was even higher than the only other available 
estimation of 0.33 from Le Perires (1988). lt is possible that 
analytical methods to assess caffeine content have improved, 
thus, residual variancesf:ould be lowered. The genetic origin of 
parents was also slightly different from ours and there were no 
Guinean parents. Our results indicate that breeding for low, or 
high, caffeine content should be very efficient. The narrow-sense 
heritability of bean weight was very high (h~, = O. 73), also con
firming previous work (Bouharmont et al. 1986, Leroy et al. 
1994). This is in accordance with the important bean weight 
improvement observed between wild and cultivated varieties of 
C. canephora (Leroy et al. 1993). 

Narrow-sense heritability was also high for fat matter 
(h~, = 0.73). Thus, breeding for high fat content should be very 
efficient, which is of great importance when related to cup 
quality and aroma. 

Trigonelline and chlorogenic acid content narrow-sense heri
tability were intermediate (h~, = 0.38 and 0.36, respectively). 
Breeding to modify trigonelline and chlorogenic acid content 
should therefore be moderately efficient. 

Sucrose narrow-sense heritability was low (h~, = 0.11 ). This 
may be due to the environmental effect which is known to be 
important for sucrose content, especially in relation to drying 
(Guyot et al. 1995). This is also suggested by the high residual 
coefficient of variation for this character. 

Thus, since sucrose content is influenced more by environ
ment than by genetics, breeding to modify its content should 
not be efficient. 

Environmental correlations have no influence on breeding as 
they do not depend on genetical links but they should be taken 
into account for the precision of the evaluation of the characters 
involved. The major part of the biosynthesis of fat and tri
gonelline is achieved white the bean is not yet mature (yellow 
cherry) (Guyot et al. 1988). This may explain the relative decrease 
of their content as bean weight and crop outturn increase, as has 
been observed in C. arabica for fat content (Guyot et al. 1996). 
Environmental correlations between crop outturn or bean weight 
and annual or cumulated yield are quite usual and are connected 
with the repartition of resources inside the plant. 

Genetie correlations directly influence breeding strategy since 
they imply genetic links between characters. When no antag
onism is found between genetically correlated characters, their 
influence on breeding is neutral or positive. This is the case for 
crop outturn and bean weight, which are genetically and posi
tively correlated, as both are bred to be increased. The situation 
is quite similar for caffeine and chlorogenic acid. They are gen
etically positively correlated and both should be lowered to 
improve cup quality (Guyot et al. 1995). Conversely, fat and 
sucrose contents are genetically negatively correlated, but both 
should be increased to improve cup quality (Guyot et al. 1995). 
The environmental correlation is also high and negative. This 
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suggests that their metabolisms are in some way directly linked. 
An increase of fat leads to a decrease of sucrose. Use of selection 
indices may then be necessary to optimize genetic gains in this case. 

Of great importance is the fact that no character was gen
etically linked to yield, thus, yield and quality can be improved 
together. 
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Abstract - A multi-site clona) trial comprising 16 clones and 9 locations in the Ivory Coast was used to study clone
location interactions for Coffea canephora yield. In addition to a two-way analysis of variance (ANOVA), ecovalences 
and Jinear regression of clones at selected sites and the Nassar and Hühn test were used. Certain interactions were detect
ed, even though several clones proved to be stable. The methods used displayed complementarity. ln particular, interac
tions with or without ranlc modification were identified. A rnultivariate analysis was used to describe interaction struc
turing and to group locations according to clonai response. The consequences for plant breeding are discussed. 

Genotype x environment interaction/ Coffea canephora I clonai selection / Ivory Coast 

Interaction génotype-lieu pour le rendement de Coffea canephora en Côte d'Ivoire. Un essai multilocal comprenant 
16 clones et 9 lieux en Côte d'Ivoire a permis d'étudier l'interaction clone-lieu pour le rendement de Coffea canephora. 
En plus del' ANOVA à 2 facteurs, les écovalences, la régression linéaire des clones sur les lieux et le test de Nassar et 
Hühn ont été calculés. Une interaction a été détectée, bien que plusieurs clones se soient révélés stables. Les méthodes 
utilisées ont démontré leur complémentarité. En particulier des interactions avec ou sans modification du rang ont été 
mises en évidence. Une analyse multivariée a été réalisée pour décrire la structuration de l'interaction et pour regrouper 
les lieux en fonction de la réponse des clones. Les conséquences pour l'amélioration sont discutées. 
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1. Introduction 

Since the early 1980s, Coffea canephora breed
ing in the Ivory Coast bas been based on a recipro
cal recurrent selection programme [13). On-station 
research bas shown the possibility of obtaining 
major genetic gains through clonai or hybrid selec
tion [14). However, an assessment of genotype
location interactions for C. canephora in the Ivory 
Coast is required before considering the extension 
of new varieties. lndeed, the pedoclimatic charac
teristics of the Ivorian coffee growing zone are not 
uniform [3, 18], especially as regards rainfall and 
the degree of soi! saturation. The latter factor bas 
already been taken into account in adapting the fer
tilizer formulas applied to coffee [24). 

ln the tropical tree crops studied on this subject, 
interactions between genotype and location have 
been found, though some stable varieties have been 
identified in ail cases. This is the case for oil palm 
(Eleais guineensis) [4], cocoa (Theobroma cacao) 
[20] and C. arabica coffee trees [ I, 2, 17, 25). In 
most cases, the regression method described by 
Heberhart and Russel [10] was used. Only Montes 
et al. [ 1 7] and Agwanda et al. [2] also used the 
ecovalences described by Wricke [26]. 

No specific studies of genotype-location interac
tions are available for C. canephora. Multi-site 
clonai trials situated in different locations in the 

Cameroon have been analysed in parallel, but with
out any overall study to quantify the interaction 
[7]. However, some preliminary work [8, 9, 23] 
has shown that interactions between varieties and 
sites may be found in the Ivory Coast. 

At the end of the 1980s, a 16-done confirmation 
trial was set up at 9 representative sites in the 
Ivorian coffee growing zone as the final step 
before extension. The design made it possible to 
study the overall interaction between clones and 
sites and to test the stability of each clone by dif
ferent methods. An attempt was made to group 
sites according to clonai response. 

2. Materials and methods 

2.1. Description of the trial 

The study sites (Tab. l) were at stations belong
ing to the Centre National de Recherche 
Agronomique de Côte d'Ivoire (CNRA) and obser
vation points belonging to the Agence Nationale 
pour l 'Appui au Développement Rural de Côte 
d'Ivoire (ANADER). 

The plant material consisted of clones selected 
at research stations from controlled crosses, or 
taken from smallholding surveys (Tab. 11). Their 
genetic origin was specified according to the 
known genetic diversity of C. canephora, which is 

Table I. Main characteristics of the C. canephora multisite trial locations. 

Location Region Soil characteristics Degree of Geology Previous Mean rainfall 
saturation caver (mm/ yr) 

Abengourou + East Red, clay, fine grave) Saturated Schists Fallow 1300-1400 
Bingerville + Middle-South Beige, sand, draining Unsaturated Tertiary sands Fallow 1900-2000 
Divo+ Middle Red, clay, fine grave) Saturated Granite Fallow 1300-1400 
Guessabo ++ Middle-West Red, clay, fine grave) Saturated Granite Forest 1500-1600 
Maféré++ South-East Beige, sand, draining Unsaturated Tertiary sands Forest 1800-1900 
San Pedro+ South-West Red, fine gravels Unsaturated Granite Fallow 1450-1550 
Soubre++ Middle-West Red, some fine grave) Saturated Granite Forest 1550-1650 
Thyonle++ West Red, some fine grave) Saturated Granite Forest 1700-1800 
Zagne+ West Beige, sand, draining Unsaturated Granite Fallow 1600-1700 

+: CNRA Stations 
++-: ANADER Observation Sites 
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Table II. Genetie origin of the C. canephora multisite trial clones. 

Clones 

503 
512,513 
526,529 
539 
586,587,588,594 
589 
609 

119, 126,305, 461 

Origin 

Clona! parents 
progenies 

AI Open pollination 
410x411 
410 X 464 
178 x A03 
181 x A03 
18) X 182 
A0I x 200 

Survey in plantations 

Genetie type (*) 

Congolese 
Guinean x Congolese 
Guinean x Congolese 

Congolese x Congolese 
lntergroup x Congolese 
lntergroup x Congolese 
Congolese x Congolese 

Intergroup 

(*) Intergroup = genotype whose origin is an intergroup cross between a Congolese and a Guinean parent. 

composed of two major genetic groups: Guinean 
and Congolese, the hybrid progenies of which dis
play group heterosis [6, 13, 16]. 

At each location, the trials were planted in a 
totally randomised single-tree plot design. The 
number of replicates (= trees) per clone was 8 
(Bingerville), 18 (Abengourou) and 30 (7 other 
locations). The planting density was 1,667 plants 
per hectare, i.e. a spacing of 3 m x 2 m. The culti
vation method was free growth on three stems . 
Minera! fertilization corresponded to the extended 
recommendations. 

Yield was estimated by cumulating the first four 
production years in each trial expressed in terms of 
kilogrammes of green coffee per hectare and per 
year. 

2.2. Analysis methods 

Statistically speaking, genotype-environment 
interaction is defined as the deviation from an 
additive model of performance for certain geno
type-environment combinations. A two-way (loca
tions and clones) ANOYA was therefore performed 
to study these interactions. The analysis revealed 
the effects of two main factors on variation in 
yield, along with the effect of interaction between 

clones and locations. As the design was unbal
anced, with variable numbers of replicates depend
ing on the sites, the ANOVA mode! used was the 
Henderson 3 type of the generalized linear model 
[21]. The clone means were fitted to the location 
effects as a function of the imbalance in the overall 
design. Clone stability or interactivity was studied 
by 4 different methods: 

• ecovalences [26) were used to estimate the rel
ative contribution of each clone to the sum of the 
squares of the interaction effect. A clone with a 
low ecovalence was considered not to be very 
interactive; 

• analysis joint regression of clone interaction on 
locations [5, 10); 

• the Nassar and Hühn non-parametric test [ 19]. 
Genotype-environment interactions not resulting in 
significant changes in genotype ranking at the dif
ferent locations were sometimes considered as 
"false interactions" [22). The Nassar and Hühn test 
took into account genotype rank at the different 
locations. lt is expressed by the following value Si 
corresponding to each of the K clones (i E [l,K]): 

1 

IMSJJ 

i 



AnnexeE 

104 C. Montagnon et al. 

where N = nurnber of locations 

r = rank of clone i in locationj. 
IJ 

The expectation and variance of Si are respec
tively: 

E (Si)= (K2 - 1) / 3K 

V (S;) = (K2 - l)[(K2 - 4)(N+3)+30))/45K2 

N(N-1). 

Let Zi and S be defined as: 

Zi = (Si - E(S))2 / V(S) 

and S =I:i Zi. 

Given the hypothesis that all the genotypes were 
uniforrnly stable, S follows a chi-square law with 
K degrees of freedom. If the chi-square test is sig
nificant at the chosen risk level, a chi-square test 
with one degree of freedom on the Zi values indi
cates which clones are significantly different from 
the others in terms of stability. lt should be noted 
that such rank stability was different from the 
absolute performance stability for a variety in sev
eral locations(= homeostasis); 

• a study of interactions for each clone-location 
pair: it was possible to establish a table with K 
rows and N columns, each box containing the 
value of the interaction between clone i in location 
j. The table was used to perform a multivariate 
analysis taking the clones (= rows) as individuals 
and the columns (= locations) as variables. 

Table III. Result of the two-way (location and clone) 
anal y sis of variance for yield in the C. canephora multi-
site trial. 

Variation source DF Mean square F Probability 

Location 8 126860 241 0.00 
Clone 15 22189 42 0.00 
Location* 
clone interaction 120 2153 4.1 0.00 
Residual 3338 526 

Residual CV 46% 

3. Results 

3.1. Study of clone-location interaction 
and clone stability 

The two-way ANOVA revealed a highly signifi
cant effect for the location and clone factors and 
for variation between the two (Tab. Ill). There thus 
existed an interaction between clones and loca
tions, even though the mean square for the interac
tion was relatively small compared to that for the 
locations and the clones. The general ranking of 
clones and locations bas been provided for infor
mation (Tab. IV). Clone ranking for each location 
is given in Table Y. 

The analyses of interaction by ecovalences, 
regression slopes and the Nassar and Hühn test are 
summarized in Table VI. 

Two clones showed clearly higher ecovalences 
than the others, i.e. clones 461 and 587. 

Clones 119 and 126 displayed regression slopes 
that were significantly greater than O. Their perfor
mance increased in line with the quality of general 
production conditions. Conversely, the regression 
slopes for clones 503 and 594 were significantly 
negative. They gave a hardier performance. 

The Nassar and Hühn test showed heterogeneity 
in the stability of clone ranks with respect to loca
tions (S = 45. 79 whereas the chi-square value for 
16 degrees of freedom at 1% was 32). Taken indi
vidually, the rank of the 5 following clones 
appeared to be significantly more stable than that 
of the others: 588, 119, 503, 526 and 589. 

The following observations can be made from 
this information and clone ranks per location 
(Tab. V): 

• Clones 461 and 587 strongly interacted with 
the environment with major rank changes. Clone 
461 came second at Abengourou,its best rank, and 
sixteenth and last at Maféré its worst rank. The 
best rank for clone 587 was third at San Pedro and 
the worst was sixteenth and last at Abengourou and 
Guessabo. This type of interaction was displayed 
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Table IV. Location and clone ranking after the analysis of variance for yield in the the C. canephora multisite trial. 

Location Yield• Mean groups ,.. Clone Yield* Mean groups •• 

Guessabo 2617 A 588 2321 A 
Soubré 2207 B 119 2130 B 
Maféré 1964 C 503 2042 B C 
San Pedro 1514 D 526 1917 C D 
Thyonle 1364 E 461 1834 D E 
Bingerville 1178 F 539 1691 E F 
Divo 1164 F 594 1632 F G 
Zagne 950 G 609 1627 F G 
Abengourou 890 G 126 1587 F G 

512 1575 F G 
529 1530 F GH 
305 1448 GH 
513 1386 H I 
587 1224 I J 
589 1223 I J 
586 1129 J 

• : Kilogrammes of green coffee per hectare and per year. 
•• : Means followed by the same letter are not significantly different at the 5% level according to Newman and 
Keuls' test. 

Table V. Clone ranlc for yield in each C. canephora multisite trial location. 

Clone Abengourou Bingerville Divo Guessabo Maféré San Pedro Soubré Thyonle Zagne 

119 3 3 3 2 2 4 2 3 9 
126 13 12 li 7 7 15 8 7 11 
305 9 16 10 9 14 lO 12 14 6 
461 2 13 4 3 16 8 9 2 3 
503 l l l 5 8 l 3 5 5 
512 6 Il 9 6 10 6 11 9 14 
513 12 9 15 Il 5 16 14 8 16 
526 lO 8 5 4 4 5 5 4 7 
529 11 6 13 8 6 14 10 11 15 
539 7 7 7 13 3 Il 6 12 2 
586 15 4 16 15 Il 12 16 15 12 
587 16 lO 12 16 9 3 15 13 8 
588 8 2 2 1 1 2 1 I 4 
589 14 15 14 12 15 13 13 16 13 
594 5 5 6 14 13 7 4 10 1 
609 4 14 8 lO 12 9 7 6 lO 

by the ecovalence study, but also by the high value more stable ranks than the others according to the 
of parameter Si in the Nassar and Hühn test; Nassar and Hühn test. On the other hand, clone 119 

seemed to be more dependent upon the environ-
• The four best clones in the study for overall ment for expressing its potential, whereas clone 

yield (588, 119, 503 and 526) had significantly 503 was hardier, as shown by the respective regres-

i 
1 
! 
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Table VI. Genotype-environment interaction parameters for yield in the C. canephora multisite trial. 

Clone Rank 
Yield 

588 l 
ll9 2 
503 3 
526 4 
461 5 
539 6 
594 7 
609 8 
126 9 
512 10 
529 11 
305 12 
513 13 
587 14 
589 15 
586 16 

ns: Not significant 
*: Significant at 5% level 
**: Significant at l % level 

Ecovalence (%) 

5.99 
8.44 
6.58 
2.65 

15.08 
5.04 
8.42 
2.38 
3.37 
2.37 
1.91 
2.65 
7.80 

16.79 
2.50 
8.04 

***· Expected value and variance of Si: 5.31 and 1.48 

Rank Regression coefficient Si Nassar (***) 
Ecovalence 

8 ns 2.22 (*) 
3 0.26 (*) 2.00 (**) 
7 -0.49 (*) 2.89 (*) 
Il ns 2.33 (*) 
2 ns 5.89 ns 
9 ns 4.50 ns 
4 -0.37 (*) 5.06 ns 
14 ns 3.67 ns 
10 0.30 (*) 3.50 ns 
15 ns 3.22 ns 
16 ns 3.94 ns 
11 ns 3.72 ns 
6 ns 4.61 ns 
l ns 5.06 ns 

13 ns 1.50 (**) 
5 ns 4.00 ns 

S = 45. 79 significantly different from zero at the I % level according to chi-square distribution with 16 degrees of freedom 
i.e. the hypothesis of homogenous clonai rank stability is rejected. 

sion slopes. This was a case of interaction without 
ran1c modification. 

3.2. Multivariate analysis of interaction 

The first two axes of the multivariate analysis 
carried out on the interaction values for each clone
location pair explained 33% and 25% respectively 
of the total variation observed. Representation of 
the individuals in the plane defined by these two 
axes (Fig. 1) confirmed the originality of clones 
461 and 587. Clone 586 displayed a performance 
which was relatively similar to that of clone 587. 
No clear relationship was found between the genet
ic origin (Tab. 11) and graphie distribution of the 
clones. lt can be seen that only clones 586 and 587, 
which had the same original performance, 
belonged to the same family. 

On the other hand, four groups of locations can 
be seen as corresponding to similarities in pedocli
matic characteristics (Tab. 1): 

• Soubré, Guessabo, Thyonlé: saturated soils 
with previous forest cover. 

• Divo, Abengourou: saturated soils with previ
ous fallow cover and rainfall of less than 1,400 
mm/year. 

• Zagné, San Pedro: desaturated soils with mod
erate rainfall. 

• Bingerville, Maféré: desaturated soils with 
rainfall over 1,800 mm/year. 

A certain structuring of clone-location interac
tion was thus defined. The main factor in the struc
turing would appear to be the degree of soil satura
tion, with the previous crop cover and rainfall as 
secondary factors . 



Annexe E 

Genotype-environment interactions in Coffea canephora 107 

• Divo 

Zagn6 
• Soubr9 Guessabo 

• 
,__....:•....:S:..::.8=-cP•:..::dccro _____ l-+------,•,------ ---1 

-1 Thyonle 1 
(33%) 

• 587 

• Binoerville 

_1 Maféré 

(25%) 

l •461 

t03. 594 •• 3 • 609 

• 5116 

589 • 512 

• 539 
• 526 

,1:ze 
• 529 588 

• 513 

-S (25%) 

4. Discussions - conclusions 

The existence of genotype-environment interac
tions in C. canephora has been clearly established 
for the first tirne. Given the diversity of the meth
ods used, their relative merits were compared and a 
certain number of important conclusions were 
made regarding plant breeding. 

4.1. Comparison of analytical methods used 

Ecovalences clearly indicated the two most 
interactive clones with a change of rank, but not 
those clones that were most stable for rank or that 
were interactive without rank modification. The 

(33%) : 

Figure 1. Representation of locations (top) and 
clones (bottom) in plane 1-2 of the multivariate 
analysis carried out on the interaction values for 
each clone-location pair. 

latter were revealed by studying regression slopes, 
which, however, did not show interactive clones 
with ran1c modification. The non-parametric Nassar 
and Hühn method identified the most stable clones 
in terms of ran1c in each location. 

The multivariate analysis carried out on the 
interaction values for each location-clone pair pro
vided essential information on interaction structur
ing. Each method provided different but comple
mentary data, thereby making them ail useful. 

4.2. Structuring of clone-location interaction 

Strong geographical structuring of clone-loca
tion interaction was detected. lt was mainly linked 
to the degree of soi! saturation. This confinned the 

i 
1 ; 
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observations carried out in determining minerai 
fertilizer formulas adapted to different soi! types in 
the Ivory Coast [24]. The classical distinction with
in the Ivorian coffee zone was found, between the 
zone west of the river Bandama and the coastal 
strip in the South, where the soils are relatively 
desaturated on the one hand, and the rest of the 
zone where the soils are relatively saturated. The 
multivariate analysis incorporated Thyonlé in those 
locations with saturated soils, whereas that site is 
in a region with desaturated soi! (West). However, 
analysis of soi! in this particular plot confirmed 
more than 70% saturation. Thyonlé is therefore 
apparently not representative of its geographical 
region. 

The previous plant cover and rainfall also play 
an important role. These two factors are para
mount. Indeed, the previous plant cover, which 
was mostly forest in the distant past, has evolved 
towards fallow and the dry seasons seem to be 
increasingly severe [15]. 

A practical consequence of this geographical 
structuring is the possibility of choosing four loca
tions rather than nine when setting up future multi
site trials. The CNRA stations cover the entire 
range of variability encountered, apart from the 
group of saturated soils after forest with moderate 
rainfall. 

These genotype-environment interactions would 
be worth elucidating. Indeed, they are linked either 
to tolerance to biotic or abiotic stress, or to plastici
ty phenomena [II]. Sorne regions of the genome 
involved in such phenomena have been identified 
in several species [12]. 

4.3. Choice of clones 

This study concentrated on yield. The final 
choice of clones will also take into account tree 
architecture, technological and organoleptic quali
ties, and resistance to different diseases and 
insects. 

Despite the existence of certain interactions, our 
results show that the four most productive clones at 
all sites (II9, 503, 526 and 588) were stable as 

regards the Nassar and Hühn test: irrespective of 
the location, they always ranked among the highest 
yielders. Analysis of the regression slope revealed 
interaction without rank modification for clones 
119 and 503. Such interaction is nota problem for 
breeders. These four clones are therefore serious 
candidates for extension throughout the coffee 
growing zone. Among the interactive clones with 
rank modification, hence specifically adapted to a 
pedoclimatic type, only clone 461 could be extend
ed in the zones with saturated soils. 
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Resume 
L'amelioration de Co.ffea canephora en Cote d'Ivoire est basee sur un schema de selection

recurrente et reciproque (SRR) a partir des pools genetiques Guineen (un groupe) et Congolais

(quatre groupes). 
Les RFLP ont permis de verifier que chaque groupe remplit les conditions requises pour

!'application des modeles de genetique quantitative, en tenant compte de leur coefficient de 

consanguinite. Les heritabilites individuelles au sens strict Jh2ss), au sens large (h2s1), intra

hybride (h2w) et familiale (h2r) du rendement ont ete estimees en moyenne a 0.32, 0.43, 0.16 et

o. 83. Les caracteres secondaires ( vigueur et architecture)' presentent des heritabilites inferieures

et sont faiblement correles genetiquement au rendement. L'heritabilite realisee h2
w du rendement

est proche de O. La prise en compte de la competition inter-varietale ameliore la prediction de la
valeur genetique.
Au niveau de la SRR, les resultats indiquent qu'un seul testeur reciproque suffit a evaluer la
valeur en test intergroupe. La valeur des hybrides est correctement predite par la valeur en test
des parents. Ces conclusions sont plus nuancees pour la taille des grains, que pour le rendement
et la sensibilite a la rouille orangee. La selection de parents dans les groupes SG2 Congolais et
Guineens a permis des gains substantiels de 31 % et 3 8 % respectivement sur le rendement.
Les hybrides intergroupes issus du premier cycle de selection procurent un gain genetique de 50
% pour le rendement. L'identi'fication d'hybrides aussi productifs et homogenes que les clones
constitue une revolution pour }'amelioration varietale de C. canephora.
Un nouveau schema de SRR et des strategies pour la creation de varietes hybrides et pour la
selection clonale sont proposes.

Optimization of genetic gains in the reciprocal recurrent selection of Cvffea canephora 
Pierre. 

Abstract 
Cojfea canephora breeding in Cote d'Ivoire is based on a reciprocal recurrent programme (RRS) 
using the Guinean (one group) and Congolese (four groups) genetic pool. 
RFLP Markers proved that each group fills required conditions for the use of quantitative 
genetics models, taking into account their inbreeding coefficients. 
Individual narrow sense (h2ss), broad sense (h2

51), within-hybrid (IJ.2w) and family (h2r) 
heritabilities were 0.32, 0.43, 0.16 and 0.83. Secondary (vigour and architecture) traits showed 
inferior heritabilities and were poorly genetically correlated to yield. Realised yield h2

w was 
close to 0. Taking into account inter-varietal competition improves the prediction of genetic 
value. 
Concerning RRS, results prove that one single reciprocal tester is enough to evaluate the 
intergroup test value. The prediction of intergroup hybrids performance from parents test values 
was highly satisfaying. Results are less clear for bean size than for yield and rust susceptibility. 
Parents selection within Congolese SG2 and Guinean groups allowed substantial gains of 31 and 
3 8 %, respectively, on yield. 
Intergroup hybrids identified after the first cycle of RRS brought a 50 % genetic gain for yield. 
Identifying hybrids, yielding as much and being as homogeneous as clones, constitute a 
revolution in C. canephora breeding. 
A new RRS scheme as well as hybrids creation and clonal selection strategies are proposed. 

Discipline Amelioration des Plantes I Plant Breeding 

Mots-des : Genetique quantitative ; Genetique des populations ; RFLP ; Competition inter
varietale; Selection clonale ; Selection d'hybrides ; Parametres genetiques ; heritabilite realisee. 
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