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La production de la principale espece de cotonnier cultivé, Gossypium hirsutum L., est gravement menacée dans le nouveau
monde par les attaques du nématode réniforme Rotylenchulus reniformis Linford et Oliveira. Ce dernier peut causer des pertes
de rendement variant de 15 a 75 % selon les niveaux d’infestation et les conditions météorologiques ; ce ravageur est considéré
comme une des principales menaces qui pese sur la production de coton aux USA. L’étude passe en revue les méthodes de lutte
envisageables pour limiter I’impact de ce ravageur en développant particulierement les perspectives offertes par I’introgression
de la résistance au nématode réniforme existant chez les especes diploides du genre Gossypium.

Mots-clés. Gossypium, hybridation interspécifique, amélioration cotonniere, Rotylenchulus reniformis, résistance génétique.

Breeding possibilities of the main cultivated cotton species (Gossypium hirsutum L.) for the resistance to reniform
nematode (Rotylenchulus reniformis Linford et Oliveira). The production of the main cultivated species of cotton, Gossypium
hirsutum L., is seriously threatened by attacks of the reniform nematode Rotylenchulus reniformis Linford and Oliveira. This
nematode reduces total yield from 15 to 75% according to the levels of infestation and the meteorological conditions. It is
becoming one of the main threats of cotton production in America. This study reviews the possible control methods to limit
the impact of this parasite and develops especially the prospects offered by the introgression of the resistance to the reniform

nematode existing in the diploids species of the Gossypium genus.
Keywords. Gossypium, interspecific hybridization, cotton breeding, Rotylenchulus reniformis, genetic resistance.

1. INTRODUCTION

Le cotonnier est largement répandu dans les régions
arides et semi-arides des zones tropicales et subtropi-
cales du globe terrestre. Il constitue de loin la premiere
source de fibre textile au monde (selon Berti et al., 2006
sa production assure environ 40 % de la consommation
de fibre par I’industrie textile), et se situe respectivement
a la 2° et a la 5° place dans les classements mondiaux
des cultures productrices de protéines et d’huile végé-
tale comestible (Courtant et al., 1991 ; Estur, 2006). La
culture du cotonnier occupe environ 30 millions d’hec-
tares dans le monde, soit 2,5 % des terre arables de la
planete (Bocchino, 1999 ; Estur, 2006), ce qui la classe
parmi les spéculations agricoles majeures de la planete.
Plus que chez la majorité des autres especes cultivées,
les ravageurs constituent une contrainte tres importante

pour la production de coton. Les pertes de récolte dues
aux attaques des ravageurs sont, en moyenne, de I’ordre
de 20 %, malgré I'utilisation en culture cotonniere de
pres du quart des pesticides chimiques produits annuel-
lement au niveau mondial (Ferron et al., 2006). Parmi
les ravageurs du cotonnier, le nématode réniforme
Rotylenchulus reniformis Linford et Oliveira est un des
plus dommageables (Westphal, Scott, 2005). 1l réduit
non seulement les rendements en coton-graine mais
déprécie également la qualité des fibres et des graines
(Cook, Robinson, 1998). Les pertes de rendement
causées par ses attaques vont de 15 a 75 % selon les
niveaux d’infestation et les conditions météorologiques
(Yik, Birchfield, 1984 ; Robinson, 1999).

Nous présentons ici un état des connaissances con-
cernant I’importance des problemes causés a la culture
du cotonnier par R. reniformis et les solutions envisa-
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geables pour réduire 1’impact de cette contrainte en
insistant sur les perspectives offertes par I’introgression
des genes de résistance au nématode réniforme existant
chez les especes diploides du genre Gossypium.

2. PRESENTATION DU GENRE GOSSYPIUM
ET DES ESPECES DE COTONNIER CULTIVE

2.1. Origine et spéciation

Le genre Gossypium serait issu d’un phylum ancestral,
aujourd’hui disparu, qui se serait différencié il y a plus
de cent millions d’années en plusieurs groupes génomi-
ques sous I’influence de la pression de sélection induite
par la dérive des continents (Ndungo et al., 1988a;
Wendel, Cronn, 2003). Huit groupes génomiques
désignés par les lettres majuscules A, B, C, D, E, F, G
et K, comprenant des especes de cotonnier diploides,
(2n=2x=26 chromosomes) sont a ce jour reconnus. Par
une hybridation naturelle entre especes des génomes
A et D suivie d’un doublement spontané du nombre
de chromosomes, un groupe génomique allotétraploide
(2n=4x=52 chromosomes) désigné par le symbole
(AD) est apparu il y a environ un million d’années
(Wendel, Cronn, 2003). Aujourd’hui, environ 50 espe-
ces (45 especes diploides et 5 especes allotétraploides)
sont dénombrées dans le genre Gossypium et de nou-
velles especes continuent d’&tre découvertes (Wendel,
Cronn, 2003). La figure 1 présente le processus de
différenciation des especes du genre Gossypium.

Konan ON., Mergeai G.
2.2. Nomenclature et classification

Le tableau1l présente les especes des différents
groupes génomiques du cotonnier et leur zone géogra-
phique de dispersion naturelle. L’ordre dans lequel ces
génomes sont classés reflete des niveaux décroissants
d’appariements méiotiques observés a la métaphase I
chez les hybrides F1 issus du croisement entre especes
appartenant a ces génomes et les especes du génome A
(especes cultivées asiatiques). Cet ordre suit égale-
ment la répartition géographique de chaque génome,
la fertilité des hybrides entre especes et la taille des
chromosomes a la métaphase I (Parry, 1982).

2.3. Domestication du cotonnier

En raison principalement des possibilités d’utilisation
textile qu’offre le revétement pileux de leurs graines,
certaines especes de cotonnier ont été domestiquées
par I’homme. Cette domestication, fort ancienne et
remontant aux temps préhistoriques, s’est produite
indépendamment en Afrique, en Amérique et en Asie
(Kammacher, 1956 ; Parry, 1982). Parmi la cinquan-
taine d’especes que compte le genre Gossypium, quatre
seulement ont été domestiquées et forment le groupe des
cotonniers cultivés. Ce sont deux especes diploides du
génome A (G. herbaceum L. et G. arboreum L. produi-
sant le coton dit indien a fibre épaisse et courte) et deux
especes tétraploides du génome (AD) (G. barbadense
L. produisant le coton dit égyptien a fibre longue et
fine, et G. hirsutum L. produisant le coton dit Upland a
fibre de caractéristiques intermédiaires). Les 46 autres

Cotonnier ancestral (n=13)

Corne de
Amérique Afrique Afrique et Asie | | Afrique de I'Est I’Afrique et Australie
Arabie
D B A F E G C K
AD

Figure 1. Processus de différenciation génomique du genre Gossypium — Differentiation process of the Gossypium genus.
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Tableau 1. Présentation des especes des différents groupes génomiques du genre Gossypium — Presentation of the different

species of the genomic groups of Gossypium.

Especes sauvages des Iles Hawaii

. tomentosum (AD);

Génomes Localisation Especes
A Especes cultivées asiatiques et africaines G. herbaceum (A)) et G. arboreum (A,)
B Especes sauvages typiquement africaines G. anomalum (B,), G. triphyllum (B,), G. barbosanum B;,
G. capitis-viridis (By)
C Especes sauvages australiennes G. sturtianum (C,), G. robinsonii (C,), G. nandewarense
D Especes sauvages américaines G. thurberi (D)), G. armourianum (D,.,),
G. harknessii (D,,), G. davidsonii (Ds.y),
G. klotzschianum (Ds.), G. aridum (D),
G. raimondii (Ds), G. gossypioides (Ds), G. lobatum (D),
G. trilobum (D), G. laxum (Dy), G. turneri (D),
G. schwendimanii (Dy;)
E Especes sauvages d’ Arabie et de la corne G. stocksii (Ey), G. somalense (E,), G. areysianum (E;),
de I’ Afrique G. incanum (E,), G. benadirense, G. bricchettii,
G. vollesenii
F Espece sauvage d’Afrique de I’Est G. longicalyx (F,)
G Especes sauvages australiennes G. bickii (G)), G. australe (G,), G. nelsonii
K Especes sauvages du Nord de 1’ Australie G. costulatum, G. cunninghamii, G. enthyle, G. exgiuum,
G. nobile, G. pilosum, G. populifolium, G. pulchellum,
G. rotundifolium, G. sp. novum
AD Especes cultivés d’ Amérique G. hirsutum (AD),, G. barbadense (AD),
G
G

Especes sauvages du Brésil
Especes sauvages Ile Galapagos

. mustelinum (AD),
G. darwinii (AD);s

especes de cotonnier, qui sont dépourvues ou tres
peu pourvues de poils filables, sont impropres a tout
usage textile et forment le groupe des cotonniers dits
sauvages. A ce jour, G. hirsutum constitue 1’espece de
cotonnier la plus exploitée au monde. Plus de 94 % de
la production mondiale de coton proviennent de cette
espece (Bocchino, 1999 ; Wendel, Cronn, 2003).

2.4. Réservoirs génétiques utilisables pour
I’amélioration de la principale espece
de cotonnier cultivé

Pour &tre en mesure de créer des variétés nouvelles
exigées par I’évolution des besoins du marché et
I’émergence éventuelle de contraintes et/ou de besoins
nouveaux, il est nécessaire de disposer en perma-
nence d’une variabilité génétique importante. Le genre
Gossypium, riche de plus d’une quarantaine d’especes
sauvages, représente un réservoir important de variabi-
lité génétique pour I’amélioration des especes cultivées,
notamment de la principale espece de cotonnier cultivé
G. hirsutum L. Cette importante variabilité est orga-
nisée en trois pools géniques (pool génique primaire,
secondaire et tertiaire) selon la perméabilité génétique
qui existe entre les différentes especes du genre et la
principale espece cultivée (Ndungo et al., 1988b ;
Stewart, 1995). Le tableau 2 présente les caracteres

d’intérét susceptibles d’&tre introgressés chez les
cotonniers tétraploides a partir de quelques especes
diploides appartenant aux pools géniques secondaires
et tertiaires.

3. LE NEMATODE RENIFORME ET LA
CULTURE DU COTONNIER

3.1. Place de R. reniformis parmi les nématodes
parasites du cotonnier

Un nombre impressionnant de nématodes se rencontre
chez le cotonnier. Heureusement, tous ne sont pas
dommageables. Les nématodes les plus redoutables
de la culture cotonniere sont le nématode a galles
Meloidogyne incognita Kofoid et White et le nématode
réniforme Rotylenchulus reniformis Linford et Oliveira
(Robinson, 1999 ; Robinson, Cook, 2001). Des recher-
ches importantes ont ét€ menées sur M. incognita
conduisant au développement de variétés de cotonnier
qui lui sont résistantes (Robinson, 1999 ; Koenning
etal., 2004). Concernant le nématode réniforme
R. reniformis, beaucoup reste a faire et les recherches
les plus notables n’ont débuté qu’au cours de la der-
niere décennie (Koenning et al., 2004).
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Tableau 2. Quelques especes des pools géniques secondaire et tertiaire du genre Gossypium et leurs caracteres d’intérét — So-
me species of the secondary and tertiary gene pools of Gossypium with their traits of interest (Ndungo et al., 1998c ; Stewart,
1995, Demol et al., 2002).

Pool Especes

Génome  Caracteres exploitables pour I’amélioration du cotonnier

1I G. herbaceum

1T G. arboreum

11 G. anomalum

II G. triphyllum
II G. longicalyx

II G. thurberi

1I G. armourianum

1T G. harknessii

11 G. davidsonii*

11 G. klotzschianum*
I G. aridum

1T G. raimondii

II G. gossypioides
111 G. sturtianum

111 G. stocksii

I G. somalense
111 G. areysianum
I G. bickii

111 G. australe

11T G. nelsonii

A — Résistance ou tolérance a 1’araignée rouge (Tetranychus telarius L.), au nématode
(Rotylenchulus reniformis), a la bactériose (Xanthomonas malvaceurum SM.), a la rouille
(Puccinia stakmanii), a la fusariose (Fusarium oxysporium) et a la verticiliose
(Verticillium dahliae)
— Résistance a la sécheresse
A, — Résistance ou tolérance au jasside (Empoasca facialis), a la mouche blanche (Bemissia tabaci),
au ver rose (Platyedra gossypiella), au ver épineux (Earias insulana), a 1’Helicoverpa armigera,
a I’anthonome (Anthonomus grandis), a la chenille enrouleuse (Sylepta derogata), au nématode,
a la bactériose, a la rouille et a la fusariose
— Résistance a la chaleur et a la sécheresse
— Apport de la stérilité male cytoplasmique
B, — Résistance ou tolérance au jasside, a I’ Helicoverpa armigera, a 1’anthonome, au ver rose
a la bactériose, a la rouille et a la verticilliose
— Résistance a la sécheresse
— Apport de la finesse et de la longueur de fibre, du rendement a 1’égrenage, de I’allongement
a la rupture et de la stérilité male cytoplasmique

B, — Résistance ou tolérance au puceron vert (Aphis gossypii) et au tétranyque (Tetranychus urticae)
— Résistance a la sécheresse

F, — Immunité au nématode (Rotylenchulus reniformis)
— Apport de poids de graines, de la longueur, de la finesse et de la résistance de la fibre

D, — Résistance ou tolérance au wilt, a la rouille, a I’anthonome et a la pourriture des capsules

— Apport de finesse et de la résistance des fibres, de bractée étroite et atrophiée
et de haute teneur en gossypol
D, — Résistance ou tolérance a la bactériose, a la rouille, a la mouche blanche, au jasside
et a la pourriture des capsules
— Résistance a la sécheresse
— Apport de bractée caduque et de fibre brune

D, — Résistance ou tolérance a la verticilliose, a la bactériose et au tétranyque
— Apport de la résistance de la fibre et de stérilité male cytoplasmique
Dsq — Résistance ou tolérance a la rouille, a la bactériose, a I’anthonome, au tétranyque et aux aphides
D — Tolérance au tétranyque
D, — Résistance a la sécheresse
— Apport de poids de graines et de la résistance de la fibre
Ds — Résistance ou tolérance au jasside, a I’ Helicoverpa armigera, a la rouille et a la bactériose

— Résistance a la sécheresse
— Apport de la résistance et de la longueur de la fibre, du rendement a 1’égrenage, de grosses
capsules et de la haute teneur en gossypol
Dy — Tolérance a rouille
(o — Résistance ou tolérance au puceron vert, a la chenille mineuse des feuilles (Bucculatrix
thurberiella), a la pourriture des racines (Phymatotrichum omnivorum), a la verticilliose
et a la rouille
— Résistance au froid et insensibilité au photopériodisme
— Apport de fibres résistantes, du rendement a 1’égrenage, du retard a la morphogenese
des glandes a gossypol et de la courte période de capsulaison
E, — Résistance ou tolérance au puceron vert, au tétranyque, au nématode et a la rouille
— Résistance a la sécheresse
— Apport de la longueur de la fibre, du rendement a 1’égrenage, de la résistance et de
I’allongement a la rupture de la fibre

E, — Tolérance au nématode, a la psyllose (Paurocephala gossypii) et immunité a la pourriture
des capsules

E; — Apport de la résistance et de I’allongement a la rupture de la fibre

G, — Résistance ou tolérance au puceron vert et au tétranyque

— Résistance a la sécheresse

— Apport des genes glandless des graines
G — Résistance ou tolérance au puceron vert et au tétranyque

— Résistance a la sécheresse

— Apport du rendement en fibres, de la maturité de la fibre et des genes « gland-less » des graines
G — Résistance ou tolérance au puceron vert et au tétranique

— Résistance a la sécheresse

— Apport des genes glandless des graines

* : Apport de genes de 1étalité
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Les nématodes réniformes appartiennent au genre
Rotylenchulus. Ce sont des nématodes semi-endopara-
sites sédentaires apparaissant communément dans les
régions tropicales, subtropicales et tempérées chaudes.
Le terme « réniforme » provient de la forme en rein que
prend le corps de la femelle mature apres pénétration de
sa partie antérieure dans la racine des plantes hotes. On
compte a ce jour, dix especes connues de Rotylenchulus.
Ces especes, leurs types de plantes hotes, les auteurs de
leur description et les localités de leur découverte sont
indiqués dans le tableau 3. Parmi toutes les especes
du genre Rotylenchulus, seule R. reniformis Linford
et Oliveira est dommageable au cotonnier (Robinson
et al., 1997). Aujourd’hui ce parasite est en passe de
devenir le nématode le plus redoutable de la culture
cotonniere (Koenning et al., 2004) dans le Nouveau
Monde. La proportion des champs de coton infestés
par ce nématode en Alabama est passée de 8 % a 48 %
entre 1985 et 2000. Cette grande vitesse de propagation
amene certains spécialistes (Koenning ez al., 2004)
a penser que si rien n’est fait, ce nématode sera tres
bientot le probleme le plus sérieux pour la culture du
cotonnier aux USA.

3.2. Morphologie et distribution géographique de
R. reniformis

R. reniformis Linford et Oliveira est un ver micros-
copique de 0,34 a 0,52 mm de long dont la femelle
parasite les racines des plantes hote (Figure 2). C’est le
nématode réniforme qui présente non seulement le plus
grand nombre de plantes hotes (Ayala, Ramirez, 1964 ;
Robinson et al., 1997) mais aussi la plus large distribu-
tion géographique. On le retrouve dans d’innombrables
localités des régions chaudes : en Amérique, dans les
iles Caraibes, en Afrique, en Europe du Sud (Malte

et Espagne seulement), au Moyen Orient, en Inde, en
Asie du Sud-Est, en Australie, dans les fles de 1’Océan
Indien, en Chine, au Japon, aux Philippines, dans les
iles du Pacifique (Robinson et al., 1997). Cette large
distribution résulte vraisemblablement de son tres grand
spectre de plantes hotes (plus d’une centaine d’especes
botaniques parmi lesquelles certaines sont de grande
importance économique : cotonnier, ananas, bananier,
agrumes, tomate, manioc, mais, canne a sucre, chou,
haricot, de nombreuses cucurbitacées, etc.) et de sa
facile adaptation aux conditions environnementales
les plus défavorables. R. reniformis peut, par exemple,
ralentir ses phénomenes vitaux par une stratégie de
survie appelée anhydrobiose qui lui permet de survivre
au moins deux ans en l’absence d’hote dans un sol
desséché (Vilardebo, Delattre, 1971 ; McSorley, 2003 ;
Koenning et al., 2004, Treonis, Wall, 2005).

3.3. Cycle de vie et mode d’infection de
R. reniformis

R. reniformis a une température optimale de mouve-
ment et de reproduction comprise entre 27 et 32 °C
(Robinson, 1999). Son cycle de vie complet est de 24
a 29 jours dans les conditions optimales (Robinson,
1999). Cecyclede vie est assez simple etil se décompose
en six stades (Robinson, 1999) : un stade ceuf, quatre
stades larvaires et le stade adulte. Le nématode adulte
sexuellement différencié constitue le stade infectieux.
Le « sex ratio » est en général de 1:1. Seule la femelle
se nourrit et donc est dommageable aux plantes. Elle
est inséminée par le male avant méme la formation des
gonades femelles (Robinson, 1999). La femelle stocke
le sperme recu, dans un organe appelé spermatheque.
La femelle attaque les racines généralement au
niveau de la zone d’élongation (Birchifield, 1962). Lors

Tableau 3. Présentation des différentes especes du genre Rotylenchulus — Presentation of the different species of Rotylenchulus

(Robinson et al.,1997).

Especes Plantes hotes Localité Auteurs

R. anamictus* Acacia Somalie Dasgupta et al., 1968

R. brevitubulus*  Inconnu Afrique du Sud Van den Berg, 1990

R. borealis Mais (Zea mays L.) Pays-Bas Loof, Oostenbrink, 1962

R. Clavicaudatus  Strelitzia et canne a sucre Afrique du Sud Dasgupta et al., 1968 ; Van den Berg,
(Saccharum officinarum L.) Spauli, 1981

R. Leptus* Bambou (Bambusa vulgaris Zimbabwe Dasgupta et al., 1968
Schard. ex JC. Wendl.)

R. macrodoratus  Vigne (Vitis vinifera L.) Italie Dasgupta et al., 1968

R. macrosoma Olivier (Olea europaea L.) Israél Dasgupta et al., 1968 ; Cohn, Mordechai, 1988

R. parvus Canne a sucre (S. officinarum) Californie Williams, 1960 ; Dasgupta et al., 1968
et cotonnier (Gossypium hirsutum L.) (USA)

R. reniformis Ananas [Ananas comosus (L.) Merril] Hawai (USA) Linford, Oliveira, 1940

R. sacchari* Canne a sucre Afrique du Sud  Van Den Berg, Spauli, 1981

* : Espece a femelle mature non décrite.
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Figure 2. Photos présentant le nématode réniforme Rotylenchulus reniformis — Pictures showing the reniform nematode
Rotylenchulus reniformis.

a: ceufs (x 200) — eggs (x 200); b : larve (x 200) — larva (x 200); c : postérieur en forme de rein de trois femelles de apres leur péné-
tration dans une racine de cotonnier (x 40) — posterior in kidney shape of three females after their penetration in a cotton root (x 40); d :

ootheque (x 40) — egg mass (x 40). (Photos : Konan ON.)

de I’invasion des racines, la partie antérieure de son
corps pénetre 1’épiderme et le parenchyme cortical par
écartement des cellules, tandis que la partie postérieure
reste a I’extérieur. C’est dans cette position qu’elle res-
tera et se nourrira durant le reste du cycle. Grace a des
sécrétions cesophagiennes elle suscite la différenciation
chez I’hote de cellules spécialisées indispensables a sa
nutrition. Ces cellules forment un site trophique qui
s’élargit au fil du temps en incorporant les cellules
voisines (Robinson, 1999). Ce site trophique cellulaire
intervient par sa dimension et son activité sur le déve-
loppement et la fécondité de la femelle qui s’y nourrit.
Parallelement, la partie postérieure restée a 1’extérieur
de la racine grossit et prend une forme de rein qui se
positionne perpendiculairement a 1’axe de la racine.
Environ 7 a 10 jours apres la pénétration dans la racine,

lafemelle devient reproductive. Il s’ensuit la maturation
des gonades femelles et peu apres, les ceufs produits
sont fertilisés par le sperme préalablement stocké. La
femelle commence alors a déposer les ceufs formés et
fertilisés dans une matrice gélatineuse appelée ootheque
(Robinson, 1999). Cette matrice provient de la vulve et
est produite par les glandes vaginales (Robinson et al.,
1997). Le nombre d’ceufs par ootheque peut varier de
60 a 200 (Robinson, 1999).

Les attaques de R. reniformis entralnent au niveau
des racines des plantes infestées, une hypertrophie et
un disfonctionnement de 1’endoderme et des couches
cellulaires du péricycle entourant le cylindre vas-
culaire et en conséquence, un blocage des vaisseaux
d’acheminement d’eau et de nutriments (Cohn, 1973 ;
Robinson, 1999). Les attaques de ce nématode se sol-
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dent généralement par un développement moindre de
la plante, par des décolorations du feuillage, par une
faible production en capsules, graines et fibres avec une
réduction du « seed index » et de la valeur micronaire,
conséquence de l’action phytotoxique d’une toxine
sécrétée et injectée dans les tissus par le nématode
(Vilardebo, Delattre, 1971 ; Cook, Robinson, 1998).
Cette altération de I’état physiologique de la plante
rend celle-ci plus réceptive a Fusarium oxysporum f.
vasinfectum, champignon responsable de la fusariose
du cotonnier (Neal, 1954 ; Vilardebo, Delattre, 1971 ;
Robinson, 1999 ; Davis et al., 2006). Les pertes de
rendement dues a R. reniformis varient de 15 a 75 %
selon les niveaux d’infestation et les conditions météo-
rologiques (Birchifield, Jones, 1961 ; Yik, Birchifield,
1984 ; Robinson, 1999).

4. METHODES DE LUTTE CONTRE
R. RENIFORMIS EN CULTURE COTONNIERE

4.1. Méthodes culturales

Les plantes non-hotes de Rotylenchulus reniformis
peuvent, théoriquement, étre utilisées en rotation pour
gérer les populations du nématode. Aux USA, les plan-
tes généralement utilisées dans ce cadre sont le sorgho,
le matis et le soja (Davis et al., 2003 ; Westphal, Scott ,
2005). En pratique, cependant, on se heurte a un man-
que d’efficacité de ces mesures a cause du remarquable
potentiel de survie de ce nématode méme en 1’absence
de plantes hotes. De plus, le fait d’&tre résistantes a
R. reniformis n’empéche pas les plantes non-hodtes
d’etre sensibles a d’autres parasites pathogenes du
cotonnier et de permettre le développement prolifique
de ces derniers. L’élimination précoce des adventices
pourrait aussi participer au contrdle de R. reniformis
(Robinson, 1999) car plusieurs mauvaises herbes
communes supportent une reproduction prolifique de
ce nématode (Carter et al., 1995). Un labour profond
est également souvent préconisé pour permettre aux
racines de pénétrer profondément dans le sol afin de
compenser certains des effets déléteres de R. reniformis
sur I’absorption d’eau et des nutriments (Robinson,
1999).

4.2. Lutte biologique

Certains antagonistes du sol tels que les bactéries et les
champignons prédateurs peuvent &tre utilisés comme
agents de lutte biologique contre les nématodes (Ritter,
1985 ; Robinson, 1999). Ce type de pratique présente
cependant la difficult¢ de maintenir un auxiliaire dans
un sol qui ne lui convient pas toujours. Cette méthode
de lutte est donc tres loin d’&tre appliquée a grande
échelle.

4.3. Lutte chimique

Les principaux pesticides couramment utilisés pour
lutter contre les nématodes phytophages sont la
chloropicrine, le bromure de méthyle, le dichloropro-
pene, le dibromoéthane, 1’isothiocyanate de méthyle
et I’aldicarbe (Bernhard et al., 1985). Les nématicides
favorisent l’installation de la culture en détruisant
le nématode ou en retardant fortement le début des
attaques. Ils peuvent cependant étre tres polluants et
dangereux pour I’environnement. De plus, il n’est pas
toujours conseillé de renouveler leur application pour
allonger la protection de la culture du fait de leur phy-
totoxicité ou de la toxicité de leurs résidus (Bernhard
et al., 1985). Le vide biologique créé par les applica-
tions de nématicides et les résidus qu’ils liberent dans
les milieux ont amené certains pays a en restreindre
I’emploi. Ces produits sont, en outre, coliteux et ne
sont pas toujours efficaces. Par exemple, injectés a la
surface du sol, leur efficacité est réduite sur les parasi-
tes localisés en profondeur (Ritter, 1985).

4.4. Recours a la résistance génétique

L'utilisation de variétés de cotonnier résistantes
représente le moyen a la fois le plus efficace, le plus
économique et le plus respectueux de I’environnement
(Castagnone-Serono, 2002 ; Niks, Rubiales, 2002) pour
lutter contre R. reniformis. Malheureusement, malgré
des recherches intensives, aucun cultivar de cotonnier
upland (moderne ou primitif) présentant un haut niveau
de résistance au nématode réniforme n’a encore pu &tre
identifié (Cook eral., 1997 ; Koenning et al., 2004 ;
Robinson et al., 2005 ; Westphal, Scott, 2005 ; Weaver
et al.,2007).Les seules sources derésistance découvertes
a ce jour concernent les especes diploides G. longicalyx
(F)), G. stocksii (E,), G. somalense (E,), G. arboreum
(A,) et G. herbaceum (A)) et, dans une moindre mesure,
I’espece tétraploide G. barbadense (AD),. Parmi ces
especes, G. longicalyx est celle qui présente le plus haut
niveau de résistance (Yik, Birchifield, 1984). La résis-
tance de cette espece a R. reniformis est tellement élevée
qu’elle s’apparenterait a I’'immunité (Yik, Birchfield,
1984). Elle a été utilisée par A. Bell (US Department of
Agriculture) pour créer les hybrides trispécifiques HLA
[(G. hirsutum x G. longicalyx)* x G. armourianum] et
HHL [(G. hirsutum x G. herbaceum)* x G. longicalyx]
qu’il a ensuite rétrocroisés pendant plusieurs généra-
tions avec des variétés de G. hirsutum (Robinson et al.,
2005). Les autres especes faisant actuellement 1’objet
de recherches aux USA en vue d’introgresser leur résis-
tance au nématode réniforme chez le cotonnier upland
sont G. arboreum et G. barbadense (Nichols et al.,
2005).

La résistance des plantes aux nématodes se définit
comme I’aptitude de la plante a réduire ou a empécher
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la reproduction du nématode (Castagnone-Serono,
2002). Elle se manifeste généralement par une réaction
d’hypersensibilit¢ qui empéche ’installation et/ou la
reproduction du nématode (Castagnone-Serono, 2002).
Cela se traduit par la mort des cellules pénétrées par les
nématodes et la mise en place de barrieres li€geuses et
des nécroses s’opposant a la pénétration dans de nou-
velles cellules (Carter, 1981 ; Ritter, 1985 ; Robinson
etal., 1997 ; Robinson, 1999 ; Castagnone-Serono,
2002).

Une autre forme de résistance assez commune est
I’induction de la formation de males. Chez beaucoup
de nématodes phytophages, le déterminisme du sexe
est, pour une grande part, d’ordre épigénétique ;
la qualit¢ de la nutrition ou I’état physiologique
de I’hdte conditionne le sexe des larves qui ’ont
envahi, ces dernieres pouvant méme disparaitre (Ritter,
1985). Chez les cotonniers résistants au nématode
Meloidogyne incognita, il a été observé que des aldé-
hydes terpénoides toxiques (gossypol) s’accumulaient
plus rapidement autour de la téte des nématodes que
dans les cotonniers sensibles (Veech, Mc Clure, 1977 ;
Veech, 1978 ; Robinson, 1999). Chez I’espece sauvage
de cotonnier G. longicalyx résistant a R. reniformis,
il y a pénétration du nématode dans la racine mais la
reproduction est fortement réduite avec une faible pro-
duction d’ceufs par ootheque (Agudelo ef al., 2005).
La plante réagit a 1’attaque en opposant une réaction
d’hypersensibilité ; une barriere physique est mise en
place par une lignification des cellules de la zone de
pénétration du nématode. Puis apparait une lyse et une
nécrose des cellules a I’endroit susceptible d’héberger
le site trophique du nématode, I’empéchant ainsi de se
nourrir (Agudelo et al., 2005).

D’un point de vue génétique, deux principaux
types de résistances génétiques sont connus chez les
plantes : la résistance monogénique (appelée aussi
résistance spécifique ou verticale) et la résistance
polygénique (appelée aussi résistance partielle, quanti-
tative, horizontale ou non-spécifique). Les interactions
plante-nématode suivent tres souvent le modele « gene-
for-gene » (c’est-a-dire a un gene d’avirulence chez le
nématode correspond un gene de résistance chez la
plante) comme par exemple le gene H1 de résistance
de la pomme de terre contre le nématode Globodera
rostochiensis Behrens (Castagnone-Serono, 2002). Le
pathogene produit de petites molécules appelées élici-
teurs (grace au gene d’avirulence) qui sont reconnus
par des récepteurs spécifiques (provenant du gene de
résistance) dans la plante résistante (McDonald, Linde,
2002). Cette reconnaissance des éliciteurs déclenche
chez la plante le mécanisme de défense (Lindhout,
2002 ; McDonald, Linde, 2002). Théoriquement, la
résistance monogénique dans laquelle intervient un
seul gene, est une forme moins durable de résistance
et s’effondre facilement si une seule mutation ou un
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seul changement allélique intervient au niveau du gene
d’avirulencedu pathogene (Lindhout,2002 ;McDonald,
Linde, 2002 ; Niks, Rubiales, 2002 ; Parlevliet, 2002 ;
Pink, 2002). Les pathogenes les plus aptes a briser la
résistance génétique sont ceux qui possedent un sys-
teme de reproduction mixte et un haut potentiel de flux
de genes (McDonald, Linde, 2002). La reproduction
sexuelle permet plusieurs nouvelles recombinaisons
alléliques pouvant engendrer une combinaison capable
de briser la résistance génétique de la plante ; la repro-
duction asexuelle permet la reproduction conforme
(comme par clonage) de la souche virulente produite ;
et le flux de geénes qui est un processus par lequel des
alleles particuliers sont échangés parmi des populations
géographiquement séparées, assure la large dispersion
des souches virulentes produites (McDonald, Linde,
2002). La résistance polygénique s’oppose, par contre,
de maniere plus durable aux attaques du parasite. Plus
la résistance est génétiquement complexe, plus il est
difficile pour le pathogene d’évoluer vers une forme
pouvant la briser (Stuthman, 2002). Dans la pratique,
cependant, il arrive que la résistance monogénique se
révele tres durable (Parlevliet, 2002). La plupart du
temps les résistances contre les nématodes parasites
sont de longue durée a cause de la biologie des néma-
todes qui sont, en général, des organismes sédentaires
du sol avec une faible évolution génomique due a une
capacité réduite de dissémination, de mutation et de
flux de gene (Castagnone-Serono, 2002). Par exemple,
le gene H1 de résistance de Solanum tuberosum L. con-
tre G. rostochiensis a été introduit et largement utilisé
depuis plus de 30 ans et aucune population virulente de
nématodes vis-a-vis de ce gene n’a encore été observée
(Castagnone-Serono, 2002).

Par ailleurs, Urwin et al. (2000) ont montré que
I’expression transgénique de la cystéine inhibitrice
de protéinase, la cystatine Oc-IrD86 (une variante de
la cystéine Oc-I des grains de riz) permettait de con-
troler le développement de plusieurs nématodes dont
R. reniformis chez Arabidopsis thaliana (L.) Heynh. en
réduisant leur densité et leur fécondité. L’ introgression
par génie génétique chez le cotonnier de la séquence
de genes induisant la synthese de cette cystéine cons-
titue une voie possible pour développer des cotonniers
transgéniques résistants au nématode réniforme.

5. VOIES D’EXPLOITATION POSSIBLES DES
ESPECES DE COTONNIER DIPLOIDES POUR
I’AMELIORATION DE LA RESISTANCE DE
G. HIRSUTUM AU NEMATODE RENIFORME

Trois grands schémas de croisements sont potentielle-
ment utilisables pour exploiter la variabilité des especes
diploides au profit de la principale espece de cotonnier
cultivé. Les deux premiers, appelés méthodes paraphy-
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létique et pseudophylétique d’introgression (Figures 3
et 4), consistent a créer un hybride trispécifique ou les
deux sous-génomes constitutifs du tétraploide cultivé
(A} et Dy) sont confrontés a deux génomes diploides.
Seules les especes diploides ayant une bonne affinité
pour I'un ou I’autre des sous-génomes du tétraploide
peuvent etre utilisées. Le troisieme schéma, appelé
méthode aphylétique d’introgression (Figure 5), con-
siste en I’exploitation directe d’hybrides bispécifiques
et permet d’accéder a la majorité des compartiments du
genre Gossypium (Hau, 1981 ; Ndungo et al. 1988b ;
Stewart, 1995 ; Mergeai, 2006).

Les hybrides trispécifiques s’obtiennent en passant
par un hybride intermédiaire qui peut &tre alloté-
traploide ou allohexaploide. La création d’hybrides
trispécifiques permet théoriquement de transférer
simultanément a G. hirsutum des caracteres des deux
especes diploides qui lui sont associées. Aucun con-
trole ne peut cependant étre exercé sur la nature de ces
échanges de matériel génétique. L’hybride triple obtenu
est toujours fortement déséquilibré et présente une tres
faible fertilité. Le retour a une forme plus fertile exige
généralement la réalisation de plusieurs générations
de rétrocroisements avec I’espece cultivée. Une fois
un certain niveau de fertilité rétabli, I’application de
schémas de sélection cumulative longs et coliteux est
souvent nécessaire afin de briser les linkats existant
chez ce type de matériels entre caracteres intéressants
et rédhibitoires.

L’exploitation des hybrides bispécifiques passe par
la création d’allohexaploides a partir desquels le retour
au nombre chromosomique normal de G. hirsutum
s’obtient en réalisant deux rétrocroisements successifs
avec le parent cultivé. L’améliorateur peut en théorie
intervenir au niveau de deux étapes de ce schéma d’in-
trogression pour augmenter I’intensité des échanges de

G. thurberi x G. arboreum

(2Dy) i (2A2)

A:D4
Hybride diploide stérile

Doublement des chromosomes a la colchicine

2(A2D1) X
Allotétraploide fertile i

G. hirsutum

A>AnD1Dn
Hybride trispécifique

Figure 3. Exemple de schéma de création d’un hybride
trispécifique par la méthode paraphylétique — An example of
a scheme to develop a trispecific hybrid by the paraphyletic
method of introgression.

G. hirsutum x G. arboreum

(2A:Dy) i (@A)

A2ArDn
Hybride triploide stérile

Doublement des chromosomes a la colchicine

2(A2Ath) X
Allohexaploide fertile i

G. thurberi (2D-)

A2ArDnD+
Hybride trispécifique

Figure 4. Exemple de schéma de création d’un hybride
trispécifique par la méthode pseudophylétique d’introgres-
sion — An example of a scheme to develop a trispecific
hybrid by the pseudophyletic method of introgression.

G. hirsutum x G. sturtianum

(2A:Dr) i (2Cy)

Hybride triploide stérile
AnDiCH

Doublement des chromosomes a la colchicine

Allohexaploide fertile
2(AnDrC-)

Cycles d’autofécondation

Allohexaploide de génération G, x  G. hirsutum 2(A.Ds)

Pentaploide x G. hirsutum
2(AnDr)Cq i 2(AnDr)

2(ArnDr) modifié + 0 a n chromosomes C+
(mélange de souches introgressées
euploides et aneuploides)

Sélection des
types euploides

Figure 5. Exemple de schéma de création d’un hybride
bispécifique parlaméthode aphylétique d’introgression — An
example of a scheme to develop a bispecific hybrid by the
aphyletic method of introgression.

matériel génétique. Il s’agit du stade hexaploide et du
stade des lignées d’addition.

Pour les especes phylétiquement les plus proches
de G. hirsutum, la multiplication des générations en
autofécondation au stade hexaploide induit des échan-
ges intergénomiques excessifs qui ont pour effet de
déséquilibrer I’hybride et de provoquer la stérilité de
ce dernier, souvent des la deuxieme génération en auto-
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fécondation. Dans le cas des especes diploides moins
proches des sous-génomes constitutifs de G. hirsutum,
I’intensité des recombinaisons intergénomiques au
stade hexaploide varie en fonction de leur distance
phylétique vis-a-vis des génomes A et D. Des travaux
préliminaires menés a Gembloux laissent penser que
pour tout croisement interspécifique, il doit exister
un nombre idéal de générations d’hexaploides qu’il
faut atteindre afin de profiter de maniere optimale des
remaniements géniques qui accompagnent chaque
autofécondation successive (Mergeai, 2006). Aucune
étude approfondie n’a encore été réalisée en vue de
préciser ce nombre pour les différents génomes du
genre Gossypium. Les aneuploides obtenus par rétro-
croisement ou autofécondation de pentaploides sont,
comme ’hexaploide, le siege de translocations, de subs-
titutions et de remaniements divers. L’idée du cumul
d’échanges intergénomiques au cours de générations
successives est en théorie applicable aux aneuploides ;
la tres faible fertilité des types d’addition multiple ou
plusieurs chromosomes surnuméraires s’ajoutent au
stock normal et leur tendance naturelle a retourner au
type euploide limitent cependant la mise en ceuvre de ce
principe aux seules lignées monosomiques d’addition.
Chez les souches aneuploides issues de pentaploides,
les appariements hétérologues sont d’autant plus nom-
breux que la plante contient un nombre plus réduit de
chromosomes surnuméraires (Mergeai ef al., 1994).
Les races monosomiques d’addition constituent donc
un matériel tres intéressant pour réaliser des transferts
de genes entre les chromosomes de I’espece cultivée et
un chromosome de ’espece sauvage, 1’état d’addition
du chromosome de ’espece donneuse pouvant &tre
maintenu autant de générations que nécessaire pour
’obtention de la recombinaison désirée.

Parmi les especes potentiellement donneuses du
caractere de résistance a R. reniformis, G. longicalyx
est ’espece la plus intéressante a cause de sa plus
grande résistance et de la bonne affinité d’appariement
chromosomique de son génome vis-a-vis du sous
génome A, de G. hirsutum (Phillips, Strickland, 1966 ;
Ndungo et al., 1988b). Etant donné la méconnaissance
actuelle du déterminisme génétique qui sous-tend ce
mécanisme de résistance, confronter tous les chromo-
somes de cette espece diploide sauvage avec ceux de
G. hirsutum dans un hybride trispécifique parait etre
I’approche la plus prometteuse pour I’exploitation et
la compréhension de la résistance de G. longicalyx.
Les croisements directs entre diploides, tel qu’em-
ployés dans la méthode paraphylétique, étant plus
difficiles qu’entre tétraploides et diploides, la méthode
pseudophylétique d’introgression se préterait mieux
a la création de cet hybride triple. Encore faudrait-il
que I’espece diploide a utiliser comme espece pont
appartienne au génome D car le sous-génome D, du
cotonnier cultivé a tres peu d’affinité avec les autres
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génomes. L’exploitation du matériel créé devra
nécessairement passer par 1’utilisation des nouveaux
outils de la cytogénétique et de la biologie moléculaire
(hybridation in situ, emploi de marqueurs moléculaires
de I’ADN) qui permettent une amélioration sensible de
I’exploitation des hybrides interspécifiques de coton-
nier par une meilleure quantification des échanges de
matériel génétique qui se produisent, I’identification
du matériel chromosomique introgressé et le choix des
individus les plus intéressants en cours de sélection (Jr,
1995 ; Ahoton et al., 2003).

Le marqueur moléculaire est un locus dont le géno-
type renseigne sur le génotype d’un ou de plusieurs
locus voisins (Santoni ef al., 2000) et sert, pour 1’amé-
liorateur, de repere pour suivre la transmission du gene
d’intérét d’une génération a ’autre (Boichard et al.,
1998). 11 existe actuellement une grande diversité de
marqueurs moléculaires. On peut citer entre autres, les
marqueurs RAPD (Randomly Amplified Polymorphic
DNA), SSR (Simple Sequence Repeats), ISSR (Inter
Simple Sequence Repeats), AFLP (Amplified Fragment
Length Polymorphism), RFLP (Restriction Fragment
Length Polymorphism), EST (Expressed Sequence
Tags) (Santoni et al., 2000). De tous ces marqueurs, les
microsatellites (SSR) avec leur multi-allélisme, leur
codominance et I’existence de cartes de liaison généti-
que SSR chez le cotonnier, sont particulierement bien
adaptés pour assister le travail d’amélioration du coton-
nier par hybridation interspécifique (Lu et al., 1996 ;
Pejiic et al., 1998 ; Liu et al., 2000a ; Liu et al., 2000b,
Saha et al., 2003 ; Nguyen et al., 2004). La technique
d’hybridation in situ, en permettant I’identification des
chromosomes ou fragments de chromosomes parentaux
chez les hybrides interspécifiques, permet a I’améliora-
teur de déterminer la présence de recombinaisons entre
les génomes impliqués dans les croisements et de suivre
effectivement I’introgression du matériel génétique de
I’espece donneuse du caractere d’intérét (Jiang, Gill,
1994 ; Humphreys et al., 1995 ; D’Hont et al., 1996).
L’emploi de ces techniques modernes pour assister le
travail de sélection permet de diriger efficacement les
recombinaisons en supprimant une grande part du role
du hasard dans 1’obtention de résultats ; il en résulte
un gain de temps et une meilleure utilisation de la
variabilité.

6. CONCLUSION

La recherche d’une solution génétique a I’immense
défi que pose le nématode réniforme a la durabilité de
la culture du cotonnier dans le Nouveau Monde est, a
priori, la voie la plus prometteuse en termes de renta-
bilité financiere des exploitations agricoles et d’impact
sur I’environnement. L’exploitation de 1’énorme réser-
voir de variabilité génétique que constituent les especes
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diploides de cotonnier est une alternative prometteuse
pour atteindre cette solution. Parmi les especes diploi-
des, G. longicalyx est certainement celle qui présente
le plus d’intérét compte tenu de son tres haut niveau de
résistance et de la bonne affinité d’appariement de ses
chromosomes vis-a-vis de ceux du sous-génome A, de
G. hirsutum. Aujourd’hui, le généticien du cotonnier
dispose d’outils et de techniques variés et pointus pour
développer de facon plus rapide et plus efficace des
variétés améliorées a partir d’hybrides interspécifiques.
Les marqueurs moléculaires de ’ADN et la cytogé-
nétique moléculaire permettent de suivre de maniere
beaucoup plus efficace que par le passé I’introgression
du matériel génétique des especes donneuses de carac-
teres d’intérét et d’accélérer la sélection de plantes
introgressées génétiquement équilibrées. Les exemples
d’introgression réussie et durable de résistance a des
nématodes chez d’autres plantes (Castagnone-Serono,
2002), renforcent I’espoir dans le développement pro-
chain d’un cotonnier résistant au nématode réniforme
dans le cadre de programmes d’amélioration inters-
pécifique du cotonnier. Actuellement des recherches
sont en cours a I’Unité de Phytotechnie tropicale et
d’Horticulture de la Faculté universitaire des Sciences
agronomiques de Gembloux (Belgique), en vue du
développement par hybridation interspécifique de
cotonniers génétiquement équilibrés, agronomique-
ment compétitifs et résistants a R. reniformis.
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