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Résumé

Résumé

Les ressources génétiques de betteraves sauvages du Maroc forment un réservoir de génes de résistance et de
diversité génétique. L’étude de la variabilité génétique et de ’interaction avec les conditions de 1’habitat naturel
des populations locales de betterave a permis d’approfondir les connaissances sur leur statut, leur impact et leur
exploitation génétique. Les trois taxons sauvages de betterave évalués dans cette thése, Beta vulgaris subsp.
maritima, Beta macrocarpa et Patellifolia patellaris, sont adaptés a une tres large gamme de milieux naturels a
caractéristiques cotieres et continentales différentes, allant de I’humidité & I’aridité. Ces taxons sauvages ont
développé des tolérances et des résistances aux stress, et peuvent se comporter difféeremment face aux différents
stimuli environnementaux, donnant naissance a une variabilité génétique qui se traduit par des caractéristiques
agro-morphologiques et génétiques diverses. Une large diversité phénotypique a été constatée chez les populations
étudiées, liée a leur distribution géographique. Les taxons sauvages évalués constituent une source principale de
la variation génétique et de géne adaptatifs bénéfiques a utiliser dans les programmes de sélection et d’amélioration
génétique via les croisements interspécifiques. Les résultats ont montré I'efficacité de notre démarche dans le
succes des hybridations interspécifiques de la betterave et ont souligné la richesse en diversité des hybrides. La
majorité des hybrides se sont comportés comme des plantes annuelles, sans besoin de vernalisation (82,15%) et
avec des stades de développement intermédiaires des deux parents génétiquement différents. L’estimation de
I'héritabilité des caracteres de la plante mére sauvage et/ou cultivée, a sa descendance montre un taux d’héritabilité
élevé pour la plupart des caractéres étudieés. Chez les croisements interspécifiques issus de B. vulgaris. subsp.
vulgaris et B. vulgaris subsp. maritima, I'héritabilité obtenue des parents maternels sauvages (H?wp=3-98%) était
relativement plus élevée que celle des parents maternels cultivés (H?cp=2-91%),chez les hybrides WH et chez une
grande proportion des hybrides CH, ce qui suggere l'influence génétique relative des parents sauvages sur la
descendance. Pour les croisements interspécifiques entre B. vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocarpa, les hybrides
ont montré des propriétés intermédiaires entre les deux parents sauvages (Hawp=1-88%) et cultivés(H%cp=2-89%).
Des cytotypes diploides et tétraploides ont été identifiés chez des hybrides interspécifiques et chez leurs parents
testés. Des plantes tétraploides de B. macrocarpa ont été détectées pour la premiere fois au Maroc dans cette étude.
La collection de germoplasme de betterave sauvage marocaine disponible dans la banque de génes nationale de
I’INRA, offre de nouvelles perspectives sur la diversité génétique et cytogénétique, importantes pour les
programmes de sélection et d'amélioration de la betterave a sucre a I’échelle internationale et nationale dans le but
de la création variétale.

Mots clés : Betteraves sauvages, Beta vulgaris subsp. maritima, Beta macrocarpa, Patellifolia patellaris, betterave
sucriere, vernalisation, hybridation interspécifique, héritabilité.
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Abstract

Abstract

Beet wild relatives are an important reservoir of resistance genes and genetic diversity. The study of genetic
variability and the interaction between natural habitat conditions and local populations of beets has provided a
deeper understanding of their genetic status, impact and use. Three evaluated wild beet taxa, Beta vulgaris subsp.
maritima, Beta macrocarpa and Patellifolia patellaris, showed an adaptation to a very wide range of natural
environments with different coastal and continental characteristics, from wet to dry conditions. These wild taxa
have probably developed tolerance and resistance to stress and behave differently in different environmental
stimuli, generating high variability in agro-morphological and genetic characteristics. Wide phenotypic diversity
was found in the studied populations, which is related to their geographical distribution. Evaluated wild taxa
constitute a major source of genetic variation and beneficial adaptive genes that should be used in breeding
programs through interspecific crosses. These results showed the effectiveness of our approach in the success of
interspecific hybridizations within beet subspecies and highlighted the high diversity of hybrids. The majority of
hybrids behaved as annuals, without a vernalization requirement (82,15%) and with an intermediate developmental
stage between two genetically different parents. Estimated heritability from wild and/or cultivated maternal plant
to its descendants showed a high level for the most studied characters. For interspecific crosses from B. vulgaris.
subsp. vulgaris and B. vulgaris subsp. maritima, the heritability from wild maternal parents (H2wp=3-98%) was
relatively higher than from the cultivated parents (H?cp=2-91%) in WH hybrids and in a large proportion of CH
hybrids, suggesting the relative genetic influence of the wild parents on the progeny. For interspecific
hybridizations between B. vulgaris subsp. vulgaris and B. macrocarpa, the hybrids showed mainly intermediate
properties between wild (H2wp=1-88%) and cultivated (H%cp=2-89%) parents. Diploid and tetraploid cytotypes
were found in interspecific hybrids and their parents. Tetraploid plants of B. macrocarpa were reported for the
first time in Morocco by the current study. The collection of Moroccan wild beet germplasm available in the
national gene bank of INRA, offers new perspectives on genetic and cytogenetic diversity, important for sugar
beet breeding and improvement programs.

Keywords: Wild beets, Beta vulgaris subsp. maritima, Beta macrocarpa, Patellifolia patellaris, sugar beet,
vernalization, interspecific hybridization, heritability.
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Introduction générale

Les ressources génétiques vegeétales représentent une source importante de la biodiversité et
apportent une contribution indispensable a la securité alimentaire mondiale. Une conservation
efficace pour une utilisation plus large et rationnelle de ces potentiels phytogénétiques accroit
les possibilités de fournir des caractéristiques utiles aux plantes cultivées et destinées a
alimenter la planéte, et faire face aux besoins futurs. Cela concerne, notamment, I'adaptation
des cultures aux évolutions climatiques et aux différents stress biotiques et abiotiques. La
raréfaction de ressources phytogénétiques, autrement dit, 1’érosion génétique menace la
diversité phytogénétique par la perte de génes. Cette érosion génétique est due principalement
a la surexploitation massive de ces ressources génétiques, comme elle est associée a d’autres
facteurs anthropiques et environnementaux. Il apparait crucial de maintenir la diversité
existante pour une conservation efficace et une utilisation durable et équitablement partagée.

Le Maroc est doté d'une large variation éco-géographique, induisant une trés grande diversité
de ressources génétiques végétales spontanées et cultivées (Fennane, 2004 ; Fennane et al.,
2007 ; Fougrach et al., 2007). La betterave sauvage, objet de notre étude est également
concernée (Frese, 1992 ; El Bahloul et al., 2006 ; EI Bahloul, 2007 ; Hellier et al., 2011, Hellier
etal., 2013 ; Leys et al., 2014).

Quant a la zone d'origine de la betterave, I’Europe et les régions trés voisines étaient depuis
longtemps considérées comme le refuge originaire de cette espéce, en raison de la grande
quantité d'espéces sauvages du genre Beta et Patellifolia présentes dans toute la région (De
Candolle, 1885 ; cité par Biancardi et al., 2012).

Une trés grande capacité adaptative est acquise aux espéces sauvages relatives a la betterave
avec une aire de répartition éco-géographique et climatique assez large sur une série d'habitats
maritimes et terrestres. Ces espéces spontanées peuvent étre rencontrées en forte abondance
dans la région méditerranéenne (Touzet et al., 2018). Mais la zone de leur aire de diffusion
spatiale s’étend du Nord sur des cotes de la mer du Nord a 1’Ouest de I'Europe, au Sud sur les
iles de Cap vert Macaronésiennes de 1’Océan Atlantique. D’Ouest en Asie (Moyen-Orient, Inde,
Chine, Japon), a I’Est en Californie et en Amérique du Nord (Binacardi et al., 2020). La
distribution vaste de ces ressources génétiques sauvages pourrait aboutir a une large plasticité
adaptative et une trés grande richesse génétique (Monteiro et al., 2013 ; Romeiras et al., 2016).

L'analyse de la diversité génétique des especes de betterave a été souvent privilégiée afin de
connaitre sa structuration et de comprendre son organisation dans son contexte évolutif. Pour
cela, des approches pluridisciplinaires s’appuyant sur des outils d’analyse complémentaire ont
été menées, commencant par des inventaires et des identifications taxonomiques des espeéces
locales existantes. Au Maroc, de nombreuses études sur 1’identification des especes sauvages
apparentées a la betterave cultivée et leur répartition biogéographique ont été réalisées par
I'équipe de I'INRA. Ces études ont révélé 1’existence de trois taxons différents, dont Beta
vulgaris subsp. maritima et Beta macrocarpa, appartenant au genre Beta, étaient largement
répandues sur le Nord et le centre du Maroc, avec une préférence littorale observée chez B.
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vulgaris subsp. maritima et une distribution principalement continentale de B. macrocarpa.
Cependant, la troisieme espéce Patellifolia patellaris, la seule représentante du genre
Patellifolia, avait une répartition limitée et restreinte au Sud-Ouest de la région centrale du ¢
Souss ” au Maroc (EI Bahloul et al., 2006 ; EI Bahloul, 2007 ; Hellier et al., 2011 ; Hellier et
al., 2013).

D’autres enjeux importants basés sur 1’évaluation et la valorisation des especes sauvages du
genre Beta et Patellifolia ont montré une importante variabilité génétique et une richesse en
genes codants pour des caractéres agronomiquement intéressants associés aux stress biotiques,
tels que, la résistance au virus de la veine jaune nécrotique (Beet necrotic yellow vein virus,
BNYVV), agent causal de la rhizomanie), résistance a la tache foliaire de Cercospora
(Cercospora leaf spot, CLS), résistance au virus de 1’enroulement des feuilles de la betterave
(Beet Curly Top Virus, BCTV) et la résistance aux nématodes a kyste (Heterodera schachtii).
Ils codent également pour des genes de tolérance/résistance aux stress abiotiques liés a la
tolérance, a la salinité et a la sécheresse (Frese et al., 2001 ; Panella et Lewellen, 2007 ; McGrath
etal., 2011 ; McGrath et Panella, 2018).

Ces ressources génétiques prennent de la valeur ajoutée par leur évaluation, leur gestion et leur
utilisation en sélection. Leur exploitation pour I’enrichissement de la base génétique de
betterave a sucre serait nécessaire, sachant que cette derniére est considérée comme une culture
introduite au Maroc, au début des années soixante (Agbani, et Jenane, 2000). 1l s’agit d’une
plante produite et développée par I’homme jouissant d’une certaine stabilité et homogénéité des
caractéres. Ce qui peut induire des obstacles dans les capacités adaptatives aux nouveaux
environnements. D’ailleurs, il y a a la fois une absence totale de variétés locales de betterave
cultivée et des conditions climatiques généralement defavorables pour la production de
semences betteraviéres au Maroc.

L'introgression de caractéres d’intérét agronomique via les croisements interspécifiques entre
les especes cultivées et les formes apparentées sauvages a été réalisée essentiellement pour
confronter les contraintes de stress biotiques et abiotiques, augmenter la capacité d'adaptation
des betteraves cultivées et récupérer la diversité génétique perdue lors de leur domestication
(Monteiro et al., 2018). Ceux-ci contribuent a 1’enrichissement génétique de cette espece et a
I’élargissement de sa diversité (Andrello et al., 2017 ; Frese et al., 2017). Toutefois, la
coincidence difficile de la période de floraison entre une espéce sauvage annuelle et une espece
cultivée bisannuelle, I'aptitude a la floraison de la betterave sucriere dans les zones de
vernalisation limitées au Maroc, sont les principaux obstacles a I'hybridation interspécifique
entre les différentes espéces et sous-especes de betterave.

Pour surmonter tous les obstacles confrontant la culture de betterave cultivée, un programme
de recherche a été lancé depuis 2005 par ’INRA-Maroc sur la valorisation des ressources
génétiques sauvages apparentées a la betterave et collectées au Maroc et 1’évaluation des
hybrides interspécifiques entre des parents de betterave cultivée d'une part et sauvages d'autre
part. Cette initiative nationale se démarque par son originalité. Les études approfondies de la
collection marocaine d’espéces sauvages apparentées a la betterave cultivée, visent la
valorisation et la conservation de ces ressources, ainsi que la structuration génétique de sa
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diversité, et son implication dans 1’¢largissement de la base génétique de betterave a sucre via
les hybridations interspécifiques. Ces objectifs sont appliqués sur les trois taxons collectés
localement, B. vulgaris subsp. maritima, B. macrocarpa et Patellifolia patellaris. La
valorisation de ces taxons ne peut étre atteinte que par une étude orientée vers un ensemble de
fins a réaliser au cours de cette thése :

. Identifier et analyser la diversité éco-géographique des espéces sauvages apparentees a
la betterave a sucre existantes au Maroc et déterminer les facteurs qui influencent la
répartition de leur diversité génétique ;

o Caractériser les différentes populations des espéces collectées localement par des
descripteurs agro-morphologiques pour structurer leur diversité génétique ;
o Mettre au point une méthodologie d'hybridation interspécifique dans le contexte agro-

climatique national et évaluer les hybrides issus des croisements entre les especes
sauvages et cultivée de betterave ;

o Analyser la ploidie des hybrides et de leurs parents et identifier 1’héritabilité¢ des
caractéres et leur transmission a la descendance.
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A. Ressources et diversité génétique

Les ressources phyto-génétiques constituent un réservoir de genes, souvent dotées d’une
signification économique et écologique particuliere, en raison de leur grande capacité
adaptative aux conditions difficiles du milieu. Gréace également a leurs teneurs tres élevées en
substances bioactives qui sont synthétisées en réponse aux différents stress et perturbations,
ayant des propriétés medicinales, alimentaires et un fort potentiel agronomique.

Une ressource génétique est définie par la Convention sur Diversité Biologique (CDB, 1992),
comme du ‘matériel d'origine végétale, animale, microbienne ou autre, contenant des unités
fonctionnelles de I'hérédité’ (Bouchel et al., 2020). Les ressources phytogénétiques peuvent
étre considérées comme des ressources naturelles limitées et périssables. Elles fournissent la
matiere premicre ou ce qu’on appelle les geénes qui lorsqu'ils sont utilisés et combinés de la
bonne facon, produisent de nouvelles et meilleures variétés végétales, constituant une source
irremplacable de caractéristiques telles que la résistance aux maladies, I'adaptation locale et la
productiviteé.

La diversité de ces ressources est menacee par I’érosion génétique, un terme qui désigne la perte
de genes individuels et de combinaisons de génes. Parmi les principales causes de 1’érosion
génétique figurent la surexploitation massive des populations spontanées associée a d’autres
facteurs environnementaux, tels que les périodes de sécheresse longues et fréquentes, le
surpaturage, 1’apparition de nouveaux ravageurs, de plantes adventices et de maladies ou encore
la dégradation environnementale. Aussi, les facteurs anthropiques, comme par exemple
I’urbanisation, aboutissent certainement a la raréfaction et fragilisation de certaines populations
naturelles (El Gazzah et Chalbi, 1995 ; Garnier et Vignot, 2013).

C'est pour I’ensemble de ces raisons, il est jugé nécessaire de conserver toutes les sources
potentielles de biodiversité, des populations sauvages aux variétés contemporaines, au niveau
de leurs zones pour I’ensemble des pays en vue d’une conservation efficiente et une utilisation
durable.

1. Conservation des ressources genétiques

La protection effective et efficace, et la préservation du matériel génétique ainsi que l'accés
facile au matériel génétique et les informations qui y sont liées, constituent I'objet principal de
tous les programmes de conservation du germoplasme. Pour une conservation efficace et
correcte il faut (Charrier et al., 1984) :

e Identifier correctement 1’espéce concernée ;

o Déterminer I’aire de répartition géographique actuelle de 1’espéce ;

e Définir les limites du pool de genes de I’espéce concernée ;

e Appliquer la meilleure technique de conservation possible.
Il existe deux stratégies pour conserver la diversité génétique : la conservation in situ et la
conservation ex situ (Brugel et Dehondt, 2007).
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1.1. Conservation in situ

La conservation in situ correspond a la conservation des ressources vivantes par leur maintien
au sein des écosystémes naturels dans lesquels elles se trouvent. Elle est particuliérement
appropriée pour des especes sauvages. Elle a pour objectif soit la protection de 1’habitat des
especes, soit la réduction des menaces affectant I’espece sur 1’habitat. Ce type de conservation
ne protege pas seulement la diversité génétique, mais elle permet aussi 1’évolution génétique
avec le climat, par I’apparition des nouveaux all¢les et nouvelles combinaisons de génes avec
le temps.

1.2. Conservation ex situ

La conservation ex situ a pour objectif d’empécher I’extinction locale, régionale ou mondiale
d’une espeéce connue et documentée. Elle correspond a une multiplication représentative de la
diversité génétique des plantes cultivées et de leurs especes apparentées sauvages, et leurs
maintiens hors de leur milieu naturel, a I'aide des banques de génes.

2. Utilisation des ressources génétiques

L’exploitation des ressources genétiques a une relation étroite avec le savoir et les
connaissances scientifiques sur leurs bénéfices et leurs propriétés pour, accroitre et développer
des produits commerciaux.

Conserver des ressources phytogenétiques est automatiqguement nécessaire pour la sécurité
alimentaire et 1’agro-biodiversité. Pour une utilisation durable et un partage équitable de ces
ressources dans I’alimentation et 1’agriculture, il faut comporter notamment les mesures
suivantes (CGRFA, 2018 ; 2019) :

1. Mise en place et le maintien de la diversification de systemes agricoles subventionnée par
des politiques agricoles loyales ;

2. Evaluation de la variation intra et interspécifique afin de valoriser et conserver la diversité
biologique ;

3. Développement des efforts de sélection pour la mise au point de variétés qui répondent
spéecifiquement aux besoins sociaux, économiques et écologiques ;

4. Elargissement de la base génétique des plantes cultivées et augmentation de la diversité du
matériel génétique mis a la disposition des agriculteurs ;

5. Utilisation accrue des especes spontanées et des plantes cultivées adaptées aux conditions
locales ;

6. Utilisation de la diversité génétique pour une gestion raisonnable, conservation efficace et
une exploitation durable tout en respectant une sélection végétale et un développement
agricole performants ;

7. Surveillance et ajustement des stratégies de sélection et les reglementations en faveur de la
distribution des semences et la mise en vente des variétés.
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Parmi les ressources phyto-génétiques qui constituent un potentiel génétique important et une
source de diversité irremplagable, figurent les espéces et sous-especes sauvages apparentées a
la betterave.

B. Espéces apparentées a la betterave cultivée

Les especes sauvages apparentées aux cultures (Crop Wild Relatives) sont des espéces
étroitement liées aux cultures, y compris les progéniteurs de cultures, qui représentent un
important réservoir de ressources génetiques apportant des caractéristiques potentiellement
bénéfiques aux cultures avec des avantages économiques évidents. Ces ressources sauvages
présentent ainsi des niveaux beaucoup plus élevés de variation genétique que leurs variétés
cultivés, sélectionnés et inventés par I'Homme. Elles sont alors la principale source de la
diversité génétique, porteuses de nouveaux caracteres de résistance biotique et abiotique, et
largement utilisées dans les programmes de sélection des principales cultures (Letschert et
Frese, 1993 ; Ribeiro et al., 2016).

L'Europe et la région Méditerranéenne constituent les centres les plus importants pour la
diversité relative aux especes sauvages, ou il existe encore un patrimoine génétique sauvage
intéressant et potentiel apparenté a des cultures importantes telles que la betterave sucriére
Beta vulgaris subsp. vulgaris” (Frese et al., 2001; Leys et al., 2014 ; Romeiras et al., 2016 ; Monteiro
etal., 2018). Il s’agit d’une espéce cultivée ayant la plus grande valeur économique dans l'ordre
des Caryophyllales et considérée comme I'une des dix premiéres du classement mondial, avec
une production d'environ 275 millions de tonnes dans 55 pays, fournissant environ 30% de
sucre produit annuellement (USDA/ERS, 2018 ; OCDE/FAOQ, 2020). A 1’échelle nationale, la
production de la betterave a sucre est estimée a 3 896 mille en 2019 (MAPMDREF, 2021 ;
Harbouze et al., 2019).

Les especes et sous especes sauvages apparentées a la betterave jouent un role important et
irremplacable dans I'élargissement de la base genétique et le maintien des caractéristiques
importantes sur le plan écologique de la betterave sucriére. Pour une utilisation efficace et
raisonnable, une valorisation des ressources génétiques liées a la betterave serait
impérativement nécessaire basée sur des connaissances approfondies au niveau : historique,
taxonomique, génétique, capacité adaptative avec I’environnement, pool génétique de
reproduction et de croisements.

1. Origine de la betterave

La betterave maritime sauvage (Beta vulgaris subsp. maritima Arcang) a longtemps été
considérée comme l'ancétre de toutes les variétés cultivées de nos jours (Biancardi et al., 2012
; 2020), c’est que des données moléculaires récentes ont confirmé (Jung et al., 1993 ; Letschert
et al., 1994, Romeira et al., 2016).

Son nom spécifique fait bien entendu référence a son habitat de predilection, Beta vulgaris
subsp. maritima poussait principalement sur les cotes maritimes, et capable de tolérer a la fois



Chapitre | : Revue bibliographique

les situations séveres de sécheresse et les fortes salinités de leurs milieux naturels (Shaw et al.,
2002).

Il semble que la betterave maritime ait fait partie de I'alimentation humaine deés I'Antiquité. La
premiére utilisation de cette plante remonte a la préhistoire, lorsque les feuilles ont été récoltées
et utilisées comme légume cru ou plante potagere (Von Boguslawski, 1984). Des preuves de
récolte et d'utilisation ancienne et répandue de la betterave maritime sont les macro-résidus
(graines, feuilles, tiges, fragments de parenchyme racinaire, pollen...), qui ont été trouvés dans
des différents sites européens, asiatiques et africains, datant de la fin du mésolithique et de
I'époque prédynastique égyptienne (5600-4000 avant J.-C.) jusqu'a I'époque gréco-romaine
(395 apres J.-C.) (Pals, 1984 ; Fahmy, 1997 ; Kubiak-Martens, 1999 ; Robinson et Harild, 2002
; Nieuwhof, 2006 ; Voigt et al., 2008 ; Bottema, 2010).

Quant a la zone d'origine de la betterave, I’Europe ou les régions trés voisines €taient depuis
longtemps considérées comme le refuge originaire de cette espéce, ce qui a été rapporté en 1885
par De Candolle, en raison du grand nombre d'espéces sauvages du genre Beta présentes dans
toute la région. Il a également mentionné que I'espéce classée a I'époque comme Beta cicla
Linn. était ’origine de la betterave, il s’agit probablement de B. vulgaris subsp. maritima,
puisque I’aire de répartition naturelle de B. cicla (De Candolle, 1884) était parfaitement
identique avec la distribution de B. vulgaris subsp. maritima décrit plus tard par plusieurs
auteurs comme Becker-Dillingen (1928) et Ulbrich en 1934. Les localisations géographiques
des especes de betteraves mentionnées dans la littérature coincident avec les aires de répartition
décrites par Becker-Dillingen (1928) et Ulbrich (1934), qui sont résumées dans la figure I-1.
Selon Coons (1954), l'origine de la betterave marine pourrait étre localisée dans les zones
délimitées par Ulbrich.

[0 Section Beta

Figure | - 1 : Carte de la distribution des sections de Beta similaire a 1’aire de répartition délimitée par Becker-
Dillingen (1928) et Ulbrich (1934) (cité et complété par Biancardi et al., 2020).
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Un certain nombre d’auteurs s'accordent a situer l'origine du genre Beta en Asie dans les zones
comprenant les rivages de mers (Biancardi et al., 2012). D’autre part, les analyses de la diversité
cytoplasmique ont confirmé que les pays méditerranéens devraient étre la zone d'origine de la
betterave maritime, ou elle est encore largement répondue (De Bock, 1986 ; Cheng et al., 2011).

2. Taxonomie de la betterave

La betterave est une espéce allogame a pollinisation anémogame et a dissémination barochore
appartenant a la famille des Amaranthacées et de sous-famille des Bétoidées (APG, 2003). La
nomenclature Angiosperm Phylogeny Group, APG, refléte les nouvelles connaissances sur
1’évolution historique et les relations de parenté entre les especes découvertes grace aux études
moléculaires et phylogénétiques, introduisant des révisions taxonomiques notables de la
classification classique.

La taxonomie de la betterave a été toujours sujet de divergence entre les chercheures, en raison
de la forte variabilité génétique et la présence de formes sauvages et cultivées conspécifiques
et inter-fertiles rendant difficile I'adoption d'une structure systématique stable au sein du genre
Beta. Une classification précise et une description morphologique correcte sont toujours
importantes pour identifier facilement et sans erreurs les especes inventoriées. La floraison
constitue la meilleure période pour I'identification de la betterave (Beta vulgaris), lorsque la
plante acheve sa forme morphologique finale reconnue par son port de croissance particulier,
le type de segments du périanthe de la fleur, la position des bractées florales sur les tiges et les
caractéristiques du glomérule & la maturation (Biancardi et al. 2020).

Historiquement, Transhel en 1927 a subdivisé le genre Beta en “ sections”, un terme qui a été
employé pour la premiére fois dans la classification taxonomique. Depuis, différents auteurs
ont modifié ces sections au fil des années (Ulbrich, 1934 ; Buttler, 1977).

Selon Ford-Lloyd et ses collégues (1975), le genre Beta a été divisé en quatre sections : Vulgaris
(Beta dans la classification actuelle), Corollinae, Procumbentes (anciennement Patellares) et
Nanae. La section Beta comprend les especes sauvages et les betteraves cultivées « Beta
vulgaris sous-espéce vulgaris ”. La forme cultivée est divisée en quatre groupes : groupe des
betteraves a feuilles, betteraves de jardin, betteraves fourragéres et groupe des betteraves
sucrieres (Lange et al., 1999). Letschert et al. (1994) et Ford-Lloyd (2005) ont encore révisé la
section Beta.

Apres plusieurs études plus poussées, basées sur des résultats phylogénétiques moléculaires et
des différences morphologiques substantielles entre les espéces de la section Procumbentes et
d'autres especes de Beta, Kadereit et al. en 2006, ont révisé la taxonomie du genre Beta en
déplacant la section Nanae dans la section Corollinae. Ce qui est en accord avec 1’étude menée
par Hohmann et al. (2006) qui ont subdivisé le genre Beta en deux sections : Beta et Corollinae
(Tableau I-1).

Romeiras et al. (2016), ont montré que Patellifolia devrait étre un genre séparé de la section
Beta (Procumbentes), soutenant que des difficultés rencontrées dans les programmes de
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sélection sont principalement dues a la divergence génétique entre les espéces de Beta et
Patellifolia.

Beta L. (Betoideae Ulbr., Chenopodiaceae Vent.) est un genre comprenant neuf espéces, alors
que le nombre de taxons infraspécifiques (sous-espéces et variétés) n'est pas défini a I'neure
actuelle, y compris les morphotypes sauvages et cultivés qui sont principalement inclus dans la
trés variable Beta vulgaris L. (Kadereit et al., 2006 ; Uotila, 2011 ; lamonico, 2019).

La classification du genre (et de toute la sous-famille des Betoideae) a été récemment révisee
par lamonico (2019) qui a reconnu deux tribus, a savoir Betae (Moq.) Kadereit et al. et
Halbitziae Ulbr. ; pour la tribu Betae, trois sections et quatre sous-sections ont été acceptées.

Tableau I - 1 : Classifications de la sous-famille des Betoideae (Amaranthaceae) selon la nouvelle révision
taxonomique (Romeiras et al., 2016).

Genre Section Espece
Beta Sect. Beta Beta vulgaris
(Pool génétique primaire) B. v.ssp. maritima

B. v. ssp. adanensis
B. v. ssp. vulgaris
B. macrocarpa

B. patula
Sect. Corollinae Beta corolliflora
(Pool génétique secondaire) Beta macrorhiza

Beta lomatogona

Beta intermedia

Beta trigyna

Beta nana
Patellifolia (Pool génétique tertiaire) P. procumbens

P. webbiana

P. patellaris

Comme toutes les espéces sauvages apparentées a une plante cultivée donnée, les espéces et
sous especes de betterave sont divisées en trois pools génétiques (primaire, secondaire ou
tertiaire) en fonction de leur facilité & échanger des génes avec la betterave cultivée pour
développer des variétés améliorées (Harlan et de Wet, 1971).

e Le pool génétiqgue primaire (PG1), composé de toutes les especes qui peuvent étre
directement croisées avec la plante cultivée pour engendrer une descendance fertile,
abondante et normale.

e Le pool génétique secondaire (PG2) est composé d’espéces sauvages qui sont différentes
des espéeces cultivées, mais encore suffisamment proches pour étre croisées afin de produire
une progéniture fertile. Les croisements limités peuvent étre dues a une divergence
écologique adaptative, qui dans le temps et 1’espace s’évolue plus ou moins a une
divergence génétique.

e Lepool génétique tertiaire (PG3) est composé d’espéces sauvages apparentées a des plantes
cultivées encore plus éloignées.

Les difficultés de croisement et la distribution écologique limitée sont responsables de la

divergence genétique des espéces de Patellifolia classées dans le troisieme pool génétique, PG3

(Romeiras et al., 2016 ; Monteiro et al., 2018).
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3. Aire de répartition naturelle de betterave sauvage

D’innombrables endroits naturels des espéces sauvages apparentées a la betterave cultivée ont
été signalés dans la littérature montrant une large diffusion spatiale et une grande capacité
d’adaptation pour les deux genres, Beta et Patellifolia.

3.1. Genre Beta

Les sections du genre présentent des différences importantes dans la répartition géographique
(Figure 1-2).

a. Section Beta

Les especes de la section Beta sont centrées dans la région mediterranéenne, dans les sites de
la cote Nord-africaine (Maroc, Algérie, Tunisie et Egypte). Elles peuvent étre rencontrées tout
au long du littoral maritime de la mer du Nord, de I'océan atlantique de 1’Europe et de la
Méditerranée. La zone de répartition s'étend jusqu'a I'Azerbaidjan et le Nord-Ouest de I'lran.

Les espéces sauvages de la section Beta se trouvent a des altitudes comprises entre -280 et 1300
m, et sont adaptées a une large gamme de conditions environnementales de fraiches et humides
(en Irlande par exemple) aux chaudes et séches comme dans le Sud de Cap vert Macaronésienne
(Toll et Hendriksen, 1981 ; Letschert et Frese, 1993 ; Frese, 2010). La distribution de ces
espéces n'est pas limitée aux habitats du littoral maritime, mais ont été également trouvées dans
des zones terrestres généralement salines.

La betterave maritime, B. vulgaris subsp. maritima, a une capacité de colonisation
impressionnante par rapport a toutes les autres especes du genre Beta. Elle se trouve assez
facilement sur les bords de la mer, les plages de sable, le long des estuaires, les falaises et les
terrains rudéraux. (Doney et al., 1990 ; Frese et al., 1990 ; Doney, 1992 ; Viard et al., 2004 ;
Fievet et al., 2007). L’abondance des populations de betteraves maritimes est beaucoup plus
faible au fur et a mesure qu'on se déplace vers l'intérieur des terres (Zohary, 1966), ce qui
démontre les préférences environnementales de I'espéce (Biancardi, 1999).

L'espece présente une tres grande répartition avec une large gamme de latitude, qui varie
d'environ 15° N a 58° N : vers l'est de I’ Asie et a 1'Inde orientale, vers 1'Ouest des Tles Canaries
et du Cap-Vert, et vers le Nord tout au long de la cote atlantique jusqu'a la mer du Nord, y
compris la cote des Tles britannigques, du Danemark et de la Suede (Frese et al., 2012 ; Biancardi
et al., 2020).

Plus de 10 940 observations de B. vulgaris subsp. maritima ont été actuellement rapportées sur
la période de 1800 a 2018 par le systétme mondial d'information sur la biodiversité (Global
Biodiversity Information Facility : GBIF, 2018).

La betterave maritime est surtout rencontrée dans les zones cotieres de la Méditerranée et
I’Europe mais tres rarement signalée sur les cotes de la mer du Nord, en Californie, au Moyen-
Orient, en Inde, en Chine, et au Japon. En revanche, les autres espéces du genre Beta ont une
répartition plus restreinte.

11
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Beta adanensis, une espéce sauvage endémique de la Turquie, a été trouvée sur des sols salins
des champs situés a l'intérieur des terres. Elle est limitée a la Méditerranée orientale et ne se
rencontre pas sur les cotes atlantiques. (Buttler, 1977 ; Andrello et al., 2016).

Beta macrocarpa, semble tolérer des conditions extrémes, capable de pousser sur des barrages
en dehors de marais salants. Elle a été trouvée dans le Sud-Ouest de Portugal et d’Espagne,
Sud-Est de Gréce et d’Italie, Ouest d’Asie, a la Macaronésie et au Nord d’Afrique (Kadereit et
al., 2006, El Bahloul, 2007 ; Slama et al., 2016).

Beta patula est endémique a Madere, elle s'installe dans une aire de répartition trés restreinte
sur les deux petits Tlots 1lhéu do Desembarcadouro et Ilhéu Chéao. C'est la deuxieme espéce de
betterave sauvage la plus rare, non seulement en termes de fréquence d'occurrences régionales,
mais aussi en termes de nombre d'individus composant I'espéce. Derniérement, B. patula a été
incluse dans la liste rouge de I'UICN (Union Internationale pour la Conservation de la Nature)
en tant qu'espéce en danger critique d'extinction (UICN, 2011).

b. Section Corollinae

La principale zone de distribution de la Section Corollinae s’¢tend de I'Europe centrale et les
Balkans jusqu'a I'Anatolie, le Caucase, le Sud de la Russie et I'lran (Buttler, 1977). Les espéces
sont présentes en Turquie et dans des régions adjacentes jusqu'en Iran. Ces espéces sont
adaptées aux hivers froids et aux étés chauds et secs. Les sites de collecte sont exclusivement a
I'intérieur des terres sur une altitude fluctuant de 650 a 2350 m.

En Turquie, B. lomatogona, B. trigyna, B. corolliflora et B. intermedia étaient principalement
considérées comme des mauvaises herbes des terres cultivées, poussant notamment en bordure
des champs agricoles des grandes cultures telles que le blé et I’orge. Beta corollifora, a été
également trouvée dans le Sud-Ouest de 1’ Asie et Caucase. Seulement 10% des sites de collecte
faisaient partie de la végétation naturelle (c6té cours d'eau, prairies collinaires). Beta
lomatogona, est spécifiquement adaptée a I'état aride. La compétitivité de I'espece cesse
rapidement avec lI'augmentation de I'numidité du climat et du sol. Beta macrorhiza a été trouvée
sur les bords de route et considérée comme une plante rudérale (Turquie, Iran, Azerbaidjan et
Arménie).

L'ancienne section Nanae, nouvellement inclue dans la section Corollinae, représentée par la
seule espéce endémique de Gréce, Beta nana, qui a une aire de répartition trés limitée (Buttler,
1977 ; Letschert, 1993 ; Strid, 1995). Une enquéte sur les especes a été menée par Dale (1980,
1981) et répétée par Frese et al. (2009) montre que les populations de B. nana ont été
échantillonnées sur les hautes montagnes a des altitudes comprises entre 1 825 et 2 750 m
(Parnassos, Chelmos, Giona, Olympos, Vardoussia et Taiyetos). Le climat a ces altitudes est
frais et humide sous ’effet de I'accumulation des nuages autour des montagnes. L'espéce est
présente sur les substrats calcaires et sur de courtes pelouses au bord des prairies avec un sol
relativement humide.

12



Chapitre | : Revue bibliographique

Figure I - 2 : L’aire de répartition des espéces et sous espéces sauvages du genre Beta de la sous famille de
Betoideae (GBIF, 2019).

3.2. Genre Patellifolia

Les especes du genre Patellifolia, P. patellaris, P. procumbens et P. webbiana, sont présentes
sur toute une série d'habitats terrestres et maritimes dans une aire de distribution limitée
(Bramwell et Bramwell, 1974). Les aires de répartition de ces espéces sont illustrées dans la
figure 1-3.

Les especes peuvent étre rencontrées en forte abondance dans la région de la Méditerranée
occidentale, y compris le Sud-Est et le Sud de la péninsule Ibérique, et est également présentes
aux Tles Capverdiennes et Canaries, ainsi que dans les zones cotieres et intérieures de Madere.
(Frese et al., 2012). Les trois espéces de Patellifolia ont été principalement trouvées sur les
bords de routes séches ou des endroits rudérales dans ou autour des villages, et aussi sont
adaptées aux conditions climatiques arides et aux hivers doux sans gel. Patellifolia patellaris a
été trouvée a une altitude de 200 m dans les zones intérieures, ainsi que dans les zones
d'embruns cétieres (Frese et al., 2001).

Figure | - 3: L’aire de répartition des espéces sauvages du genre Patellifolia de la sous famille de Betoideae. A
= P. procumbens; B = P. patellaris; C = P. webbiana (GBIF, 2019).

Collectivement, tous les taxons sauvages apparentés a la betterave cultivée sont adaptés a une
tres large gamme de milieux naturels. Le tableau I-2 résume la distribution géographique et les
caractéres écologiques des espéces sauvages de Beta et Patellifolia.

13
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Tableau | - 2 : Répartition géographique et caractéristiques écologies des taxons sauvages de la sous-famille des
Betoideae (Amaranthaceae). (Romeiras et al., 2016 ; Monteiro et al., 2018).

Taxon

Distribution géographique

Ecologie

Beta L.
Section. Beta Syn. Vulgare. (Ulbrih)

Région de la Méditerranée occidentale et archipels macaronésiens

B. macrocarpa Guss.

Afrique du Nord et Canaries, péninsule
ibérique, Asie de I'Ouest, Macaronésie,
Europe du Sud-Est (Grece, ltalie)

Sites cotiers secs, marais salants, bords
de champs, bords de routes

B. patula Aiton

Madere (endémique)

Sites cotiers secs

B. vulgaris subsp. adanensis
(Pamuk¢.)  Ford-Lloyd &
J. T.Williams

Europe du Sud-Est (Grece), Asie de I'Ouest
(Chypre, Turquie, Syrie)

Habitats perturbés, steppes

B. vulgaris ssp. maritima (L.)
Arcang.

Cotes méditerranéennes (péninsule ibérique
et Afrique du Nord), Macaronésie (Agores,
Madére et Canaries), cotes atlantiques
(Europe du Nord, Sud-Ouest et du Sud-Est),
Asie du Ouest

Falaises cotiéres, plages de pierre et de
sable, marais salants, les explorations
salines,  prairies  cotiéres,  lieux
rudimentaires

B. vulgaris ssp. vulgaris (L.)°

Largement cultivée

Zones généralement plates et humides

Section Corollinae (incl. sect. Nanae)

Région de la Méditerranée orientale et Asie du Sud-Ouest

B. corolliflora Zosimovic ex
Buttler

Asie du Sud-Ouest, Caucase

Plus de 1300 m d'altitude dans des
endroits rudimentaires, des prairies, des
paturages, des berges de ruisseaux

B. lomatogona Fisch. &

C.A.Mey.

Arménie, Azerbaidjan, Iran, Turquie

Zones de montagne (850-1 500 m
d'altitude), zones salines, steppes, semi-
déserts, friches séches désertiques, bords
de route, terres agricoles

B. macrorhiza Steven

Arménie, Azerbaidjan, Daghestan, Turquie

Steppes, terres agricoles, lits de riviéres
asséches, friches dans les régions
montagneuses

B. nana Boiss. & Heldr.

Europe du Sud-Est (Grece)

Lieux rudimentaires, dépressions du sol
des prairies a plus de 1 800 m d'altitude

B. trigyna Waldst. & Kit.

Asie occidentale, Caucase, Europe de I'Est
et du Sud-Est

Lieux rudimentaires, prairies

B. intermedia Bunge ex Boiss.
(probably a hybrid of B.
lomatogona x B. trigyna)

Arménie, Turquie

Champs agricoles

Patellifolia A.J.Scott, B.V. Ford-

Lloyd & J.T.Williams

Région de la Méditerranée occidentale et dans les archipels macaronésiens

P. patellaris (Mog.) A. J. Scott,
B.V. Ford-Lloyd and J. T.

Afrique du Nord, Madere, Canaries et Cap
Vert, Péninsule ibérique, Italie

Sites cotiers secs, zones rocheuses séches
de faible altitude

Williams

P. procumbens (C.Sm.) A. J. Macaronésie, Madére, Canaries Sites cotiers secs
Scott, B.V. Ford-Lloyd &

J. T.Williams

P. webbiana (Mog.) A. J. Scott,
B.V. Ford-Lloyd &
J.T.Williams

Canaries (endémique)

Sites nitrophiles rudimentaires
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4. Taxons sauvages de betteraves trouvés au Maroc

4.1. Distribution naturelle

Les especes sauvages apparentées a la betterave sont des plantes vivaces a courte durée de vie
qui poussent généralement sur des endroits sableux ou associés a des substrats rocheux (De
Cauwer et al., 2010). La région méditerranéenne était considérée depuis toujours comme un
refuge, ou ces especes étaient largement répondues (De Candolle, 1884). C’est une zone
stratégique qui a été 1’objet de plusieurs études de prospection et de collecte des espéces
sauvages de betterave, notamment au Maroc. Plusieurs études ont mentionné I'existence
d'espéces de betteraves sauvages au Maroc et ont décrit ainsi les zones ou elles poussent
spontanément.

Dans une exploration entreprise par des scientifiques japonais en 1990, un ensemble de 15
accessions de la section Beta a été prospectée dans les zones c6tiéres du Maroc (Figure 1-4, B).
Une accession était trouvée sur la cbte méditerranéenne a une altitude de 60 m et une distance
de 20 km de la mer. Cependant, les autres accessions ont toutes été rencontrées sur les cotes
atlantiques de Casablanca a Essaouira sur une bande littorale prés de la mer de 0,5 m jusqu’a
37 km et une altitude inférieure @ 130 m (Frese, 1992).

Vingt ans plus tard, en 2010 et 2012, d’importantes visites de terrain ont été effectuées pour
identifier les espéces de betteraves sauvages existantes et leur répartition géographique au
Maroc, tout en couvrant I’ensemble du territoire national. Les missions de collecte ont été faites
par I’équipe de [I’Institut National de la Recherche Agronomique (INRA-Maroc) en
collaboration avec des chercheurs américains du Service de la Recherche Agricole (ARS) du
Département de 1’ Agriculture des Etats-Unis (USDA). Dans le cadre de cette exploration, les
deux facades cotieres marocaines ont été explorées, le long de la cote atlantique de Tanger a
Laayoune, la cote méditerranéenne ainsi que les zones intérieures continentales (Figure 1-4, A).

Deux taxons sauvages du genre Beta ont été trouvés : B. vulgaris subsp. maritima et B.
macrocarpa. Beta vulgaris subsp. maritima était largement répandue et présente dans la plupart
des sites de collecte, avec une préférence pour le littoral, mais elle était aussi rencontrée a
I’intérieur. Beta macrocarpa se trouvait dans les zones continentales a partir de 30 km de la
mer et jusqu'a 1 000 m d’altitude. Une troisieme espéce P. patellaris, d’un autre genre de
Patellifolia, a été collectée sur les cbtes méridionales du Maroc, avec une distribution
approximative a I'écorégion cotiére, de Safi a Laayoune. Les especes sauvages de betterave
s'étendait principalement dans la région forestiere et arbustive, et les zones de collecte étaient
généralement dans des sites perturbés, plages sableuses ou rocheuses, bords des routes, et sur
les bordures des champs agricoles (EI Bahloul et al., 2006 ; EI Bahloul, 2007 ; Hellier et al.,
2011 ; Hellier et al., 2013).
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Figure I - 4 : Sites visités pour la collecte des espéces sauvages liées a la betterave cultivée en 1990 (B, Frese,
1992), 2010 et 2012 au Maroc (A, Hellier et al., 2011 ; Hellier et al., 2013).

4.2. Description morphologique
a. Beta vulgaris subsp. maritima (L.) Arcang.

Plante annuelle ou pérenne, gréle, verte, glabre, caractérisée par ses longues inflorescences
dépourvues de feuilles (juste de petites bractées), a tiges robustes étalées.

Des mesures moyennes ont été prises sur plusieurs populations de betteraves maritime :
longueur du limbe 6,9 cm, largeur 5,4 cm, épaisseur 0,06 mm, longueur du pétiole 6,4 cm,
largeur 3,3 mm, diametre de la tige 1 cm, et hauteur de la plante entre 30 et 120 cm (Letschert
et Frese, 1993). Chaque plante développe de 1 a 4 tiges (Proskowetz, 1896). Cette plante
présente une variabilité des couleurs, vert et/ou rouge sur les tiges, nervures, pétiole, limbe,
hypocotyles et la racine (De Vries, 1905). La figure 1-5 montre un dessin d, une plante de B.
vulgaris subsp. maritima.
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Figure | - 6 : Port de B. vulgaris subsp. maritima (A) et les dimensions moyennes de feuille (B), fruit (C),
glomérule (D), fleur (E) et pétale (F) (Poiret, 1827 ; Maire, 1962).
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Racine pivotante, gréle, plus ou moins ligneuse, fibreuse, occasionnellement renflée, non
charnue munie de plusieurs crochets ou d'un filet. La racine est normalement blanc-ivoire
et rarement rose clair ou jaune (Munerati et al., 1913 ; De Vilmorin, 1923).

Feuilles subentiéres, opposées et presque ovales ou deltoides, parfois de forme lancéolée
ou rhombique. Les feuilles se développent en spirale serrée, disposées sur la couronne de la
racine pivotante (Artschwager, 1926). Les feuilles basales caractérisées par un long pétiole
inférieur ou égale au limbe ovale-triangulaire de 2,5 - 15 x 2 - 8 cm. les feuilles supérieures
sont plus petites, subsessiles et réduites aux bractées florales.

Limbe souvent asymétrique, est normalement brillant, glabre, et fréquemment cireux, avec
un bord plus ou moins ondulé ou frisé. La pubescence (présence de poils) des feuilles est
assez rare. Lors de la transition vers la phase de reproduction, les nouvelles feuilles
deviennent plus petites (Artschwager, 1927 ; Lexander, 1980).

Tige simple, épaisse sillonnée et tres feuillée, ascendante, dressée, ou diffuse, allongée,
robuste, ordinairement peu rameuse sous l'inflorescence, pouvant atteindre 1,30 m de long
et de 0,92 cm d’épaisseur (Schindler, 1891 ; Von Proskowetz, 1896). La tige ou la tige de
la graine commence a s'allonger a partir du centre de la rosette.

Inflorescences denses a feuilles réduites a des bractées (2 - 8 mm de longueur) et absentes
a la partie supérieure, a glomérules fructiféres petits. La tige primaire et toutes les branches
se terminent en inflorescences composées d'épis ramifiés portant les fleurs dans la partie
superieure (Artschwager, 1927).

Fleurs hermaphrodites, petites, 3 - 4 mm de longueur, jaunatres, sessiles, simples, ou plus
fréquemment assemblées en grappes (glomérules) de 2 a 11, qui développent des graines
multigermes & l’aisselle d’une feuille ou d’une bractée en glomérules réunis en
pseudospicastres denses et en inflorescences spiciformes (Artschwager, 1927 ; Smith,
1987). La fleur se compose d’un calice de cinq sépales (2 — 2,5 mm), verts, étroits, entourés
de cinq étamines (Hayward, 1938) incurvés, a marge scariolée et carénés abaxialement en
vieillissant. Les sépales se déplacent progressivement vers une position perpendiculaire a
I'axe de la fleur. Les bases des sépales et des étamines sont placées au-dessus de l'ovaire.
Le nombre de fleurs par inflorescence est variable, méme sur une méme plante.
Normalement, le plus grand nombre de fleurs par inflorescence se trouve a la base de la tige
et diminue vers l'apex.

Pistil tricarpellé avec un style court qui se termine par un stigmate a trois lobes ou plus
(Smith, 1803 ; Artschwager et Starrett, 1933). L'ovaire renferme I'ovule, qui contient le sac
embryonnaire et l'ovule.

Etamines au nombre de 5, insérées sur un disque charnu et s'étendent au-dessus du pistil,
portant les antheres constituées de deux loggias, chacune se composée de quatre sacs
remplis de pollen (Artschwager, 1927 ; McGrath et al., 2007).

Périanthes fructiféres indurés a divisions carénées, 3 — 4 mm de diametre, urcéolés a 5
lobes, concrescents.

Ovaire semi-infére a une loge uniovulée.

Style court, 2 - 5 stigmates.

Fruit pentagonal, pyxide, 3 - 5 mm de diametre, adhérant au calice persistant et accrescent.
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Graine horizontale lenticulaire, brune, lisse, 2 — 2,5 mm de diamétre, aplatie, a face
supérieure ordinairement délimitée par un bourrelet périphérique, saillant, n = 9
chromosomes.

Glomérules axillaires, pauciflores, constituant des épis laches.

Floraison de Juin & Septembre (Proust et Pitard, 1909 ; Maire, 1962 ; Chatelain et al.,
2018).

b. Beta macrocarpa Guss.

Plante annuelle ou bisannuelle de 20 - 40 cm, verte, glabre.

Racine gréle, pivotante et axomorphique.

Tiges épaisses, vertes ou rougeatres, fortement sillonnées, dressées ou décombantes,
anguleuses, ramifiées, feuillées jusqu'au sommet, et portant fleurs et fruits souvent des la
base.

Feuilles subentiéres assez épaisses, vite caduques a long pétiole avec un limbe ovale-
triangulaire de 2,5 - 10 x 2 — 5¢cm. Feuilles caulinaires rapidement décroissantes, a marges
ondulées, a pétiole de plus en plus court. Feuilles basales en rosette, petites, oblongues-
spatulées, les autres rhomboidales ou lancéolées. Feuilles florales sessiles, lancéolées ou
oblongues-cunéiformes, bien développées sur toute I’inflorescence lache glomérules
fructiferes concrescents indureés.

Fleurs de couleur verte et/ou rose, hermaphrodites de 2 - 7 mm a I’aisselle d’une feuille ou
d’une bracté en glomérules réunis en pseudospicastres laches, parfois des la base ou en
inflorescence spiciforme au sommet des tiges fertiles. Fleurs glomérulées par 2 — 3, rarement
4 -5, plus ou moins concrescentes.

Périanthe floral vert, herbacé, et trés coriace, a lobes rigides et dressés-étalés, a 5 sépales
herbacés de 1,5 — 2,5 mm de diamétre, corolle jaune de 5 - 6 mm de diamétrele, fructifére
induré-coriace, a division incurvée au sommet seulement, fortement carénée, concresent
avec les voisins et tombant souvent ensemble avec la feuille. Axillaire a la dessication.
Stigmates ordinairement 3, courts.

Fruits gros “ pyxide ”, a disque relevé en coupe évasée.

Graine brune marron, horizontale et orbiculaire de 3 x 1,5 - 2 mm de diametre, a tégument
membraneux, finement réticulé par les cellules épidermiques, n = 9 chromosomes.
Floraison de Février a Juillet (Proust et Pitard, 1909 ; Maire, 1962 ; Chatelain et al., 2018).

Un dessin et une photo d’un spécimen de B. macrocarpa, sont montrés dans la figure 1-6.
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Figure | - 7: Dessin de B. macrocarpa. A = Port, B = Glomérule, C = Portion de coupe longitudinale de glomérule
(A gauche ; Maire, 1952). Photo d’un spécimen de B. macrocarpa, déposé a I’Herbier de San Diego Natural History
Museum et Collecté par Detlef Bartsch en 1998 a Calexico en Californie. Code : 142789 (GBIF, 2019).

c. Patellifolia patellaris (Mog.) A. J. Scott, B.V. Ford-Lloyd and J. T. Williams

Plante annuelle, verte, glabre, peu charnue et procombante.

Racine non renflée, pivotante, peu ligneuse, émettant ordinairement tres nombreuses tiges.
Tiges sillonnées, rampantes ou grimpantes, ordinairement rameuses, pouvant atteindre 1 m
de long, feuillées jusqu'au sommet, et plus ou moins anguleuses.

Feuilles ovales-deltoides, plus ou moins cordées a la base, entieres, étalées, toutes
conformes, alternes, pétiolées (0,7 — 3 cm de long). Feuilles florales largement ovales-
lancéolées, semblables aux autres mais en taille plus petite.

Limbes ovales-triangulaires ou ovales-rhomboidals, entiers, pouvant atteindre 7 x 4 cm,
peu épais et charnus, tronqués ou brusquement atténués-cordiformes a la base, aigus a obtus
a l'apex, 3 -5 nervures a la base, toutes non saillantes.

Fleurs hermaphrodites ou polygames, vertes, petites, solitaires ou fasciculées par 2 - 3 a
l'aisselle des feuilles sur presque toute la longueur des tiges et munies d’une bractée et de 2
bractéoles. Un rameau axillaire plus ou moins allongé, bientot florifére nait souvent, en
méme temps que les fleurs dans les aisselles des feuilles inférieures. Fleurs libres dans le
glomérule. Chaque fascicule subsessile, entiérement libre. Lobes des sépales trés courts
appliqués sur le fruit.

Périanthe fructifére herbacé, 3 - 4 mm de longueur, 3,5 - 4 mm de largeur, libre, accrescent
ou non, subsistant aprés le fruit, a 2 — 5 divisions, urcéolé a 5 lobes ovales, obtus, indurés,
infléchis et apprimés sur le disque au sommet du fruit qui est plat ou en déme plus ou moins
élevé, plus rarement étalés-dresses, ordinairement plus ou moins distants, a peine carénés
sur le dos a la base mais nettement sous le sommet. Segments du périanthe de 1 — 1,5 mm
de long, incurvés.

Etamines égalant les lobes du périanthe, a filets subulés et a anthéres ovées. 5 étamines
insérées sur un disque charnu.

Stigmates tres petits, 2 stigmates oves, obtusiuscules, brievement connés a la base.
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Ovaire uniloculaire et uniovulé forme par 2 (rarement 3 — 5) carpelles, supere, semi-infere.
Style court.

Fruit akenien adhérant au calice persistant, accrescent et ligneux, de 2 — 4 mm de long.
Graine brune-marron, orbiculaire-comprimée, 2,5 — 3 mm de diametre, 1 - 1,5 mm
d'épaisseur, lenticulée, horizontale, a tégument membraneux, finement réticulé par les
cellules épidermiques. n = 9 chromosomes.

Glomérules axillaires constituant des épis laches et a périanthes plus ou moins soudés a la
base.

Floraison décembre-juillet (Proust et Pitard, 1909 ; Maire, 1962 ; Chatelain et al., 2018).

Une photo et un dessin de P. patellaris sont illustrés dans la figure I-7.

Figure I - 8 : Photo (A droite) et dessin (A gauche) de P. patellaris. A = port, B = Graine (Maire, 1962 ; GBIF,
2019).

C. Importance de betterave a sucre
1. Origine et domestication

La betterave sucriére est I'espéce cultivée la plus importante du genre Beta (Jung et al., 1993 ;
Bruun et al., 1995 ; Lange et al., 1999 ; Kadereit et al., 2006). Elle est rapidement devenue la
destination agro-culturelle la plus importante de l'espece B. vulgaris depuis sa création en
Allemagne au XVIII¢siecle.

La betterave a sucre est l'une des cultures les plus récentes par rapport aux autres cultures
traditionnelles (Agbani, et Jenane, 2000). L’espéce a d'abord été cultivée principalement pour
ses feuilles et comme légumes dans différentes civilisations de la région méditerranéenne,
notamment égyptienne (4000 ans), grecque et romaine (Biancardi et al., 2012 ; 2020).

Dés le XVII1I¢ siécle, un sirop sucré des racines de betterave a été extrait pour la premiére fois
par le botaniste francais Olivier de Serres. En 1747, le chimiste prussien Andreas Sigismund
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Marggraf a utilisé de I'alcool pour extraire le sucre des betteraves, en pourcentage trés faible de
1,6% du poids frais de la racine (Kauffman et Priebe, 1979). Les variétés de betteraves sucriéres
cultivées actuellement sont issues de la betterave “ blanche de Silésie ” sélectionnée a la fin du
siécle par le chimiste allemand Achard. Son amélioration progressive lui permet d’accumuler
jusqu’a 20% de saccharose dans sa racine (Fasahat et al., 2018). Elle représente la deuxiéme
source mondiale de sucre (USDA/ERS, 2018).

2. Culture et botanique

La betterave sucriere est cultivée dans le monde entier, mais principalement dans des climats
chauds et tempérés, principalement localisées dans I'némisphere Nord entre le 30° et le 62°
paralléles de latitude Nord mais également en Uruguay et au Chili. Il y a une augmentation de
la culture dans les régions subtropicales (Goebel, 2010). Les plus grandes superficies de
betteraves sucriéres cultivées se trouvent aux Etats-Unis, en Europe et en Chine (OECD/FAO,
2021).

La betterave sucriére est une plante bisannuelle, bien qu'elle soit généralement cultivée comme
des annuelles, a germination épigée et formant une rosette de feuilles vert foncé brillantes avec
des longs pétioles et des grosses racines de stockage emmagasinant les réserves de saccharose
durant la premiére année de croissance végétative, ces réserves énergétiques sont utilisées pour
produire des fleurs et des graines au cours de la deuxieme saison. (Smith, 1987). En général, la
betterave est plantée au printemps et récoltée a I'automne de la méme année.

Au cours du développement reproducteur durant la deuxiéme année (stade reproductif), I’aspect
phénotypique de la plante se différencie nettement de sa morphologie végétative, apres
exposition aux conditions de vernalisation, avec une période hivernale de basses températures
comprises entre 4 et 7 °C, et des jours longs (Smith, 1987). Les tiges floriféres s'allongent, les
feuilles deviennent plus petites, les pétioles se raccourcissent et les racines deviennent ligneuses
avec une faible teneur en sucre (Biancardi, 2005 ; McGrath et al., 2007).

e Racine presque entierement enfouie dans le sol et mesure entre 15 et 35 cm de long. Elle
est robuste, tubérisée, napiforme, oblongue, subsphérique ou déprimée, parfois
ostensiblement renflée formant une betterave avec I'hypocotyle, parfois formant une racine
pivotante ramifiée, blanche ou jaune, conique, parcourue par deux sillons, et posséde un
collet plat. Elle peut contenir jusqu'a 20 % de son poids en sucre, stocké principalement
dans sa partie la plus renflée. Elle se termine par un pivot, dont le prolongement peut
descendre jusqu’a 2 m de profondeur.

e Tige décombante, dressée, ascendante ou couchée, souvent trés rameuse et sillonnée,
floriféere anguleuse forme une inflorescence qui peut atteindre environ 1,2 — 1,8 m de haut
(voire 200 cm).

e Feuilles glabres de forme ovale a cordée, de couleur souvent verte-foncée ou rougeatre et
plutdt brillantes. Feuilles basales en rosette, longuement pétiolées, a limbe souvent ondulé
sur les marges, 2 — 40 cm de longueur, mince ou épais, un peu charnu. Feuilles caulinaires
oblongues ou lancéolées, brievement pétiolées, plus au moins aiguées, petites, subsessiles
et rapidement décroissantes. A l'aisselle des feuilles, des pousses secondaires & croissance
indéterminée forment une série de grappes (Forster et al., 1997).

¢ Inflorescences sont généralement grandes et plus ou moins ramifiées.
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e Fleurs sont hermaphrodites, petites, sessiles, a pétales absents, accompagnées d'une étroite
bractée verte et soit isolées, soit réunies en petits glomérules et disposees en petites cymes
(Smith, 1987 ; Clapham et al., 1962 ; Hgjland et Pedersen, 1994).

e Pistil a trois carpelles entourés de cing étamines et d'un périanthe a cing sépales étroits.

e Ovaire forme un fruit enfoui dans la base du périanthe, contenant une seule graine de forme
ronde a réniforme. Les ovaires des fleurs d'un méme glomérule sont réunis dans le
réceptacle commun du glomérule (Cooke et Scott, 1993).

e Glomérules floraux pauciflores, ordinairement 2 — 4 fleures.

e Graine brune-fauve, 2,5 mm de diamétre, a tégument membraneux, n = 9 chromosomes.

e Floraison : Avril-juillet (Proust et Pitard, 1908 ; Maire, 1962 ; Chatelain et al., 2018).

Un dessin de B. vulgaris subsp. vulgaris est montré dans la figure 1-8.

Figure I - 9 : Dessin de B. vulgaris subsp. vulgaris. Fragment de périanthe (A) ; Racine (B) ; Feuille (C) ; Fleur
au stade floraison (D) ; Fleur en coupe longitudinale (E) ; Fleur au stage fécondation (F) ; Graine (G) ; Graine en
coupe longitudinale (H), (Masclef, 1891 ; Maire, 1962).

2.1. Aire de culture

La betterave est I'un des Iégumes les plus populaires cultivés dans les lotissements et les jardins
qui pousse rapidement. Elle est cultivée dans toute I'Europe sous divers biotypes (De Bock,
1985, Desplanque et al., 2000), aux Etats-Unis, en Afrique du Nord, en Asie et en Amérique
du Nord et du Sud (Hgjland et Pedersen, 1994 ; Annuaire FAO, 2021).

En Europe centrale, la betterave a sucre est généralement cultivée a des altitudes inférieures a
400 m (OCDE, 2006), Le climat affecte a la fois le rendement de la betterave et sa teneur en
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sucre. Pour produire une teneur en sucre élevée, la betterave sucriere a besoin d'au moins 170
jours de croissance et de niveaux élevés d'ensoleillement (Brouwer et al., 1976), mais dans les
pays nordiques, cette période de croissance est plus courte (seulement 150 jours). La culture a
également besoin de grandes quantités d'humidité. Les champs de betteraves sucriéres sont
irrigués dans les regions a faibles précipitations.

Au Maroc, la betterave a sucre est une culture d'automne semée en Octobre, Novembre et
récoltée en Juin, Juillet. Elle est facile a cultiver et prospére dans un large éventail de conditions
climatiques de deux types principaux (CMGP, 2020), au niveau des cing périmetres
betteraviers:

= Subhumide : Loukkos, Gharb.

= Semi-aride : Doukkala, Tadla, Moulouya et Haouz.

2.2. Exigences pédoclimatiques
a. Tempeérature

La betterave pousse mieux dans un climat relativement frais et régulier. Les températures les
plus favorables a la croissance sont comprises entre 15 °C et 19 °C (ORMVAD, 2012). C'est
dans cette plage de températures relativement fraiches que la betterave développe ses couleurs
les plus profondes, sa teneur en sucre la plus élevée et la meilleure qualité et forme de racine
(INAPG, 2003 ; Nottingham, 2004). Au Maroc, les températures estivales élevées constituent
le facteur le plus limitant du rendement de la betterave et imposent les dates limites de la récolte
(CMGP, 2020). L’action d’une basse température de 5 °C pendant au moins 30 jours peut
induire une montée a graine, au stade 6 feuilles chez la betterave (Nottingham, 2004).

b. Lumiére

La betterave sucricre requiert une luminosité dont I’intensité est relativement élevée. Le poids
et la quantité du sucre doublent quasiment lorsque la durée du jour passe de 8 a 10 — 14
heures/jour. Aussi, les intensités lumineuses élevées augmentent la surface foliaire et le
rendement sucre (CMGP, 2020).

c. Type de sol

Les betteraves cultivées tolérent un large éventail de conditions de sol, mais elles poussent le
mieux dans des sites ouverts et ensoleillés, sur des sols fertiles, légers, et humides bien drainés.
Les sols favorables sont des sols a texture fine, homogeéne et sans cailloux, car des obstacles au
niveau du profil entrainent le développement de betteraves fourchues (CMGP, 2020 ; OCDE,
2006 ; ORMVAD, 2012). Les loams sableux profonds sont idéaux pour la betterave, surtout
ceux a forte teneur en matiéres organiques, qui fournissent un engrais naturel et retiennent son
humidité. Alors que les sols argileux et limoneux lourds puissent entrainer une mauvaise
germination ou une mort au démariage et entraver le développement des racines (Nottingham,
2004 ; Agbani et Jenane, 2000).

d. PH du sol

Les racines de betterave sucriere sont legerement tolérantes aux conditions acides, bien que les
sols ayant un pH de 7 — 8 conviennent (OCDE, 2006).
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2.3. Opeérations culturales

Pour une culture tres productive et exempte de parasites et de maladies, les fagons culturales
essentielles & appliquer sont (Agbani et Jenane, 2000 ; OCDE, 2006 ; ITB, 2015) :

v" Préparation du lit de semences.

Semis a plat, sur billons ou sur planches.

Désherbage : Sarclage (mécanique, manuel ou a traction animale).
Lutte contre les ravageurs, maladies et les mauvaises herbes.
Irrigations fertilisations réguliéres.

Arrachage des betteraves.

AN N NN

2.4. Installation de culture
a. Préparation du sol

Les travaux de préparation du sol sont considérés comme une phase primordiale dans
I’élaboration du rendement dans la culture de la betterave aboutissant a une bonne structure du
sol et a un lit de semences favorable a la germination et I’émergence rapide et réguliére des
graines. Ceci est réalisé par le labour qui permet un enracinement profond pour un peuplement
homogeéne et suffisant (Nottingham, 2004 ; Taky, 2008 ; ITB, 2015).

b. Date de labour

Dans le cas des périmetres betteraviers du Maroc, les labours précoces, juste apreés la récolte,
sont & conseiller dans la mesure ou les sols sont encore humides et faciles a travailler. La racine
pivotante de la betterave exige une structure homogéne. En conditions normales, le labour
profond se fait sur une grande profondeur d'environ 25 a 35 cm afin de faciliter la croissance
sans déformation des racines ni 1’apparition de racines fourchues (CMGP, 2020). La plupart
des agriculteurs au Maroc pratique le labour a la charrue a socs ou a disques (ORMVAD, 2012).
Cette opération contribue au nettoyage du sol et a la lutte contre les adventices en les détruisant
mécaniquement. 1l est pratiqué en été ou au début de lI'automne, pour bénéficier de I'action
structurante de I’humectation-dessiccation sur les sols argileux, obtenir une terre ameublie et
détruire les adventices ou les repousses (INAPG, 2003 ; Nottingham, 2004).

c. Reprises superficielles

Elles viennent apres le labour. Elles permettent d’ameublir le sol en surface et sur la profondeur
du lit de semences (5 a 6 cm) par un passage croisé de covercrop, de rotavator, de herse ou
d'instruments a dent flexibles. L'objectif est d'avoir une profondeur de semis constante et
réguliere et un contact étroit entre la terre fine et la graine. Ceci permettra une humidification
rapide des semences et une germination et levée homogene. La profondeur de semis optimum
se situe entre 2 et 3 centimétres (ORMVAD, 2012 ; ITB, 2015).

d. Densité

En ce qui concerne le semis, celui-ci est réalisé soit manuellement ou mécaniquement par des
semoirs de précision équipés d'éléments semeurs. La distance entre les lignes de semis ou
écartement le plus généralement utilisé est en moyenne de 50 cm. L’espacement recommandé
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entre graines sur la ligne de semis se situe autour de 16 a 60 cm selon le mode d’irrigation cm
(Nottingham, 2004 ; ITB, 2015). L’écartement entre les rampes de goutteurs est de 1m. Dans
des essais menés dans la région de Doukkala au Maroc, la densité des graines appliquée est de
142 000 graines/ha, tout en gardant une densité en pieds ne dépassant pas 120 000 pieds/ha. La
quantité de semences utilisée dans le semis est de 4,5 a 5 kg par ha.

e. Mode de semis et germination

Les formes cultivées de Beta vulgaris doivent étre propagées a partir de graines. Les boules de
graines sont semées directement dans le sol, lorsque la température du sol est supérieure a 7 °C
(INAPG, 2003 ; ITB, 2015).

f. Semences

Aujourd’hui, les semences monogermes qui sont utilisées. Les graines sont souvent enrobees,
utilisant comme base les graines nues avec une préférence de calibre située entre 3,5 et 4,5 mm,
et protégées par des substances neutres qui permettent d'avoir des graines de forme sphérique
plus réguliéres et calibrées entre 3,75 et 4,75 mm (ORMVAD, 2012).

Il existe de nombreuses marques commerciales de semences, mais seules quelques-unes sont
largement utilisées (INAPG, 2003 ; ITB, 2015), on distingue trois grands types de variétés :

- Type E (de I'allemand "Ertragreich", riche en rendement), présente un cycle
long, a poids de racines élevé (900 g), mais pauvre en sucre (14 — 15%), sans
intérét pour I’industriel.

- Type Z ("Zuckerreich", riche en sucre), a cycle court, rendement en racines
faible par rapport aux autres types de variétés, a racines coniques et petites
(600 g) avec une teneur en sucre élevée (17 - 18%).

- Type N ("Normalreich”, normalement riche) ; présente une richesse
saccharine moyenne, rendement moyen et un cycle moyen.

g. lrrigation

Les besoins en eau de la betterave a sucre ayant une durée moyenne de cycle de 220 jours,
varient entre 550 mm pour le semis précoce et 690 mm pour le semis tardif, en année climatique
normale. (taky, 2008 ; ORMVAD, 2012). Dans les Doukkala, en année climatique normale
(pluviométrie totale de 330 mm entre octobre et février) les besoins nets d’irrigation de la
betterave a sucre sont estimés comme suit :

- Betterave précoce (semis septembre) : 270 mm (2 700 m3/ha).
- Betterave de saison (semis octobre) : 350 mm (3 500 m%/ha).
- Betterave tardive (semis décembre) : 490 mm (4 900 m%/ha).

2.5. Entretien de la culture
a. Fertilisation

L’application d'engrais ou de chaux est parfois nécessaire pour obtenir des rendements
optimaux ou rentables. En particulier chez la betterave sucriére qui est 1’'une des cultures ayant
les besoins les plus élevés en éléments nutritifs. Par tonne de racines, une récolte de betterave
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a sucre préleve environ 4 a 4,5 kg d’azote (N20), 1,5 a 2 kg de phosphore (K20) et 8 4 10 kg
de potassium (P205) ; en plus des éléments secondaires comme le magnésium (Mg), le soufre
(S) et les oligo-éléments tels que le bore (B) et le manganése (Mn) (INAPG, 2003 ; ORMVAD,
2012 ; Nottingham, 2014 ; ITB, 2015 ; CMGP, 2020).

b. Protection phytosanitaire

L’obtention d’un peuplement homogene de la betterave a sucre est une étape importante pour
la réussite de la culture. La culture peut étre attaquée par plusieurs ravageurs et maladies durant
tout son cycle de développement. Les principaux ennemis de début de cycle de la culture sont
les fontes de semis, les taupins, des larves de cléone, et les larves de Prodenia. En pleine
veégétation, la partie foliaire des plantes peut étre attaquée par la casside, la cercosporiose,
Prodénia, I’oidium et la rouille. En fin de cycle, les racines sont soumises aux attaques des
agents de pourritures (INAPG, 2003 ; Nottingham, 2014 ; ITB, 2015 ; CMGP, 2020).

La réussite de la protection dépend de la capacité de détection précoce des attaques des ennemis
de la culture, de I’appréciation du risque et de I'utilisation adéquate des moyens de lutte
préventifs et curatifs. Les principales méthodes culturales préventives chez la betterave sucriere
sont :

- La rotation et I’enfouissement des résidus de la betterave a sucre.

- Les semis tardifs (aprés mi-novembre) réduisent les risques d’infection précoce de la culture
par La cercosporiose.

- Utilisation des variétés résistantes qui permettent de maintenir la maladie a des niveaux
économiquement acceptables méme sous des conditions favorables a I’infection.

- La lutte chimique : le recours a la lutte chimique est souvent nécessaire, lorsque la variété est
sensible et les conditions sont favorables a I’infection et a la dissémination de 1’agent pathogeéne
(ORMVAD, 2012).

2.6. Récolte

La récolte est réalisée par des machines qui combinent les opérations d’arrachage, d’effeuillage,
de décolletage, et de chargement. La récolte mécanique est en cours de développement au
Maroc, en dépit de la réticence des agriculteurs qui préfére garder les feuilles et collets qui sont
commercialisés ou utilisés comme aliment du bétail (ORMVAD, 2012). L’arrachage
mécanique a I’avantage d’accélérer les chantiers des travaux de récolte avec un gain substantiel
en main d’ceuvre. (ORMVAD, 2012 ; ITB, 2015). Les betteraves sont ensuite déposées en tas
en bout de champ, avant d’€tre reprises par camion et emmenées aux sucreries.

3. Analyse génétique

La betterave sucriere est une veritable espéce diploide avec un nombre de chromosomes de base
de x=9 (2n=2x= 18) et un génome haploide de 758 Mb avec un nombre de génes estimé a 25
000 (Herwig et al., 2002 ; Lange et al., 2008). Il s’agit d’une espéce a pollinisation croisée avec
un taux élevé d'auto incompatibilité contrélée par un seul gene "S", et le taux d'auto-
incompatibilité est influencé par les facteurs externes, tels que les basses températures (De
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Biaggi, 2005). Mais il est possible d'obtenir une petite quantité de graines a partir d'une plante
autofécondée.

L'analyse génétique a été initiée chez la betterave sucriére par des isozymes et des marqueurs
morphologiques (Letschert, 1993 ; Jung, 2004). Avec le développement des marqueurs
moléculaires, RAPD, RFLP, AFLP, SSR, CAPS et SNP, des cartes génétiques ont été élaborees
en assignant des groupes de liaison aux chromosomes (Amiri et al., 2009 ; Rae et al., 2010 ;
Taguchi et al., 2010 ; Simko et al., 2012 ; Moritani, 2013 ; Abassi et al., 2014 ; Andrello et al.,
2017). Ce qui a permet de renforcer I'efficacité et la qualité de I'analyse génétique moléculaire
et de progresser l'approche de clonage des génes chez la betterave sucriére (Cai et al., 1997 ;
Schulte et al., 2006 ; Capistrano, 2010).

L'analyse phylogénétique, par relations entre les genes ou les protéines basée sur lI'ascendance
commune, a été réalisée chez les betteraves a des fins diverses telles que la taxonomie, la
classification du genre Beta, I'ontologie, la morphologie de l'inflorescence et de la formation
florale (Biancardi, 2005 ; Kadereit et al., 2006 ; Mglinets, 2008 ; Olvera et al., 2008 ; Jung et
al., 2009).

La sélection assistée par les marqueurs a été largement appliquée chez la betterave sucriére pour
plusieurs caracteres agronomiques (Amri et al., 2009 ; Taguchi et al., 2010,; Abbasi et al.,
2014 ; Naderi et al., 2020), pour les caracteres quantitatifs tels que le rendement, la qualité et
la tolérance aux stress abiotiques et biotiques (Yu, 2003 ; Hajheidari et al., 2005 ;,Choudhary
etal., 2008; Xu et Crouch, 2008 ; Amiri et al., 2009 ;Jannink et al., 2010 ; Taguchi et al., 2010),
ainsi que pour certains caractéres economiguement importants tels que la résistance a la
montaison, la tolérance a la sécheresse et la résistance au nématode a galles (Abe et al., 1997 ;
Yu, 2003; Frisch et Melchinger, 2005 ;Hajheidari et al., 2005 ; Mandolino, 2007 ; Naderi et al.,
2020). Ce qui a permet davantage de contribuer et d’accélérer le développement des variétés de
cultures de betterave a sucre.

4. Vernalisation
4.1. Définition

La vernalisation est définie comme I’aptitude a la montaison (production de la tige), a la
floraison ou a la reproduction apres une période hivernale (Chouard, 1960). Un tel processus
de morphogenese illustrant la notion de plasticité développementale qui correspond aux
variations de forme et de croissance en réponse aux changements de I’environnement. C’est un
moment critique dans le cycle de vie des plantes déclenché grace aux informations
environnementales telles que la photopériode et la température.

4.2.  Conditions et caracteristiques

La vernalisation nécessite, pour étre efficace, plusieurs semaines d’exposition au froid a des
températures généralement comprises entre 1 et 7 °C (Purvis et Gregory, 1952 ; Lexander, 1980;
Thomashow, 1999). Le nombre de jours requis pour fleurir diminue parallélement a
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I’augmentation de la durée d’exposition au froid (Gregory et Purvis, 1938 ; Sheldon et al.,
2000).

Les plantes peuvent répondre a la vernalisation a différents stades de développement. Beta
vulgaris (bisannuelle) ne peut étre vernalisée qu’au stade de rosette.

= Phase juvénile, au cours de laquelle la plante ne peut pas étre vernalisee.

» Phase de maturité de vernalisation, au cours de laquelle les plantes peuvent étre vernalisées.
La vernalisation est un processus réversible suite a un traitement de quelques jours a des
températures comprises entre 25 et 35 °C « dévernalisation > (Purvis et Gregory, 1952).

La transition florale chez la betterave est une modification majeure de la morphologie de la
plante accompagnée par une utilisation des sucres accumulés dans la racine, ce qui provoque
des pertes importantes de production des réserves énergétiques sucriéres. La température de 21
°C favorise le développement végétatif, alors que les températures entre 4 et 10 °C favorisent
I'initiation de la phase reproductrice (Van Dijk, 2009 ; Trankner et al., 2016). La plante est
compétente pour percevoir le signal "froid" dés le stade quatre a cing feuilles. La plupart des
variétés commerciales de betterave nécessite une exposition de 90 a 110 jours a des
températures inductrices pour initier le développement reproducteur (Owen et al., 1940),

4.3.  Contr6le génétique et hormonal

La base génétique et I'amélioration du contréle de la montaison chez la betterave a sucre ont été
bien étudiées (Dally et al., 2014). Il a été démontré que le port annuel chez B. vulgaris est
contrélé par un gene dominant majeur, communément appelé gene de montaison B ‘Bolting’,
qui favorise l'initiation de la montaison sous des jours longs sans vernalisation préalable
(Abegg, 1936 ; Abou-Elwafa et al., 2012). Chez certaines betteraves dans les champs, un
pourcentage de montaison a été observé des la premiere année de végétation. Ce qui a été
expliqué par la présence de variétés annuelles de betterave sucriére qui peuvent apparaitre lors
de la pollinisation de plantes cultivées par des plantes diploides sauvages (Boudry et al., 1993).
Ces variétés annuelles possédent le géne (B), qui induit la montaison et la floraison sans besoin
de vernalisation (Boudry et al., 1994). Bien que les betteraves annuelles qui sont hétérozygotes
au locus B (Bb) montent facilement en graines sans vernalisation, les hétérozygotes issus de
croisements entre des betteraves annuelles et bisannuelles présentent un retard dans la montée
en graines par rapport aux betteraves annuelles (BB) (Mutasa-Gottgens et al., 2010 ; Abou-
Elwafa et al., 2012).

Il a été démontré ultérieurement que I'exigence de vernalisation était co-ségrégée avec le locus
B sur le chromosome 2, et que la montaison saisonniere tardive était contrdlée par deux loci de
traits quantitatifs (QTL) majeurs situés sur les chromosomes 4 (SBT-4) et 9 (SBT-9) de la
betterave a sucre. La combinaison de ces deux alléles avec les alléles bisannuels au niveau de
B, pourraient fournir aux genotypes de betterave une résistance a la montée en graine (Tréankner
etal., 2017). Les sequences d'haplotype d'importants génes de floraison, tels que BvFT1, BvFT2
BTC1 et BvBBX19, chez la betterave a sucre, ont également été exploitées pour comprendre
leur adaptation et la culture de betteraves bisannuelles dans le contexte de la résistance a la
montaison (HOft et al., 2018). L'analyse génétique a utilisé une variété de marqueurs ADN
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pour la détection des QTL contrdlant la montaison (Hébrard et al., 2016 ; Trankner et al., 2016
; Pfeiffer et al., 2017 ; Kuroda et al., 2019).

Le signal inducteur de la floraison est accompagné de 1’expression du géne Flowering Locus T
(FT) au niveau des feuilles. La protéine FT produite circulerait par le phloeme jusqu'a I'apex
caulinaire (Turck et al., 2008 ; Zeevaart, 2008).

Le signal hormonal de type gibbérelline a été également considéré comme un agent causal de
la floraison (Lang, 1957 ; Van Roggen et al., 1998 ; Mutasa-Gottgens et Hedden, 2009).

5. Filiere de sucre

Le sucre est produit principalement a partir de deux plantes différentes : la betterave et la canne.
Au niveau mondial, c’est le sucre de canne qui domine représentant environ 86% de la
production mondiale de sucre (OCDE/FAO, 2021). Il est surtout produit dans les zones
tropicales et subtropicales, principalement en Amérique et en Asie, sur environ 30 millions
d’hectares a travers le monde (OCDE/FAO, 2021).

La consommation mondiale de sucre a atteint actuellement 180 millions de tonnes et elle est en
croissance d'environ 1,4% par an pour atteindre 196 millions de tonnes en 2030, le niveau
mondial moyen de consommation par habitant devrait passer de 22 kg a 23 kg (OCDE/FAO,
2021). Face a cette demande, I'offre mondiale de sucre est également en progression. La
production de canne a sucre devrait augmenter de 1% par an et atteindre 1 960 millions de
tonnes d'ici 2030, et elle devrait atteindre 302 millions de tonnes pour la betterave sucriére,
avec une croissance annuelle de la production de 0,6 % par an (OCDE/FAOQO, 2021). Les grands
pays producteurs de sucre sont généralement les grands consommateurs ou les grands
exportateurs. Avec 29,9 millions de tonnes, le Brésil est le leader mondial de la production de
sucre et sur le marché devant 1’Inde (28,9 millions de tonnes) et la Chine (10,2 millions de
tonnes) (OCDE/FAO, 2017 ; 2021).

En ce qui concerne la betterave a sucre, a I'heure actuelle, ¢’est la principale culture sucriére
des régions tempérées du monde.

5.1. Production internationale de betteraves sucriéres

Au niveau mondial, la production de betteraves sucrieres a atteint 274,9 millions de tonnes en
2018. La betterave sucriére est produite en grande majorit¢ dans 1’hémisphére Nord,
particuliérement en Europe. Alors que le Chili est le seul pays de I’hémisphére Sud qui produit
de la betterave sucriére avec le rendement le plus élevé de 109,6 tonnes par hectare a 1’échelle
mondiale (OCDE/FAO, 2018).

La France a souvent été parmi les pays ayant les meilleurs rendements, soit 81,6 tonnes par
hectare en 2018. Elle était le deuxieme producteur mondial de betterave sucriere avec 39,6
millions de tonnes, derriére la Russie (42,1 millions de tonnes) mais devant les Etats-Unis (30,1
millions de tonnes) en 2015-2018 (OCDE/FAO, 2018).
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5.2. Production nationale de betterave sucriére

La filiére sucre est une filiére stratégique qui participe a I'équilibre de la balance commerciale
du Maroc, avec une couverture des besoins par une production nationale de 49 % (soit 591 000
tonnes en 2019 (MAPMDREF, 2021). Ces cultures sucriéres sont réparties sur une superficie
globale de 67 000 hectares, emblavés au niveau des grands périmetres irrigués du royaume
(Doukkala, Tadla, Gharb, Loukkos et Moulouya) (MAPMDREF, 2021). Le profil national de
la filiere sucriére est basé principalement sur la culture de la betterave a sucre avec une
production globale de 3 896 mille de tonnes et un rendement de 11 tonnes/ha, contre un
rendement de 8,1 tonnes/ha de canne a sucre plantée sur une superficie totale de 12 423 ha
(Harbouze et al., 2021 ; MAPMDREF, 2021).

Face a la demande croissante du sucre, un produit de consommation de base, le gouvernement
marocain accorde une attention particuliere, en élaborant et subventionnant plusieurs stratégies
et politiques, dans le but d’augmenter la production locale et d’inciter a I’investissement pour
une filiére sucriére marocaine compétitive, résiliente et durable. La production nationale en
sucre couvre actuellement 49% des besoins du pays en la matiere. (Harbouze et al., 2021 ;
MAPMDREF, 2021).

La culture sucriére joue un rdle important dans 1’économie agricole grace a sa contribution a la
sécurité alimentaire du pays, a I’amélioration des revenus d’environ 80 000 producteurs et a la
génération de pres de 9 millions de journées de travail par an (Harbouze et et al., 2021).

L'établissement de betteraves sucriéres potentiellement résistantes au stress est un objectif de
sélection important, car cette culture commerciale est sensible a la sécheresse, a la salinité et
aux autres types de stress abiotiques. De nombreux caracteres utiles ont disparu dans la culture
au cours de la domestication provoquant une diversité génétique stable, et limitée pour répondre
aux besoins biotiques et abiotiques. En revanche, les betteraves sauvages apparentées abritent
des niveaux beaucoup plus élevés de diversité génétique, et sont alors des ressources génétiques
utiles pour les caractéres de tolérance (Fénart et al., 2008 ; Panella et Lewellen, 2007).

De nombreuses études ont été mises en place pour identifier les génotypes significativement
potentiels et les utiliser comme source de réintroduction pour améliorer les performances des
betteraves cultivées.

D. Exploitation et importance des especes sauvages apparentées
a la betterave cultivée

Le potentiel d'adaptation des betteraves sauvages n’a commencé a étre utilisé pour améliorer
les performances des cultures qu’au début du XX® siécle (1901) par le célébre scientifique Von
Proskowetz (Kajanus, 1910). Alors qu’en 1932, le chercheur Munerati a exploité la résistance
aux taches foliaires des betteraves maritimes, et c’était le point de départ de I'utilisation
systématique de la betterave sauvage comme une ressource génétique potentielle. Depuis lors,
les ressources génétiques sauvages liées a la betterave cultivée sont de plus en plus utilisées
pour élargir et compléter la base génétique des betteraves cultivées.
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La plupart des caractéres de résistance actuellement connus et intégrés dans les cultivars
modernes proviennent des especes sauvages ou de variétés ancestrales. Les espéces sauvages
du genre Beta et Patellifolia se sont adaptées a des habitats spécifiques, sont précieuses car elles
contiennent non seulement plusieurs génes de résistance importants, mais peuvent étre
facilement croisées avec la betterave a sucre avec une forte compatibilité génétique. Ces
hybridations interspécifiques génerent également une nouvelle diversité genétique et peuvent
augmenter le potentiel d'adaptation (Castro et al., 2017 ; Frese et al., 2018).

Un nombre impressionnant d'espéces de Beta et Patellifolia a été échantillonné dans la nature
et conserveé dans les banques de genes internationaux (Frese, 2010 ; GBIF, 2018).

Aprés la multiplication et I'augmentation des semences, le matériel sera utilisé dans des études
sur la diversité et sera soumis a des tests de résistance aux maladies et de tolérance aux stress
abiotiques. Les génotypes performants qui présentent un intérét pour les sélectionneurs seront
impliqués dans les programmes de sélection et d’amélioration de la betterave cultivée pour
produire des hybrides a caractere souhaitable.

Dans la pyramide de ressources génétiques (Figure | - 9), la diversité génétique totale diminuant
au fur et a mesure que le matériel génétique est sélectionné pour devenir un parent hybride
(Doney, 1998).

Hybride
Amélioration

Evaluation

Maintenance - Régénération

Prospection - Collection

Variation génétique totale des ressources génétique

Figure I - 10 : Etapes du programme de recherche d’amélioration génétique des plantes (Doney, 1998).
1. Hybridation interspécifique

C’est le processus génétique de croisement de parents génétiquement différents (de génotypes
différents ou d'individus d'espéces différentes) pour produire un individu hybride (Lidder et
Sonnino, 2012)

Il existe de nombreuses preuves d'hybridation dans la nature entre les individus de la méme
espece (Intraspécifique), entre les différentes especes (Interspécifique), et d'introgression de la
betterave sauvage vers la betterave sucriere cultivee et vice versa (Mc Farlane, 1975 ; Bartsch
et al., 1999 ; Desplanque et al., 1999 ; Sadoch et al., 2003 ; Viard et al., 2004 ; Fenart et al.,
2007 ; Kikindonov, 2009 ; Arnaud et al., 2010 ; De Cauwer et al., 2010 ; Abbasi et al., 2014).
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1.1. Au niveau du genre Beta

Toutes les espéces de la section Beta sont compatibles entre elles (Smith, 1980 ; Smart, 1992 ;
Bartsch et al., 1999). Les hybrides sont vigoureux et fertiles et ne présentent pas
d'incompatibilité au niveau chromosomique (Geyt Van et al., 1990). Cependant, les hybrides
entre la betterave a sucre et B. macrocarpa sont rares en raison des periodes de floraison
différentes des espéces parentales (Mc Farlane, 1975). L’espéce sauvage de B. vulgaris ssp.
maritima, a été largement utilisée dans la sélection de la betterave (Geyt Van et al., 1990). Abe
et al. (1984) ont observé que I'hybridation entre B. vulgaris ssp. maritima et B. atripicifolia, et
entre B. macrocarpa et B. v. ssp. vulgaris entraine un certain degré de stérilité du pollen et
I'avortement des graines de la génération F1. Lange et De Bock (1989) ont produit des hybrides
triploides et tétraploides entre tétraploide B. macrocarpa et des types diploides et tétraploides
de B. v. ssp. vulgaris. Les descendants triploides étaient stériles bien que les descendants
tétraploides présentent une meilleure fertilité. La F2 est partiellement fertile.

Il est possible de produire des hybrides artificiels avec les espéces de la section Corollinae,
mais ces hybrides sont le plus souvent stériles et ne donnent qu'une faible quantité de fruits,
lorsqu'ils sont rétrocroisés avec la betterave a sucre (OCDE, 1993). Aucune preuve
d'interfertilité n'a été trouvée entre la betterave cultivée et B. trigyna. (OCDE, 2006).

Un certain nombre de chercheurs ont rapporté des croisements réussis entre B. v. ssp. vulgaris
et des especes de la section Corollinae (Geyt et al., 1990). Alors qu’aucun hybride entre la
betterave a sucre et B. nana n'est connu (OCDE, 1993 ; 2006), son aire de répartition est tres
limitée (Buttler, 1977, Letschert, 1993). Les mécanismes de reproduction et de migration de
cette espece n'ont pas éte étudiés. En outre, les processus démographiques, le flux et la variation
génétique au sein d'une population, entre les populations d'une méme région ou entre les régions
ne sont pas compris chez B. nana (Panella et al., 2010 ; Frese et al., 2012).

1.2. Au niveau du genre Patellifolia

Les hybrides artificiels avec des espéces du genre Patellifolia meurent généralement au stade
de plantule. Ils peuvent étre sauvés en les greffant sur une betterave sucriere, et ils se
développent alors en plantes vigoureuses. Ces hybrides sont également presque completement
stériles et ne produisent que peu de graines lors des rétrocroisements (OCDE, 1993 ; 2006).

La majorité des Beta vulgaris ssp. peuvent étre croisées avec des espéces sauvages de
Patellifolia : P. patellaris, P. procumbens et P. webbiana. Jung et Loptien (1986) ont réalisé
des croisements entre la betterave a sucre et les trois especes sauvages de Patellifolia. Les
hybrides F1 ont été rétrocroises avec B. v. ssp. vulgaris pour établir un ensemble complet de
lignées d'addition monosomiques (2n =19) ((Hgjland et Pedersen, 1994 ; OCDE, 2006).

Les hybridations interspécifiques naturelles entre la betterave marine et les types de cultures B.
vulgaris sont largement documentées. Tout au long de littoral de la France, un flux de genes est
détecté chez les populations de betteraves sauvages poussant loin du bord de mer, mais a
proximité des champs de production de betteraves sucriéres (Van Dijk et Boudry, 1992 ; Van
Dijk, 1998 ; Desplanque et al., 1999). Les deux formes sauvages et cultivees sont
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génétiquement proches et présentent une certaine introgression des caracteres. Chez B.
macrocarpa, de légéres preuves de leurs inter-croisements spontanés avec les especes vulgaris
ont été signalées a la vallée impériale de Californie (McFarlane, 1975 ; Bartsch et al., 1999 ;
Bartsch et al., 2003).

Le transfert de genes augmente le risque de contamination des populations de plantes sauvages
par les betteraves cultivées génétiqguement stables et homogenes (Boudry et al., 1993 ; Bartsch
et Pohl-Orf, 1996 ; Brand, 1997 ; Bartsch et al., 2001 ; Ellstrand, 2003 ; Gepts et Papa, 2003).
De plus, il est important de noter que les inter-croisements de betterave a sucre avec le
germoplasme sauvage, méme en trés faibles pourcentages de 0,1%, sont capables de produire
de graves dommages dans les variétés commerciales rendant difficile le processus de leur
amélioration (Coons, 1975 ; Mita et al., 1991).

Les principaux problemes liés a ces hybridations interspécifiques sont : la tendance vers un
cycle de vie annuel qui est un caractere dominant chez les formes sauvages, 1’exces de
pigmentation rouge (dans la racine, la feuille ou le pétiole), I'allongement des couronnes, la
richesse en fibres et la production basse de saccharose au niveau des racines, le mauvais état et
rendement des racines, la tendance a monter rapidement en graines, la tige de la graine prostrée
et I’éclatement précoce de la graine (Oltmann et al., 1984 ; Van Geyt et al. 1990).

Par conséquent, pour que les populations soient classées comme "pures”, elles doivent étre
suffisamment a distance des autres sources de pollen supérieure a 10 — 12 Km (Kapteijns, 1993
; Fénart et al., 2007 ; Biancardi et Biaggi, 2020).

Des caracteres importants de résistance aux stress biotiques et abiotiques présents dans les
variétés cultivées ont été isolés a partir du matériel sauvage, ce qui le rend de valeur
irremplacable.

2. Geénes d’intérét des especes sauvages

Les croisements expérimentaux utilisés dans les programmes de sélection avec le germoplasme
sauvage de betterave sauvage ont été menées pour deux raisons : (i) améliorer la résistance
génétique aux maladies et aux parasites importants (ii) renforcer la tolérance aux stress
physiques tels que les températures basses et élevées, la sécheresse, la salinité du sol, pour une
production de betteraves sucrieres économiquement et écologiquement saines (McGrath et al.,
2011; Panella, 2005 ; Panella et al., 2016). Les hybrides interspécifiques ont joué un role clé
dans I'amélioration et la stabilité du rendement de la culture de la betterave sucriére.

2.1. Résistance aux stress biotiques
a. Maladies fongiques

I. Cercosporiose

La tache foliaire de cercosporiose (Cercospora Leaf Spot : CLS) causée par Cercospora
beticola Sacc est la principale maladie fongique des zones productrices de betteraves dans les
environnements tempéres et humides et affecte environ un quart de la superficie cultivée. C’est
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une maladie permanente dans les régions d'Amérique du Nord ou les étés sont chauds et
humides. Une épidémie grave peut entrainer une perte de sucre brut pouvant aller jusqu'a 42%
(Smith et Ruppel, 1973 ; Smith and Martin, 1978 ; Shane et Teng, 1992 ; Smith et Teng, 1992).

Une grande partie du matériel génétique résistant au cercosporiose utilisé aujourd'hui en
Ameérique du Nord (Lewellen, 1992) et dans le monde entier, provient du programme de
Munerati en Italie, dans lequel B. vulgaris subsp. maritima était la source des genes de
résistance (Munerati et al., 1913).

La résistance aux taches foliaires de Cercospora pourrait étre décrite plus précisément comme
une tolérance, puisque la plante présente certains symptémes de la maladie, mais elle est
toujours capable de bien se comporter (Fehr, 1987). Un certain nombre de ces accessions ont
montré, lors de leur évaluation, une certaine résistance a la tache foliaire au cours du processus
de criblage précoce (Panella et Frese, 2000).

En outre, I'élargissement de la base génétique du germoplasme amélioré de la betterave sucriere
pourrait conduire a de nouveaux geénes de résistance au CLS transgressifs par rapport a la
tolérance a cette maladie actuellement disponible. Les variétés résistantes au CLS actuellement
utilisées sont dérivees de croisements avec B. vulgaris subsp. maritima (De Bock, 1986).

ii. Oidium

Les dommages de I'oidium de la betterave causés par Erysiphe polygoni DC. sont courants
presque partout ou la betterave a sucre est cultivée. L’oidium s'est répandu dans toutes les zones
de production Nord-américaines en 1974 (Ruppel et al., 1975). Depuis lors, il a nécessité une
lutte chimique, en particulier dans les zones de culture plus arides de I'Ouest des Etats-Unis ol
la saison de croissance est longue.

La résistance génétique majeure contre I’oidium n'a pas été trouvée dans le germoplasme de
betterave sucriére, cependant, la tolérance quantitative est connue et largement utilisée dans les
variétés commerciales (Lewellen, 1995). Dans un premier criblage d'accessions de B. vulgaris
subsp. maritima a Salinas dans des parcelles de terrain a la fin des années 1970 et au début des
années 1980, la résistance a I'oidium a été identifiée basiquement chez deux accessions de B.
vulgaris subsp. maritima (Whitney, 1989 ; Lewellen, 2000, 2004a). La résistance a I'oidium des
deux sources de betterave sauvage a été héritée sous la forme d'un seul géne dominant, appelé
Pm (Lewellen et Schrandt, 2001 ; Lewellen, 2004b).

iii. Rhizoctonie
La rhizoctonie est la pourriture de la couronne de la betterave sucriére causée par “ Rhizoctonia
solani Kuihn ”. Elle affecte ou menacen les zones de culture de la betterave a sucre dans le

monde entier. Les genes de résistance a la rhizoctonie sont principalement trouvés chez B.
vulgaris subsp. maritima (Doney, 1995).
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iv. Pourriture racinaire a Aphanomyces

Aphanomyces cochlioides Drechs. provoque la fonte des semis, ce qui peut entrainer un
mauvais établissement des cultures dans les champs (Coons et al., 1946). Au niveau de la
racine, la pourriture aphanomycéte “la racine noire > est souvent apparue avec la jaunisse
fusarienne et de la rhizoctonie provoquant une maladie chronique de la racine mature. Les géenes
de résistance a Aphanomyces ont été trouvés chez B. vulgaris subsp. maritima (Biancardi et al.,
2012).

Une approche fondamentale pour contréler la contamination par Aphanomyces a été réalisée
pour la sélection de résistance (Panella, 2005). La résistance a Aphanomyces est un caractére
héréditaire et dominant (Bockstahler et al., 1950).

De nombreuses accessions de B. vulgaris subsp. maritima ont fourni une source de résistance
a Aphanomyces. Ces accessions sont caractérisees comme hautement résistantes et ont été
avancées dans les programmes de sélection et d’amélioration (Yu et Lewellen, 2004). Les
sélections de résistance a Aphanomyces étaient principalement basées sur I'absence de maladie
visuelle étendue, la forme conique typique des racines de betterave a sucre et le rendement des
racines. A I’exception d’une famille sélectionnée qui a montré des symptdmes négligeables de
la maladie d'Aphanomyces, et avait des racines pivotantes de belle forme. Cette famille peut
représenter une source de quasi-immunité contre Aphanomyces (Coe, 1966).

V. Rouille

La rouille de la betterave a sucre est une maladie des cultures de betteraves a sucre (Beta
vulgaris) causée par le champignon < Uromyces betae Pers. ”. Cette maladie foliaire a été
signalée pour la premiere fois au Canada en 1935 (Newton et Peturson, 1943), puis en Europe
en 1988 (O'Sullivan, 1997).

La rouille n'est pas la maladie cryptogamique la plus nuisible. Mais, elle peut tout de méme
entrainer une réduction de la surface foliaire verte disponible pour la photosynthése, une
diminution de la nutrition de la plante et un dessechement foliaire engendrant des pertes de 10
a 15% de rendement racine et de 1% de la teneur en sucre (OEPP/EPPO, 1994). Elle peut
également, en cas de forte attaque, diminuer la pureté du jus.

La protection de la betterave sucriére contre la rouille a gagné en importance dans les régions
ou la pression de cette maladie est tres élevée. Par ailleurs, les sélectionneurs testent souvent
les betteraves sauvages issues de banques de génes a la recherche des génes de résistance.

vi. Phoma

Phoma betae Frank (Pleospora bjoerlingii Byford) peut provoquer la fonte des semis "jambe
noire", la tache des feuilles, la pourriture des racines avant ou apres la récolte de la betterave a
sucre. La fonte des semis et la pourriture aprés la récolte sont les maladies les plus importantes.
Ce champignon et les maladies qu'il induit ont été signalés dans la plupart des régions ou la
betterave a sucre est cultivée, elles se produisent périodiqguement sur des plantes individuelles
et ne causent pas de grands dommages (Mukhopadhyay, 1987 ; Maria, 1992 ; Maria et StojSin,
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2004). Burenin et Timoshenko (1985) ont trouvé une forte résistance a la jambe noire dans les
betteraves fourrageres et sur les hybrides avec B. vulgaris subsp. maritima.

b. Maladies virales
i. Rhizomanie

La rhizomanie (causée par Beet Necrotic Yellow Vein Virus : BNYVV) a entrainé une
réduction importante du rendement des racines de betteraves sucriéres, de la concentration en
saccharose et de la qualité du jus, partout ou elle est apparue. Le BNYVV est transmis par le
champignon du sol Polymyxa betae Keskin (Biancardi et al., 2002).

Un certain nombre d'accessions résistantes a la rhizomanie a été identifié porteur d’un géne de
résistance nommeés Rz (Rz 1/Rz 2/Rz 3) sur le chromosome 111 (Lewellen et al., 1987 ; Scholten
et al., 1996, Scholten et al., 1999 ; Biancardi et al., 2002 ; Gidner et al., 2005). Ce géne Rz a
été déployé par la suite dans des programmes de rétrocroisement et d'amélioration du matériel
génétique dans le monde entier (Lewellen et al., 1985 ; Lewellen, 1995, 1997 ; Pelsy et
Merdinoglu, 1996 ; Scholten et al., 1997 ; Francis et al., 1998).

ii. Virus de la jaunisse

Le virus de la jaunisse (Virus Yellow : VY) est ’agent causal d’une maladie importante de la
betterave sucriére. Il est le plus sévere et persistant dans les climats maritimes doux tels que les
états cotiers pacifiques des Etats-Unis, I'Europe occidentale et le Chili. Ces climats fournissent
un réservoir potentiellement continu de sources de virus et favorisent la survie hivernale des
espéces de pucerons qui transmettent les virus. La maladie est causée par le virus de la jaunisse
de la betterave (Beet Western Yellows Virus : BWYYV), le virus de la chlorose de la betterave
(Beet Chlorosis Virus : BCV) et le virus de la jaunisse bénigne de la betterave (Beet mild
yellows virus : BMYV). Le BMYV, le BCV et le BYV peuvent réduire le rendement en sucre
d'au moins 30%, 24% et 49%, respectivement (Watson, 1940).

La sélection conventionnelle pour la résistance au VY a été modérément réussie dans la
betterave a sucre, mais la plupart des sources de résistance ont montré une tolérance mais pas
une résistance compléte au virus de la jaunisse (Lewellen, 2004b).

iii. Virus de I’enroulement apical

L’enroulement apical de la betterave est causé par un mélange d'au moins trois Curtovirus
étroitement apparentés de la famille des Geminiviridae : Virus de 1’enroulement apical de la
betterave BCTV (Beet curly top virus), BMCTYV (Beet mild curly top virus) et le virus BSCTV
(Beet severe curly top virus). lls sont tous transmis par la cicadelle de la betterave, Circulifer
tenellus Baker, qui attaque la betterave a sucre et plusieurs d’autres cultures cultivées dans des
zones semi-arides (Bennett, 1971). La résistance contre ces virus a été trouvée chez Beta
corolliflora, Beta macrorhiza et les especes du genre Patellifolia (Frese et al., 2011).
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c. Maladies bactériennes
i. Flétrissement jaune

Le flétrissement jaune est potentiellement l'une des maladies les plus destructrices de la
betterave sucriere. Cette maladie a été principalement fréquentée en Amérique du Sud ou elle
cause des dommages a I'industrie chilienne de la betterave a sucre. Le flétrissement jaune est
causé par un organisme bactérien de type Rickettia (Hoefert, 1981).

La possibilité d'introduction de cet organisme pathogéne et de son insecte vecteur, cicadelle, «
Paratanus exitiosus Beamer ”, a d'autres pays, a donné lieu a un programme de sélection
coopératif impliquant des scientifiques des Etats-Unis, du Chili et des Pays-Bas pour
développer du matériel génétique résistant (Gaskill et Ehrenfeld, 1976).

Une résistance intermediaire ou modérée au flétrissement jaune a été trouvée dans des
betteraves sauvages et adventices poussant au Chili. Des niveaux de résistance plus élevés, ou
encore modérés ont été identifiés dans les accessions de B. vulgaris subsp. maritima et la
résistance a été introgressée dans la betterave a sucre (McFarlane, 1984).

d. Ravageurs
i. Nématode a kyste

Le nématode a kyste de la betterave a sucre, “ Sugar Beet Cyst Nematode : SBCN ” fait partie
des organismes du sol les plus nuisibles connus sur la betterave dans le monde. La résistance
génétique majeure n'a pas été trouvée dans le germoplasme de la betterave sucriere. Cependant,
une forte résistance est bien connue dans la section Procumbentes Ulbrich (Schneider, 1937).
Les efforts pour identifier les ressources genétiques de Beta et développer des betteraves a sucre
résistantes sont en cours depuis au moins 90 ans (Yu, 2005).

Parmi les accessions de B. vulgaris subsp. maritima assemblées a Salinas par McFarlane,
plusieurs ont été signalées comme partiellement résistantes au SBCN ou ont un nombre réduit
de kystes. Il s’agit d’une "résistance partielle" ou plutdt une tolérance au SBCN (Heijbroek,
1977).

Une translocation terminale du chromosome 1X chez P. procumbens portant le géne Hs1P 1 a
la betterave sucriére a conféré un niveau éleve de résistance contre le SBCN (Savitsky, 1975 ;
Heijbroek et al., 1988 ; Jung et al., 1994 ; Kleine et al., 1995). Les hybrides commerciaux
contenant Hs1P™1 sur le fragment de chromosome transloqué ont toujours une pénalité de
rendement significative en absence de graves infestations de nématodes.

Au cours des évaluations sur le terrain et en serre en Californie, des sources de résistance
moderée apparentes chez la section Beta ont éte identifiées et sélectionnées contre la perte de
rendement due au SBCN et présentent des kystes et des larves nettement inférieurs a ceux des
hybrides commerciaux actuels (Lewellen et Pakish, 2005).
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ii. Nématode a galles

Dans les régions tempérées chaudes, le nématode a galles “ Root-Knot Nematodes : RKN ”,
Meloidogyne sp., peut causer de graves dommages a la betterave a sucre. Deux sources
principales de résistance ont été développées au cours de 1’évaluation du matériel génétique de
B. vulgaris subsp. maritima (Yu et al., 1999).

iii. Puceron vert du pécher

Chez B. vulgaris subsp. maritima, une certaine résistance a été observée a la colonisation des
pucerons “ Aphis fabae Scopoli > (Dale et al., 1985) et au taux de multiplication faible du
puceron vert du pécher “ Myzus persicae Sulzer ” (Lehmann et al., 1983). Lowe et Russell
(1969) ont constaté que la résistance aux pucerons est héréditaire, ce qui suggeére un caractére
sous contrdle polygénique.

2.2. Résistance aux stress abiotiques

Les espéces sauvages sont trouvées dans les conditions extrémes, ce qui explique leurs
tolérances aux stress abiotiques. Le sel et la sécheresse sont les principaux stress abiotiques de
la betterave sucriere qui ont fait I'objet de nombreuses études (Mahmoud et al., 2018 ; Skorupa
etal., 2019 ; Rasouli et al., 2020).

a. Tolérance a la sécheresse

En raison de la variabilité des précipitations dans le monde, les chercheurs s'intéressent depuis
longtemps a la tolérance de la betterave sucriére et du germoplasme de B. vulgaris subsp.
maritima a la sécheresse, ainsi qu'au développement de tests pour déterminer la tolérance a la
sécheresse (Van Geyt et al., 1990 ; Thomas et al., 1993). L’utilisation de B. vulgaris subsp.
maritima comme ressource génétique de la betterave sucriére est toujours primordiale (Doney
etal., 1990 ; Frese, 2003 ; Stevanato et al., 2004). Dans un projet entrepris par GENRES CT95
42 en Europe, 155 accessions de B. vulgaris subsp. maritima ont été évaluées. Dans ce test,
cing accessions ont été identifiées comme les plus tolérantes a la sécheresse (Frese, 2004).

b. Tolérance a la salinité

Les enquétes menées sur les variétés commerciales de betteraves sucriéres ont montré
I'existence d'une variabilité génétique réduite pour la tolérance au stress hydrique. L'habitat ou
pousse les taxons sauvages du Beta et Patellifolia nécessite une résistance aux stress abiotiques
causes & la fois par la salinité et la sécheresse (Shaw et al., 2002). Il y a un intérét a utiliser ce
patrimoine génétique comme systéme modeéle, un donneur potentiel de génes de tolérance a la
salinité, et méme comme une culture commerciale halophyte potentielle (Koyro et al., 2006 ;
Koyro et Lieth, 2008). Par conséquent, la base génétique de la résistance a la salinité chez B.
vulgaris subsp. maritima a été largement explorée par les chercheurs (Koyro, 2000 ; Bor et al.,
2003).

Pour comprendre la réponse au stress salin, plusieurs recherches ont examiné son effet sur
I'accumulation de bétaine, I'ajustement osmotique et la peroxydation des lipides et des
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antioxydants au niveau des feuilles de la betterave maritime et de la betterave sucriére (Hanson
et Wyse, 1982 ; Koyro et Huchzermeyer, 1999 ; Koyro, 2000 ; Bor et al., 2003 ; Bagatta et al.,
2008).

En ce qui concerne le germoplasme sauvage de B. macrocarpa, il constituait un réservoir
précieux de génes résistants aux stress abiotiques (Peltier et al., 2012 ; Fan et al., 2015 ; Slama
et al., 2016), il est également considéré depuis toujours comme une plante halophyte ou semi-
halophyte, principalement trouvée dans les terres cétiéres (a moins de 1 km de la mer), occupant
des habitats perturbés (Flowers et al., 1977 ; Hessini et al., 2005 ; Slama et al., 2016).

3. Principales réalisations de la sélection

La sélection a pour objectif d’obtenir des résultats significatifs en améliorant les caractéristiques
de rendement et les résistances genétiques contre plusieurs maladies et contre les conditions
agressives de 1’environnement. Un certain nombre de caractéres a été introduit dans le pool
génétique de betterave sucriére par les méthodes de sélection, tel que la monogermie, la stérilité
male et la polyploidie.

3.1 Monogermie

C’est un caractére maternel, hérité de fagon récessive, dans lequel seules des fleurs uniques sont
produites, ce qui donne des boules de graines avec un seul embryon ou une seule graine viable
(Biancardi et al., 2010). Par contre, les glomérules produits par les betteraves sont multigermes,
avec plus d'une graine qui peut germer a la fois (Klotz, 2005).

La recherche de semences de betteraves monogermes a commencé vers 1900. Cependant, le
développement de cultivars monogermes et leur commercialisation n’ont été pratiquement faits
qu’en 1960, lorsque Stavisky a identifié cinq plantes monogermes dans un champ de semences
de betteraves sucriéres en 1948 (Savitsky, 1950). Dans les cultivars hybrides, le parent maternel
porteur de graines doit é&tre monogerme, et pour fournir suffisamment de pollen le parent
pollinisateur est généralement multigerme. Pour la transformation mécanique des glomérules
multigermes en graines individuelles, la boule de graines est parfois écrasée en morceaux
uniformes pour séparer les graines (Knapp, 1958).

Les cultivars modernes de betteraves monogermes sélectionnés présentaient un avantage tres
précieux pour la culture, car il faut non seulement moins d'éclaircissage au stade du semis
nécessitant un travail manuel intensif et couteux, mais aussi pour obtenir un peuplement régulier
d'environ 80 000 a 100 000 plantes également espacées par hectare (Savitsky et Murphy, 1954
; Coe et Stewart, 1977 ; Biancardi et al., 2010).

3.2 Polyploidie

L'ancétre de toutes les betteraves cultivées, B. vulgaris subsp. maritima, est connu pour étre
une espéce diploide avec 2n = 18 chromosomes. Les efforts visant a modifier le nombre de
chromosomes chez la betterave sucriere ont été couronnés de succes apres la découverte des
propriétés mutagenes de la colchicine (Schwanitz, 1938).
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L'exploitation commerciale de la polyploidie chez la betterave a sucre a commenceé en Europe,
dans les années 1940. Les variétés produites étaient des mélanges d'individus diploides,
triploides et tétraploides et résultaient d'une inter-pollinisation de parents femelles diploides et
tétraploides (Forster et al., 1997).

Les premiéres familles tétraploides (2n = 4x = 36), ont été caractérisées par des feuilles de plus
grande taille et moins nombreuses, a pétioles plus courts, les fleurs et les grappes de graines
plus grands et une meilleure forme des racines par rapport aux betteraves diploides (Lasa et
Romagosa, 1992). La germination des graines et le développement des racines des familles
tétraploides étaient, en moyenne, plus lents par rapport & leurs homologues 2x, et la résistance
a la montaison était 1égérement améliorée.

Les familles 2x et 4x sont facilement croisées, produisant des hybrides triploides (2n = 3x =
27), qui manifestent des caractéristiques morphologiques intermédiaires. Les hybrides
triploides (3x) présentent un meilleur rendement en sucre que leurs moyennes parentales
(McFarlane, 1971 ; Sneep et al., 1979). Un ou les deux parents peuvent étre porteurs de
caractéres morphologiques et agronomiques ameéliorés et de résistances aux maladies et aux
parasites.

Dans la nature, plusieurs niveaux de ploidie (2x, 4x et 6x) ont été détectés chez les accessions
sauvages du genre Beta et Patellifolia (Castro et al., 2013 ; Villain et al., 2006 ; Villain, 2007).
La présence des degrés différents de ploidie chez les populations sauvages est un indicateur de
I'nybridation entre un pollinisateur diploide et tétraploide (Artschwager, 1927 ; McFarlane,
1975 ; Lange et al., 1993 ; Villain, 2007).

3.3 Stérilité male

La commercialisation des hybrides est devenue possible en 1955 (Sneep et al., 1979), aprés la
découverte de la stérilité male génétique-cytoplasmique (CMS) par (Owen, 1945).

Deux types de stérilité male existaient : (1) la stérilit¢ male génétique héritée de facon
mendélienne sur les chromosomes nucléaires (Owen, 1952) et (2) la stérilité male génétique-
cytoplasmique contrdlée par une interaction des génomes nucléaires et mitochondriaux (Owen
,1945).

L'existence d'un cytoplasme stérile (S) a été démontrée, entrainant la stérilité uniquement en
présence de deux paires d'alleles, désignés Xx et Zz, dans une condition récessive homozygote.
Par conséquent, les lignées CMS doivent posséder le génotype S xxzz, alors que toutes les
autres combinaisons produisent une descendance fertile ou partiellement fertile. Le cytoplasme
normal (N) produit toujours une descendance fertile. La stérilité male nucléaire, également
appelée génétiqgue ou mendélienne (NMS) dépend des alleles du locus Aa et s'exprime en
condition récessive homozygote (Owen, 1952).

Les principaux objectifs de sélection étaient d'améliorer la concentration et I'extractibilité du
saccharose, la vigueur, la production de graines, la résistance contre les maladies, les insectes
et les nématodes, et la restauration de la monogermie (McFarlane, 1971).
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Les stress biotiques et abiotiques affectent le phénotype et la physiologie des plantes. Les
données relatives a la source de résistance aux stress, isolée des ressources phylogénétiques
sauvages liées a la betterave cultivée, ont été résumées dans le tableau I - 3.

Tableau I - 3 : Source de résistance biotique et abiotique chez les taxons sauvages du genre Beta et Patellifolia
(Frese, 2011).

- g s - -
= =g gf2cs o Eo
g 28 <E 5 £ E ¢t 2 ¢
7 38 2gE25¢E 28888
= s E 4o o - = £ = € 5 2 =2
o fd o o O o m o m m o a o
Cycle de vie annuel X X X X X X
Monogermie X X X X X X
Dureté des graines X X X X X X X X X
Eclatement des graines X X X X X X X X
Stérilité males cytoplasmique X
Stérilité male genetique X
Tolérance a la salinité X X X X X X X
Tolérance au gel X X X X X X
Enroulement apical X X X X X
Virus de la jaunisse (BYV) X X X X X X
Beet mild yellowing (BMYV) X X
Virus de la mosaique de betterave X X X X
(BMV)
Beet necrotic yellow vein virus X X X X
(BNYVV)
Flétrissement jaune X
Peronospora farinosa X X X
Erysiphe betae X X
Rhizoctonia solani X
Cercospora beticola X X X X X X
Polymyxa betae X X X X X X
Maladie de la jambe noire X
Erwinia ssp. X X X
Heterodera schachtii X X X X
Heterodera trifolii X X X X
Meloidogyne hapla X X X X
Meloidogyne incognita X
Meloidogyne javanica X
Meloidogyne arenaria X
Myzus persicae X X X X X
X X X

Pegomya spp.

Les ressources génétiques liées aux betteraves sauvages constituaient une ressource génétique
potentielle pour la résistance aux stress biotiques et abiotiques, qui devrait étre impliquée pour
élargir la base génetique de la betterave cultivée.

La valorisation du germoplasme sauvage inexploité et sous-estimé de betterave a 1’échelle
nationale, serait donc nécessaire pour améliorer génétiqguement la tolérance aux stress et les
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capacités adaptatives de la betterave a sucre nouvellement introduite au Maroc. A cet égard,
une évaluation des taxons sauvages de betterave collectés au Maroc et de leurs hybridations
interspécifiques avec la betterave cultivée feront I'objet des chapitres suivants.
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Introduction

Le Maroc est consideré parmi les foyers les plus intéressants de la biodiversité en région
méditerranéenne, grace a sa position géographique assez particuliére qui lui confére un éventail
tres large de bioclimats allant du per-humide a aride, une large richesse en patrimoine végétal
avec plus de 4500 taxons et un taux d’endémisme trés important (Benabid, 2000 ; Fennane,
2004 ; El Oualidi et al., 2012). Cette diversité est inféodée a la forte nuance de la spécificité
éco-géographique des especes vegétales existantes, faisant du Maroc le second pays en
importance pour sa biodiversité en Méditerranée, apres la Turquie (CRNCDB, 2014).

Les espéces sauvages apparentées a la betterave cultivée du genre Beta et Patellifolia font partie
de la flore marocaine (EI Bahloul 2007, Hellier et al., 2011, Hellier et al., 2013). Ces especes
sont trés tolérantes et ont un grand potentiel d’adaptation aux conditions environnementales,
telles que la salinité élevée et les sols pauvres. Elles sont caractérisées par aire de répartition
éco-géographique et climatique assez large sur une série d'habitats maritimes et terrestres
différents. Elles sont également caractérisées par une forte adaptation climatique allant de
I’humidité a ’aridité (McGrath et al., 2011 ; Frese et al., 2012).

Ces especes spontanées peuvent étre rencontrées en forte abondance dans la région
méditerranéenne (Touzet et al., 2018). Mais la zone de leur aire de diffusion spatiale s’étend du
Nord sur des cotes de la mer du Nord a I’Ouest de I'Europe, au Sud sur les iles de Cap vert
Macaronésiennes de I’Océan Atlantique. D’Ouest en Asie (Moyen-Orient, Inde, Chine, Japon),
a I’Est en Californie et en Amérique du Nord (Binacardi et al., 2020).

La distribution vaste de ces ressources génétiques sauvages pourrait aboutir a une large
plasticité adaptative et une tres grande richesse génétique (Monteiro et al., 2013 ; Romeiras et
al., 2016). Cette adaptation permet au matériel génétique sauvage, par sélection naturelle,
d'accumuler des génes de tolérance/résistance aux stress biotiques et abiotiques (McGrath et
al., 2011 ; Frese et al., 2017). Géneéralement, les espéces sauvages de betteraves ont été
couramment exploitées pour introduire des propriétés utiles pour I'acquisition de résistances et
pour I'amélioration des rendements dans les variétés domestiquées (Biancardi et al., 2012 ;
Monteiro et al., 2018).

L'étude des habitats natifs des populations sauvages de betterave permet d'établir une
biotypologie synthétique sur leur capacité adaptative et environnementale, expliquant en partie
leur structuration génétique et leur interaction avec les conditions du milieu. Pour atteindre cet
objectif, un travail de prospection a eté effectué d’une part par 'INRA pour identifier les
espéces et les sous-espéces de betterave apparentées a la betterave cultivés au Maroc et d’autre
part, une projection géographique de 42 populations de trois taxons de betterave sauvage
collectés localement, Beta vulgaris subsp. maritima, Beta macrocarpa et Patellifolia patellaris
a été réalisée afin d’analyser les paramétres climatiques, écologiques et pedologiques qui
caractérisent les sites d’origine de chaque population étudiée.
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Matériel et méthodes

1. Matériel végétal

L’étude réalisée a été menée sur 42 populations des trois taxons sauvages apparentés a la
betterave sucriére de la collection du laboratoire d’Amélioration Génétique des Plantes,
Valorisation et Conservation des Ressources Phytogenétiques-INRA de Rabat.

Une sous-espece B. vulgaris subsp. maritima et une espece B. macrocarpa du genre Beta, et
une espéce P. patellaris appartenant au genre Patellifolia, ont été collectées dans différentes
régions assurant une large étude de leur distribution a travers le Maroc.

2. Méthode de prospection et collecte

2.1. Objectif

La prospection a pour but d’explorer la plus grande superficie du territoire national et de
collecter la plus grande variabilité génétique de betterave. Le planning de prospection et
d’échantillonnage réalisés par 1’équipe de I'INRA ont été basés sur les données
bibliographiques, et sur la description taxonomique des espéces et sous espéces sauvages liées
a la betterave.

2.2. Détermination des sites de collecte

Sur le terrain, plusieurs missions de prospections ont été organisées pendant la période de
reproduction de betterave sauvage, couvrant des zones biogéographiques étendues. Les
caractéristiques pédologiques ont été prises lors des collectes réalisées par I’équipe de I’'INRA
entre 2005 et 2012. De plus, ’altitude et les coordonnées biogéographiques ont été également
prises a I’aide d’un appareil GPS (Systeme des Coordonnées Géographiques) pour ¢laborer des
cartes géographiques.

Les sites de collecte prospectés ont été choisis afin d’assurer une large étude du territoire
comprenant différentes régions vers le Nord et le Sud du Maroc. Les graines matures collectées
ont été conservées a -20 °C, pour une conservation prolongée et une utilisation ultérieure.

Un mode d’échantillonnage par génotype, ou chaque pied représente un individu, a été adopté.
Ainsi, plusieurs individus (génotypes) ont été échantillonnés a partir de chaque population
locale (site). Le nombre d’échantillons et de populations étudiés est mentionné sur tableau 11-
1.

Les missions de collecte ont été effectuées de maniere a rassembler un maximum de diversité
génétique pour enrichir les banques de genes nationales et connaitre les habitats naturels des
especes et sous espéces étudiées et leurs adaptations dans les conditions marocaines.
Cependant, dans notre étude, un nombre de populations représentatif et diversifié a été étudié
et valorisé, regroupant les trois taxons sauvages trouvés au Maroc.
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2.3. Caractérisation bioclimatique des sites de collecte

Pour caractériser les sites originaires des populations étudiées de point de vue climatique, les
étages bioclimatiques pour la zone géographique de la collection étudiée basées sur la
classification d'Emberger (Emberger, 1955 ; Ch, 1963) ont été prises en compte, comme le
proposent les auteurs de plusieurs publications (Mokhtari et al., 2014 ; Jihad, 2016 ; Houssa et
al., 2017). Les régions de collecte sont subdivisées en trois zones, qui sont 1’étage bioclimatique
humide avec une forte précipitation (P > 800 mm/an), le subhumide 600 < P < 800 mm/an, et
I’étage semi-aride (P = 350 — 450 mm/an). Les étages bioclimatiques des populations étudiées
sont retenus dans le tableau I1-1.

Tableau Il - 1 : Nombre de populations des trois taxons sauvages de betterave collectés au Maroc et les
caractéristiques de leurs sites de collecte.

Population ~ Taxon Nombre de  Origine Altitu  Type de sol Etage
génotypes de bioclimatique
(m)
MAR 1 B. v. subsp. maritima 6 Temarra-Sidi Abed 13 Sablonneux Semi-aride
MAR 2 B. v. subsp. maritima 7 Eljadida 1 Sablonneux Semi-aride
MAR 3 B. v. subsp. maritima 34 Essaouira-Sidi Boulaalame 4,7 Sablonneux Semi-aride
MAR 4 B. v. subsp. maritima 10 Salé 15 Sablonneux Semi-aride
MAR 5 B. v. subsp. maritima 11 Kenitra-EImeghren 6 Limoneux-Argileux Semi-aride
MAR 6 B. v. subsp. maritima 21 Tanger 1 Sablonneux Humide
MAR 7 B. v. subsp. maritima 12 Tanger 20 Sablonneux Humide
MAR 8 B. v. subsp. maritima 14 Ksser Saghir 2 Limoneux-Argileux Humide
MAR 9 B. v. subsp. maritima 6 Hoceima-Plage kouzah 23 Limoneux Semi-aride
MAR 10 B. v. subsp. maritima 8 Hoceima vers Nador 15 Sablonneux Semi-aride
MAR 11 B. v. subsp. maritima 23 Hoceima vers Nador 3 Sablonneux Semi-aride
MAR 12 B. v. subsp. maritima 16 Nador-Zaroura 50 Sablonneux-Limoneux  Semi-aride
MAR 13 B. v. subsp. maritima 17 Nador-Baie 51 Sablonneux-Limoneux  Semi-aride
MAR 14 B. v. subsp. maritima 8 Nador 7 Sablonneux-Limoneux  Semi-aride
MAR 15 B. v. subsp. maritima 22 Saidia 15 Sablonneux-Limoneux  Semi-aride
MAR 16 B. v. subsp. maritima 6 Saidia 137 Sablonneux-Limoneux  Semi-aride
MAR 17 B. v. subsp. maritima 15 Taourirt-Douar Bensliman 451 Sablonneux-Limoneux  Semi-aride
MAR 18 B. v. subsp. maritima 15 Taza 486 Sablonneux-Limoneux  Sub-humide
MAR 19 B. v. subsp. maritima 8 Taza vers Meknes 215 Limoneux-Argileux Sub-humide
MAR 20 B. v. subsp. maritima 6 Taza 298 Limoneux-Argileux Sub-humide
MAR 21 B. v. subsp. maritima 13 Khouribga-Lakhzazra 2 Equilibré Semi-aride
MAR 22 B. v. subsp. maritima 24 Essaouira 50 Sablonneux Semi-aride
MAC 1 B. macrocarpa 12 Nador-Sidi Boussaid 15 Sablonneux Sub-humide
MAC 2 B. macrocarpa 16 Beni Mellal-Tilougguite 820 Limoneux Sub-humide
MAC 3 B. macrocarpa 6 Oulad Teima-Tnin hilala 126 Limoneux Sub-humide
MAC 4 B. macrocarpa 25 Marrakech-Safi ljoukak 360 Limoneux Sub-humide
MAC 5 B. macrocarpa 23 Chtouka Ait Baha 220 Limoneux Sub-humide
MAC 6 B. macrocarpa 8 Beni Mellal-Khénifra 437 Argileux Sub-humide
MAC 7 B. macrocarpa 9 Khénifra-Oued Zem 723 Limoneux Sub-humide
MAC 8 B. macrocarpa 17 Oujda 463 Limoneux Sub-humide
MAC 9 B. macrocarpa 14 Oujda 639 Equibré Sub-humide
MAC 10 B. macrocarpa 14 Fés 979 Limoneux Sub-humide
PAT 1 P. patellaris 20 Essaouira-Moulay Bouzerktoun 1 Sablonneux Sub-humide
PAT 2 P. patellaris 11 Essaouira 56 Sablonneux-Argileux Sub-humide
PAT 3 P. patellaris 5 Chtouka Ait Baha-Belfaa 13 Sablonneux Sub-humide
PAT 4 P. patellaris 6 Tiznit-Plage d’Aglou 32 Sablonneux Sub-humide
PAT 5 P. patellaris 6 Agadir 13 Sablonneux Sub-humide
PAT 6 P. patellaris 6 Sidi Ifni-Mirleft 5 Sablonneux Sub-humide
PAT 7 P. patellaris 24 Guelmim vers Tantan 150 Sablonneux Sub-humide
PAT 8 P. patellaris 7 Guelmim vers Tantan 13 Sablonneux Sub-humide
PAT9 P. patellaris 6 Tantan-plage 2 Sablonneux Sub-humide
PAT 10 P. patellaris 6 Sidi Ifni 15 Sablonneux Sub-humide
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Résultats et discussion

1. Distribution des taxons sauvages au Maroc

Selon les prospections menées par I'équipe de I’INRA au niveau national sur I’identification
des espéces et sous especes apparentées a la betterave, trois taxons distincts de betteraves
sauvages ont été découvertes, B. vulgaris subsp. maritima, B. macrocarpa et P. pattelaris (El
Bahloul et al., 2006 ; Hellier et al., 2011 ; Hellier et al., 2013). Les données utilisées (sites de
collecte et type de sol) dans cette partie ont été prises a partir d’une base des données effectuée
lors des collectes dans le cadre d’un programme de recherche entrepris par ’INRA-Maroc. La
distribution des populations a été établie a I’aide du logiciel ArcGIS 10.1 (Figure I1-1).
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Figure Il - 1 : Répartition géographique des trois taxons sauvages de betterave collectés au Maroc, B. vulgaris

subsp. maritima (points en vert), B. macrocarpa (points en rouge) et P. patellaris (points en bleu). La
représentation graphique est générée par le logiciel ArcGIS 10.1.
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L’étude réalisée dans le cadre de ce travail nous a permis de caractériser les sites d’origine des
espéces apparentées aux betteraves sauvages collectées au Maroc, en se basant sur des criteres
climatiques, pédologiques et écologiques. Cette étude contribue a évaluer dans le chapitre
suivant “Chapitre I11 , les capacités adaptatives des populations sauvages de betterave étudiées,
en complément aux travaux réalisés par I'INRA sur ces ressources génétiques.

Comme le montrent nos résultats, les sites d’origine ont montré une large gamme latitudinale,
qui varie entre les cotes Ouest de 1'Atlantique et I’Est de la région orientale de 28 ° a 35 ° de
latitude pour les trois espéces étudiées (Tableau 11-2). Cela coincide avec les zones délimitées
par les environnements maritimes dans les gammes décrites par Becker-Dillingen (1928) (cité
par Biancardi et al., 2012). Selon Frese et al. (2011), des especes sauvages du genre Beta (B.
vulgaris subsp. maritima et B. macrocarpa) ont été trouvées en Europe a des latitudes allant de
28 ° & 38 °. Les données sur les populations des trois taxons sauvages trouvés au Maroc sont
indiquées dans le tableau 11-2.

Tableau Il - 2 : Caractéristiques des sites de collecte de trois taxons sauvages de betterave du Maroc.

Taxon Beta vulgaris subsp. maritima Beta macrocarpa Patellifolia patellaris
Nombre de 313 144 97
génotype
Nombre de 22 10 10
population
Altitude (m) 1-486 15-979 1-150
Type de sol Sablonneux : 41%. Sablonneux : 10%. Sablonneux : 90%.
(en 9% des Limoneux : 4,5%. Limoneux : 60%. Texture mixte : 10%.
populations)  Texture mixte : 54,5%. Argileux : 10%.
Texture mixte : 20%.
Etage Humide : MAR 06, 07, 08. Subhumide : MAC 10. Semi-aride a aride : PAT
bioclimatique  Subhumide : MAR 18, 19, 20. Subhumide : MAC 02, 01,02, 03, 04, 05, 06, 07,
Semi-aride : MAR 01, 02, 03,04, 05, 06, 07. 08, 09, 10.
09, 10,11, 12, 13, 14, 15,16,17,21, Semi-aride : MAC 01,
22. 03, 04, 05, 08, 09.

2. Diversité des sites d’origine

Les zones étudiées incluent toute la région Nord et centrale du Maroc recouvrant une large
surface littorale sur les deux facades atlantique et méditerranéenne ainsi que les zones
intérieures plaines et montagneuses (le Moyen Atlas et le Haut Atlas). La répartition
biogéographique des espéces sauvages apparentées a la betterave a été représentée
graphiquement sur des cartes générées par le logiciel ArcGIS 10.1 (Figure 11-1). La zone d'étude
qui couvre toute la région Nord et centrale du Maroc est comprise entre les longitudes 2° et 11°
W, et les latitudes 28° et 35° N. Du point de vue climatique et pédologique, cette zone
géographique présente une tres grande diversité. La distribution de 42 populations de trois
taxons étudiés montre une répartition large et répandue de B. vulgaris subsp. maritima (points
en vert) et de B. macrocarpa (points en rouge) sur la zone d’étude. Alors que, P. patellaris
(points en violet) présente une distribution limitée et isolée dans la région du Souss (Figure I1-
1).

Pour caractériser les habitats naturels des populations locales étudiees de point de vue
climatique, les étages bioclimatiques de la répartition géographique de la collection étudiée ont
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été pris en compte basés sur la classification d'Emberger (Emberger, 1955 ; Ch, 1963, Mokhtari
et al., 2014 ; Jihad, 2016 ; Houssa et al., 2017). La zone d’étude est subdivisée en trois étages
bioclimatiques, avec les caractéristiques de précipitations (P) et de températures moyennes (T):

e Etage bioclimatique humide (P >800 mm/an ; T=8-12 °C) ;

e Etage bioclimatique subhumide (600 <P <800 mm/an ; T=12-16 °C) ;

e Etage bioclimatique semi-aride (P = 350 - 450 mm/an ; T = 16 — 25 °C).

2.1 Beta vulgaris subsp. maritima

Elle est aussi appelée la betterave maritime qui fait bien entendu référence a son habitat de
prédilection. D’aprés nos résultats, les populations de B. vulgaris subsp. maritima ont été
largement situées tout au long du littoral maritime de l'océan atlantique et de la cbte
méditerranéenne du Maroc (16 populations). A I’exception de six populations, MAR 17, 18,
19, 20, 21 et 22, qui ont été localisées dans des zones plus continentales vers le centre du pays
(Figure 11-2).

Cette sous-espéce a montré une plasticité adaptative élevée du point de vue climatique, allant
de I'numidité a l'aridité, ainsi qu'une plage altitudinale étendue de 1 m a 642 m (Tableau 11-1).
Pour les caractéristiques altitudinales de B. vulgaris subsp. maritima, une trés grande diversité
a eté rapportée dans plusieurs études. Selon Frese (2010), l'altitude des sites de collecte,
correspondant a 798 accessions de betteraves maritimes, variait de 280 m sous le niveau de la
mer autour de la mer Morte a 1 300 m sur les montagnes de Talysh (Azerbaidjan). A ce méme
niveau d'altitude élevé de 1 300 m, des betteraves maritimes ont été également identifiées sur
la cote de la mer Caspienne (Biancardi et al., 2012). Letschert et Frese (1993) ont identifié des
populations de B. vulgaris subsp. maritima vivant le long des cotes siciliennes et a I'intérieur
des terres jusqu'a 1150 m d'altitude. Une autre étude a détecté la présence de B. vulgaris subsp.
maritima prés d'Aquiloni, Italie, a 350 m d'altitude et a environ 60 km de la mer (Biancardi et
al., 2012). Selon Fievet et ses collégues (2007), la betterave maritime est la plus répandue dans
les sites proches de la mer jusqu'a 10 m au-dessus du niveau de la mer.

Cette sous-espéce était adaptée a différents habitats des zones cétiéres a I'intérieur des plaines
continentales des régions semi-désertiques du Sud de la zone étudiée, avec une pluviométrie
annuelle cumulée allant de moins de 300 mm a 800 mm. En fait, trois populations de B. vulgaris
subsp. maritima (MAR 18, 19 et 20) de la région centrale du Nord a plus de 400 km de la mer
ont été adaptées a un climat relativement froid de températures hivernales généralement basses,
sur les altitudes supérieures a 200 m et atteignant 500 m de haut. Cette zone est la plus arrosée
du royaume, recevant de fortes précipitations plus de 800 mm. Ces populations ont été trouvées
sur des sols argileux et limoneux.

Sur les cotes du Nord-Ouest du Maroc, influencées par un climat méditerranéen et atlantique
doux recevant de fortes précipitations entre 600 — 800 mm, trois populations de B. vulgaris
subsp. maritima (MAR 06, 07 et 08) se révelent étre tolérantes a la salinité puisqu’elles sont
capables de survivre dans le sable salin des cotes maritimes a des altitudes ne dépassant pas 20
m au-dessus du niveau de la mer. Alors que sur les c6tes méditerranéennes ou dans la région
orientale au Nord-Est du Maroc, la sous-espéce B. vulgaris subsp. maritima (MAR 09, 10, 11,
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12, 13, 14, 15, 16 et 17) a été soumise a un climat semi-aride avec des précipitations de 350
mm a 450 mm/an. Le climat semi-aride a été également exercé sur les populations cétiéres de
I’ Atlantique (MAR 01, 02, 03, 04 et 05) ainsi que sur les populations des régions continentales
d’a partir de 80 km de la mer (MAR 21 et 22).

De facon générale, la repartition géographique de B. vulgaris subsp. maritima dans les zones
cotieres de I'Atlantique marocaines est en accord avec ce qui a été rapporté par des scientifiques
japonais en 1990 qui mentionnaient la présence de 13 accessions, comprenant des especes de
la section Beta a une distance entre 0,5 m a 37 km de la mer (Frese, 1992). D’autres études ont
également montre les préférences environnementales cotiéres de I'espéce, d’aprés El Bahloul
(2007), les accessions de B. vulgaris subsp. maritima prospectées au Maroc ont été
principalement rencontrées dans les zones cotiéres jusqu'a 30 km de la mer.

La sous-espece B. vulgaris subsp. maritima pourrait avoir une certaine résistance a la salinité,
car elle était capable de pousser spontanément sur le sable des plages des zones cotieres au
Maroc. Cependant, cette espece peut croitre également dans des sols a texture argileuse et/ou
limoneuse.
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Figure Il - 2 : Sites d’origine de 22 populations sauvages de B. vulgaris subsp. maritima collectées dans différentes
régions du Maroc.
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2.2 Beta macrocarpa

Les dix populations de B. macrocarpa étudiées avaient présenté une localisation principalement
continentale vers les régions centrales et montagneuses du Maroc. A 1'exception d’une seule
population MAC 01, qui a été rencontrée sur la frontiere cétiére du Nord-Est de la mer
Méditerranéenne a une altitude de 15 m (Figure 11-3). Toutefois, la distribution altitudinale de
cette espéce était généralement répartie dans une altitude modérée comprise entre 126 m et 979
m pour les neuf populations de B. macrocarpa (excepté MAC 01).

Les populations de B. macrocarpa ont été soumises a trois effets bioclimatiques différents et
divergents, humide, subhumide et semi-aride, ce qui montre la grande capacité d'adaptation de
cette espéce. En fait, les populations MAC 02 (820 m), MAC 06 (437 m), MAC 07 (723 m) et
MAC 10 (979 m) ont été influencées par un climat subhumide a humide des montagnes (P >
800 mm). A des altitudes modérées de I'Atlas (Haut et Moyen Atlas du Maroc), B. macrocarpa
a montré une tolérance au froid, avec une température hivernale ne dépassant pas 8 °C. Un
climat semi-aride a été exercé d’une part sur les populations (MAC 01, 08 et 09) originaires du
Nord-Est oriental de la méditerranée avec un effet plus ou moins doux de littorale et d’autre
part sur les populations de MAC 03, 04 et 05 rencontrées dans les régions continentales et
centrales de la zone d’étude.

L’espece B. macrocarpa est capable de croitre d’'une maniére optimale dans les sols limoneux.
En plus de la texture limoneuse, certaines populations avaient poussé sur un sol de texture
sablonneuse dans la zone c6tiere (MAC 01), un sol argileux (MAC 06) ou encore sur un sol a
texture mixte (MAC 07, 08 et 09).

Ces résultats sont en accord avec ceux de El Bahloul (2006, 2007) qui ont montré que I'espéce
B. macrocarpa était largement répandue sur I'ensemble des sites continentaux visités lors d'une
prospection au Maroc menée en 2005. Cette espece a été collectée a l'intérieur des terres, a 30
km de la mer et jusqu'a 1 000 m d'altitude, sur des sols équilibrés et non salins. Dans une autre
étude, Frese et al. (2011) ont montré que B. macrocarpa pousse souvent sur des sols calcaires
et argileux a des degreés variables de salinité, soumise a des précipitations annuelles de 150 a
500 mm et a des températures moyennes annuelles de 15 a 20 °C.
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Figure Il - 3 : Sites d’origine de 10 populations sauvages de B. macrocarpa collectées dans différentes régions
du Maroc.

2.3 Patellifolia patellaris

Patellifolia patellaris a été localisée principalement dans le Sud-Ouest de la région cétiére de
I'océan Atlantique (Figure I1-4). Cette espece a été soumise a des conditions semi-arides a arides
avec des précipitations annuelles comprises entre 200 et 450 mm. Généralement, c'est une
espéce limitée principalement dans la région du Souss au Maroc. Ce qui pourrait étre un signe
de son adaptation restreinte et de ses exigences climatiques assez particulieres. Une autre
hypothése peut se proposer dans la répartition géographique limitée de cette espéce au Maroc,
qui permet de constater qu’il y a une dispersion dans le temps et dans 1’espace des graines de
P. patellaris en provenance des fles Canaries, la zone refuge pour plusieurs especes distinctes
du genre Patelifollia (P. patellaris, P. webbiana et P. procumbens), séparées du pays par I'océan
Atlantique de moins de 400 km. En effet, les glomérules de betterave sont équipés de tissus
liégeux qui leur permettaient de flotter dans I’eau de mer (Fievet et al., 2007) et de traverser
une grande distance de 100 km jusqu’a 300 km (Wagmann, 2008). Selon des travaux de collecte
sur des especes sauvages du genre Patellifolia, I'aire de répartition obtenu dans notre étude de
P. patellaris coincide exactement avec les zones décrites par El Bahloul (2007) et Frese et ses
collegues (1992, 2011).
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L'altitude ne dépasse pas 150 m pour le site le plus élevé de P. patellaris. Cependant, Frese
avec son équipe (2011) ont rapporté que des especes du genre Patellifolia ont été trouvées a
300 m daltitude. En ce qui concerne la texture du sol, les populations de P. patellaris étaient
optimalement adaptées dans les sols sablonneux, sauf une population PAT 02 qui avait poussee
sur un site caractérisé par une texture mixte de sable et d'argile. La distribution strictement
littorale des populations de P. patellaris dans les zones cotiéres de I'Atlantique suggéere que
cette espece est principalement adaptée aux sols sablonneux (90% des populations), ce qui a
été déja signalé par EI Bahloul (2007).
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Figure Il - 4 : Sites d’origine de 10 populations sauvages de P. patellaris collectées dans la région du Souss au
Maroc.
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Conclusion

Les ressources génétiques de betteraves sauvages du Maroc représentent une importante banque
naturelle de diversité génétique. Ces ressources sauvages peuvent présenter une valeur
importante en raison, de leur isolement géographique par la barriére maritime mediterranéenne
et atlantique d’une part et d’autre part de la limite extréme de leur répartition naturelle.

La collection du germoplasme étudié de betterave sauvage marocaine a montré une trés grande
diversité éco-géographique, avec une distribution cotiere et continentale, a une altitude allant
de 1 m a 980 m. Cette collection génétique a également montré une forte adaptation climatique
sous I’effet d’une large gamme de conditions, y compris les conditions humides dans les zones
plus ou moins montagneuses (Haut Atlas, Moyen Atlas), et semi-arides dans les zones cotieres
et continentales.

Les populations sauvages de la collection marocaine, spatialement séparées et adaptées a des
conditions environnementales contrastées telles que la salinité élevée des localités cotieres, le
froid des zones continentales et la disponibilité limitée de I'eau dans les zones seches et arides,
pourraient potentiellement porter des genes de tolérance aux stress abiotiques. Notamment, ces
espéces sauvages pourraient se comporter difféeremment face aux différents stimuli
environnementaux donnant naissance a une variabilité génétique qui se traduit par des
caractéristiques agro-morphologiques et génétiques diverses.

De cette fagon, la prise en compte des caractéristiques éco-géographiques et climatiques des
populations étudiées relatives a la betterave sauvage permet de mettre en évidence 1’étude de
leur structuration génétique et leur variabilité phénotypique et génétique. Ce qui va étre présenté
dans les chapitres suivants.
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Introduction

La valorisation de la collection marocaine relative aux taxons sauvages apparentés a la betterave
cultivée nécessite une évaluation de leur diversité génétique et de leur potentialité agronomique
et adaptative. Afin de prendre par la suite des mesures favorables de conservation et d’assurer
une gestion durable du patrimoine génétique existant. Une caractérisation agronomique et
phénotypique des 42 populations sauvages, faisant 1’objet du deuxiéme chapitre, a été réalisée.
Il s’agit d’un outil préliminaire et indispensable pour évaluer le potentiel des ressources
phytogénétiques qui constituent, d’une part la base biologique de la sécurité alimentaire
mondiale (FAO, 1996) et d’autre part la source de la diversité génétique (Pernés, 1984 ; El
Gazzah et Chalabi, 1995). Cette caractérisation permet de détecter et de mesurer la variabilité
existante aussi bien entre des espéces qu’au sein des populations ou encore des individus de la
méme population, via 7Painting et al., 1993).

La publication de nombreux descripteurs par Bioversity International, anciennement nommeé :
International Plant Genetic Resources Institute (IPGRI, 1991), t¢émoigne de I’importance de la
caractérisation via les paramétres morphologiques chez les espéces végétales, y compris la
betterave. Les descripteurs universellement utilisés sont développés dans le but d’uniformiser
la caractérisation des collectes pour une conservation efficace et utilisation raisonnable et
durable du germoplasme (Painting et al., 1993). Plusieurs études ont été menées sur la
caractérisation phénotypique, géographique et génétique des espéces de genre Beta et
Patellifolia. Ces études ont constaté que les descripteurs utilisés sont souvent influencés par les
changements environnementaux et/ou I’effet de génotype (Dijk et al., 1997 ; Hautekéete et al.,
2002 ; El Bahloul, 2007 ; Monteiro et al., 2013 ; Abbasi et al., 2014 ; Richards et al., 2014 ;
Frese et al., 2017). La grande plasticité phénotypique mentionnée a été souvent considérée
comme une adaptation évolutive en réponse aux variations environnementales. Les ressources
génétiques de betterave représentent donc un patrimoine potentiellement important qui risque
d’une érosion génétique, ce qui implique une préservation et une exploration rationnelle afin de
mieux I’exploiter.

A ce propos, une étude d’évaluation et valorisation de betterave sauvage est donc nécessaire,
car elle constitue une base permettant la création des nouvelles variétés adaptées aux variations
climatiques locales, avec une bonne qualité, un rendement éleve et une forte résistance aux
maladies. Pour atteindre ce but, un travail de caractérisation et d’évaluation agro-
morphologiques chez 554 génotypes de 42 populations qui appartiennent aux trois taxons
sauvages de betterave collectés au Maroc a été réalisé. Cette caractérisation phénotypique
permettra d’estimer la variation intraspécifique (entre les génotypes de la méme
population/populations du méme taxon) et la variation interspécifique (entre les différents
taxons sauvages étudies). La variabilité génetique détectée au sein et entre les populations
étudiées peut expliquer la structuration phénotypique sous I’effet des conditions
environnementales différentes des localités originaires.
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Matériel et méthodes

1. Matériel végétal

L’étude réalisée porte sur 554 génotypes provenant de 42 populations des especes sauvages
(Beta vulgaris subsp. maritima, Beta macrocarpa et Patellifolia patellaris) apparentées a la
betterave sucriere. Ces populations ont été collectées dans différentes régions du Maroc et qui
ont fait I'objet du chapitre précédent. Les détails du matériel génétique étudié, notamment, le
nombre de génotypes et des populations de chaque taxon sont donnés explicitement dans le
tableau 11-1.

2. Méthodes

2.1.  Semis et transplantation

Les semis ont éte réalisés sous serre vitrée a I’Institut National de la Recherche Agronomique
de Rabat, en mi-novembre de trois années successives (2015, 2016 et 2017). Dans un premier
cas, les graines ont été mises a germer en terrine dans des plaques de semis alvéolées (51 cm*35
cm*7,5 cm, 24 cellules) remplies de tourbe ré-imbibée par I’eau (Figure I11-1). La composition
de la tourbe utilisée est 20 — 30 de matiére organique, 20 — 30 de matiere seche, une capacité de
rétention en eau de 400 — 800 ml et une résistivité de 500 a 3 000 Q.cm. C’est un support de
culture qui facilite la germination et favorise la croissance de la plante en aidant a son bon
enracinement et a la bonne assimilation des nutriments dont elle a besoin.

Figure 111 - 1 : Graines de betteraves sauvages mises en germination sous serre vitrée a ’INRA-Rabat.

Les plantules de trois a quatre semaines ont été transplantées dans des pots (plantule par pot),
dont le support est formé de 50% de tourbe et 50% de sol sablonneux (Figure I11-2). Sous la
serre, les pots de différentes populations sont placés séparément, avant le stade de floraison,
pour éviter I’inter-pollinisation. Chaque plante a été suivie individuellement.
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Figure 111 - 2 : Transplantation des plantules sauvages de betterave cultivées sous serre vitrée a I’INRA-Rabat.

2.2. Mesures et notations

La caractérisation agro-morphologique des plantes cultivées sous serre a été réalisée selon une
liste des descripteurs de la betterave établie par Bioversity International. Au total, 23 parameétres
agro-morphologiques ont été étudiés, représentant deux types de descripteurs qui ont été
développés pour caractériser la collection de betterave étudiée, dont 16 descripteurs sont
quantitatifs et 7 descripteurs sont qualitatifs.

Trois catégories distinguent les descripteurs quantitatifs mesurés (Tableau I11-1) :

e Descripteurs liées a la croissance de la biomasse végétative : la surface foliaire
(longueur/largeur du limbe et longueur/largeur du pétiole), la hauteur maximale de la tige
principale, le diametre du feuillage dans le sens de la ligne (DI) et le sens transversal (D2),
et la ramification de la plante (hombre de tiges) ;

e Descripteurs liés au cycle de développement de la plante : chaque stade de développement
et sa durée ont été notés en précision pour chagque génotype tout au long de son cycle de
vie ;

e Descripteurs liés au rendement en graines de chaque génotype qui ont été également étudiés
apres la maturité des plantes : nombre de graines (il s’agit de glomérule dans le cas de
betterave : c’est un fruit contenant plusieurs graines) produites par plante et leur poids,
ainsi que le poids de 1 000 graines par plante (g).

58



Chapitre 111 : Caractérisation phénotypique des taxons sauvages apparentés a la betterave

Tableau 111 - 1 : Descripteurs quantitatifs de la betterave Beta vulgaris.

Caracteres quantitatifs

Mesure et échelle de notation Catégorie

Longueur du limbe

En centimétre (cm) 1. Descripteurs relatifs a la

Largeur du limbe

En centimétre (cm) croissance et aspect général de la

Longueur du pétiole

En centimétre(cm) plante

Largeur du pétiole

En centimétre (cm)

Hauteur de la plante

En centimétre (cm)

Nombre de tiges

Tige principale + Tiges latérales

Diamétre de la plante

En centimétre (cm)

2. Descripteurs relatifs au cycle
de developpement de la plante

Nombre de jours a la Entrelesemisetlalevée des plantules
germination (j)
Nombre de jours a la Entre le semis et 1’élongation de la tige

montaison (j)

principale

Nombre de jours a la floraison

()

Entre le semis et le début de floraison

Durée de la floraison (j)

Entre I’apparition de la premiere fleur
jusqu'a I’apparition de la dérniéere fleur

Nombre de jours a la
formation de graines(j)

Entre le semis et la formation de la
premiere graine

Nombre de jours a la maturité

Entre le semis et la derniére récolte de

()] graines

Nombre de graines par plante A la fin du cycle végétatif 3. Descripteurs relatifs
Poids de graines par plante En gramme rendement en graines de chaque
Poids de 1 000 graines En gramme génotype

Pour I'étude morphomeétrique de la surface foliaire, dix feuilles sélectionnées au hasard, ont été
examinées pour chaque génotype étudié (Figure 111-3). Les mesures ont été effectuées sur les
plantes encore en rosette, mais a un stade avance juste avant I'étape de la montaison. De cette
facon, I'énergie est largement destinée a la croissance optimale de la plante au stade végétatif
non reproducteur.

Figure 111 - 3 : Schéma explicatif des mesures des parametres foliaires en centimétre. P = longueur du pétiole, p
= diamétre du pétiole, L = longueur du limbe, | = largeur du limbe.

Les caractéristiques morphologiques qualitatives ont été visuellement évaluées, il s’agit de la
couleur et la pigmentation du feuillage, le mode de croissance, la notation phytosanitaire
(Absence/Présence de maladie) et la germie qui correspond au nombre de graines fusionnées
par glomerule. Les échelles de notation développées pour chaque descripteur sont reprises
explicitement dans le tableau I111-2.
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Tableau 111 - 2 : Descripteurs qualitatifs de betterave Beta vulgaris.

Caracteres qualitatifs Mesure et échelle de notation
Couleur des feuilles 1 =Jaune
2 = Vert pale
3 = Vert
Couleur du pétiole 1 =Blanc
2 = Jaune
3 =Vert
4 = Rose
5 = Rouge
Couleur de la tige 1= Vert
2 = Vert et rouge
3 = Rouge
Pigmentation du feuillage 0 = Pas de pigment,
1 = Taches pigmentées
2 = Veines pigmentées
3 = Totalité de la feuille pigmentée
Mode de croissance 1 =Erigé
2 = Erigé et semi - allongé
3 = Allongé
4 = Erigé et rampant
5 = Rampant
Germie 1 = Monogerme
2 = Bigerme
3 = Multigerme
Maladie 1 = Présence (+)
2 =Absence (-)

Les plantes ont été récoltées apres la sénescence compléte des feuilles. Les tableaux I11-1 et I11-
2 résument tous les descripteurs phénotypiques eétudiés dans la caractérisation agro-
morphologique des espéces et sous especes sauvages apparentées a la betterave cultivée.

Toutes les notations ont été prises sur les plantes cultivées sous serre et durant leur cycle de vie,
a I’exception des caracteres relatifs au rendement et a la caractérisation des semences : le
nombre et le poids des graines par plantes, poids de 1 000 graines et la germie, ont été étudiés
au laboratoire d’Amélioration génétique des Plantes, Valorisation et Conservation des
Ressources Phytogénétiques.

3. Analyses statistiques

Les analyses de variance (ANOVA), et le test de comparaison multiple de Duncan (0,05) ont
été effectués pour les descripteurs agro-morphologiques quantitatifs pour estimer la variation
et la significativité de la variation entre les populations évaluées. De méme, une analyse
multivariée de ’ACP (Analyse en Composante Principale) a été réalisée pour déterminer la
correspondance des caractéres indépendants et analyser leur proximité. Ces caractéristiques
morphologiques ont été également analysées par une procédure d’agglomération hiérarchisée
(CHA : Classification Hiérarchique Ascendante), en formant des clusters a partir de la distance
euclidienne de la méthode UPGMA (Unweighed Pair Group Method Arithmetic Average).

Concernant les caractéristiques qualitatives, la distribution fréquentielle de chaque morphotype
a éte traitée pour analyser la variabilité intra et inter-population. L’AFC a été analysée pour
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cette catégorie de descripteurs. Toutes les analyses ont été réalisées en utilisant le programme
SPSS version 23. Pour estimer la diversité phénotypique des caractéres qualitatives, 1’indice de
Shannon-Weaver (H’) a été calculé (Gray et al., 1992) selon la formule suivante :

HI = — le(PilogP,-); OSH,SS

Ou: Pj = abondance proportionnelle ou la fréquence de caractere dans la population : Pi=
ni/N ;

S = nombre total de génotype ;

ni = nombre de classes phénotypiques dans la population ;

N= nombre total de classes phénotypiques dans la population.

L’indice de Shannon est souvent accompagné par I’indice de I’équitabilité de Pié¢lou (Pi¢lou,
1969). Cet indice permet de mesurer I'équitabilité (ou équi-répartition) des individus d’une
population par rapport a une répartition théorique égale pour I'ensemble des individus. Il
s'obtient par la formule :

— H’ 0< ’<1
“Hmax =T =1

]I

Avec : H> max = log S (nombre total d’espéces).
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Résultats et discussion

Dans notre étude, nous avons utilisé les descripteurs de betterave appliqués avec succés dans
plusieurs études sur la diversité génétique et morphologique de la betterave (Dale et al., 1985 ;
Van Dijk et al., 1997 ; Boudry et al., 2002 ; Hautekéete et al., 2002 ; EI Bahloul, 2007 ; Abbasi
et al., 2014 ; Richards et al., 2014 ; Ayfer et al., 2017 ; Frese et al., 2017). Cette étude de la
caractérisation agro-morphologique a été menéee sur une collection marocaine des taxons
sauvages apparentés a la betterave cultivée. Celle-ci se compose de 554 génotypes de trois
taxons sauvages collectés dans différentes régions.

Deux types de descripteurs ont été utilisés pour caractériser la collection de betterave étudiée :
descripteurs quantitatifs et descripteurs qualitatifs. Ces deux types de descripteurs ont été
statistiquement analysés et interprétés séparément.

Pour la caractérisation qualitative, 16 descripteurs quantitatifs morphologiques ont été
considérés. L’ACP et le dendrogramme ont été réalisés pour analyser la proximité entre les
descripteurs en regroupant les populations ayant des caractéristiques les plus communes. Un
test d’ANOVA a été également examiné pour estimer la significativité de la variation entre les
populations évaluées.

Concernant la caractérisation qualitative, la variabilité intra et inter-populations a été analysée
en fonction de la distribution fréquentielle des phénotypes observés pour chacun des sept
descripteurs qualitatifs évalués chez les populations et les taxons. Une analyse multivariée
(AFC) a été réalisée pour déterminer la correspondance entre plusieurs caractéres indépendants.

Richesse et diversité phénotypique

1. Description et variabilité des paramétres qualitatifs

Sept descripteurs qualitatifs ont été évalués chez les 554 génotypes appartenant a 42 populations
de betteraves sauvages collectées au Maroc. La répartition des caractéristiques qualitatives,
pour chaque espece, et les valeurs estimées de I'indice de diversité phénotypique sont données
dans le tableau 111-3. Une variabilité a été observée pour les parametres qualitatifs étudiés.
L'indice (J’) d'équitabilité de Pielou basé sur l'indice (H’) de Shannon pour les caracteres
qualitatifs a été calculé pour standardiser la répartition des caractéres au sein des populations
étudiées. Globalement, les différences de caracteres morphologiques étaient élevées entre et
intra-populations pour tous les caractéres, a I'exception de la couleur du limbe (J = 0) qui est un
caractére stable, avec une dominance totale des feuilles vertes observées chez tous les génotypes
des différents taxons étudiés. La variation morphologique était plus prononcée chez B. vulgaris
subsp. maritima par rapport aux deux autres especes éetudiées avec un indice d'équitabilitée de
Pielou (J”) élevé qui se situe en moyenne entre 0,25 a 0,58, pour le mode de croissance et la
couleur du pétiole, respectivement. Néanmoins, le mode de croissance était plus diversifié (J’=
0,24) chez B. macrocarpa que chez B. vulgaris subsp. maritima. Les moyennes de (J*) calculées
pour B. macrocarpa variaient de 0 a 0,38, respectivement, pour la germie et la couleur des tiges.
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Tandis que les valeurs moyennes pour la diversité (J’) étaient plus faibles, de 0 pour la germie,
couleur du pétiole et la pigmentation & 0,12 pour la couleur des tiges chez P. patellaris.

Tableau I11 - 3 : Moyennes de I'indice de Shannon (H”) et celles de I'indice de 1'équitabilité de Pielou (J*) mesurées
pour les différents caractéres qualitatifs étudiés chez les trois taxons de betteraves sauvages collectés au Maroc.

Beta macrocarpa Beta vulgaris subsp. maritima Patellifolia patellaris
Indice de Indice de Indice de Indice de Indice de Indice de
Shannon (H’) Pielou (J°) Shannon (H’) Pielou (J°) Shannon (H’) Pielou (J°)
Couleur des feuilles 0 0 0 0 0 0
Couleur du pétiole 0,32 0,30 0,58 0,58 0 0
Couleur de la tige 0,42 0,38 0,33 0,30 0,15 0,12
Pigmentation du 0,37 0,33 0,48 0,46 0 0
feuillage
Mode de croissance 0,30 0,27 0,34 0,34 0,05 0,04
Germie 0 0 0,38 0,25 0 0
Maladie 0,11 0,08 0,31 0,28 0,03 0,03

Les résultats ont été interprétés par la contribution en pourcentage de chaque morphotype
qualitatif. Ces résultats sont illustrés graphiquement (Figure I11-4, 11-5, 11-6, 11-9, 11-10, 1-13 et
11-14).

Chez la plupart des individus étudiés, une variation hautement significative a été observée pour
la couleur du pétiole chez les trois taxons (Figure I11-4). Cing phénotypes existaient dans la
collection étudiée en proportion inégale : jaune, vert, vert/rouge, rose et rouge, avec la présence
de deux ou plusieurs morphotypes dans la méme population. La couleur verte du pétiole était
la plus observée chez la majorité des plantes des trois taxons (Figure 111-7).

Chez B. vulgaris subsp. maritima, seules trois populations, MAR 01, 09 et 21, ont montré une
coloration mixte en vert et rouge dans leurs pétioles en 25%, 33,33% et 46,15% respectivement.
Le pétiole rose a été observé principalement chez B. vulgaris subsp. maritima (MAR 03, 06,
07,10, 11, 12,13, 14, 15, 18, 20 et 22) avec un pourcentage total de 33,2%. Un pourcentage de
19,97% représenté par quatre populations (MAC 01, 05, 06 et 09) a été noté pour ce phénotype
chez les plantes étudiées de 1’espéce B. macrocarpa. Alors que chez P. patellaris, seulement
des pétioles verts qui ont été observés sur toutes les plantes de toutes les populations évaluées.
La coloration rouge du pétiole a également été présentée chez certains individus en pourcentage
de 32% chez B. vulgaris subsp. maritima (MAR 01, 02, 05, 09, 10, 11, 13, 14, 15, 16, 20 et 22)
contre 30,75% chez B. macrocarpa (MAC 03, 06, 08 et 09) (Figure 111-7). Alors que le pétiole
jaune n'a été observé que chez deux plantes de B. vulgaris subsp. maritima. La dominance totale
des limbes verts a été observée chez tous les génotypes des différents taxons étudiés.

Une étude génétique menée par Hatlestad et al. (2012) sur la pigmentation a montré que le
cytochrome P450 codé par le gene CYP76AD1 est nécessaire pour produire les pigments rouges
de bétacyanine dans les betteraves. Une mutation génétique du CYP76AD1 entraine la perte du
pigment rouge et la production du seul pigment jaune de bétacyanine.
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Figure 111 - 4 : Différents phénotypes liés a la description morphologique des pétioles chez les trois taxons
sauvages collectés au Maroc, B. vulgaris subsp. maritima, B. macrocarpa et P. patellaris.

Pour la couleur des tiges (Figure I11-5), les plantes des populations du genre Beta, B.
macrocarpa et B. vulgaris subsp. maritima avaient une pigmentation verte, rouge et
intermédiaire dans leurs tiges, avec la présence de deux a trois phénotypes différents au sein
d'une méme population.

Chez la sous-espéce B. vulgaris subsp. maritima, les tiges rouges sont les plus répondues chez
toutes les populations et parfois le seul phénotype observé comme chez MAR 01, 03 et 04. Les
tiges vertes étaient la caractéristique la plus enregistrée chez les populations MAR 02, 06 et 10.
La couleur intermédiaire a été également observée dans la collection de B. vulgaris subsp.
maritima étudiée, observée particulierement chez MAR 05, 07, 08 et 09.

L’espéce B. macrocarpa était caractérisée par des tiges rouges observées chez les génotypes de
toutes les populations évaluées en proportion généralement trés €levée. Les morphotypes verts
et intermédiaires ont été également présents en 10,42% et 14,58%, respectivement.

Les génotypes de P. patellaris étaient caractérisés principalement par des tiges vertes, a
I'exception de PAT 01, 07 et 04 qui ont une pigmentation rouge sur leurs tiges, en pourcentage
de 5%, 12,5% et 100%, respectivement a (Figure 111-5). Plus de 15% et 18,18% de pigmentation
intermédiaire ont été observés chez certains individus de PAT 01 et PAT 02, respectivement.
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Figure 111 - 5 : Différents phénotypes liés a la description morphologique des tiges chez les trois taxons sauvages
collectés au Maroc, B. vulgaris subsp. maritima, B. macrocarpa et P. patellaris.
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Pour la pigmentation du feuillage, une variabilité hautement significative exprimée par la
présence de plusieurs phénotypes pigmentaires dans des proportions inégales (Figure 111-6). Un
nombre important de génotypes chez B. macrocarpa et B. vulgaris subsp. maritima avait une
pigmentation rouge tachetée et des veines rouges. Néanmoins, toutes les plantes de P. patellaris
n’avaient présenté aucune pigmentation rouge au niveau de leur feuillage.

La plupart des plantes des trois taxons n‘avaient montré aucune forte pigmentation a I'exception
de quelques génotypes, appartenant a une seule population de B. macrocarpa (MAC 08), ainsi
qu’a des populations différentes de B. vulgaris subsp. maritima (MAR 06, 08 et 22) se
distinguant par la pigmentation rouge entiére de leurs feuilles.
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Figure 111 - 6 : Différents phénotypes liés a la description morphologique de la pigmentation du feuillage chez les
trois taxons sauvages collectés au Maroc, B. vulgaris subsp. maritima, B. macrocarpa et P. patellaris.

Dans notre étude, les parametres qualitatifs analysés liés a la coloration et a la pigmentation de
la partie foliaire de la betterave dépendent strictement de la présence d'une molécule appelée ¢
bétacyanine ”. Les bétacyanines rouges sont des pigments hydrosolubles appartenant au groupe
des bétalaines (Solovchenko et Merzlyak, 2008) responsables de la rougeur des feuilles
(Manetas, 2006). Ces pigments sont biosynthétisés sous le controle du cytochrome P450 chez
la betterave (Hatlestad et al., 2012). IIs sont connus pour s'accumuler a différents ratios, selon
les especes (Cai et al., 1998 ; Cai et al., 2001). Un nombre croissant d'études soutient la fonction
photoprotectrice de la bétacyanine foliaire dans les stress abiotiques tels que la sécheresse, le
stress hydrique, les rayonnements UV et les basses températures (Burger et Edwards, 1996 ;
Shu et al., 2009 ; Nakashima, 2011 ; Casique, 2014). Ce qui a été également signalé chez
plusieurs espéces végétales telles que Mesembryanthemum cristallin, Amaranthus tricolor, A.
hypochondriacus -A. cruentus (Nakashima, 2011 ; Shao, 2013 ; Casique, 2014). L'accumulation
de pigmentation dans les feuilles, les tiges et les racines des plantes bétacyaniques est tres
probablement en corrélation avec la réponse antioxydante et la protection des cellules contre
les attaques des radicaux libres (Prior et al., 1998 ; Wang et al., 2007 ; Suganyadevi, 2010).
Dans la présente étude, nous constatons que la teneur en pigment tissulaire dépendait du tissu,
du génotype et de I'espéce. L'accumulation de pigments était plus élevée dans les tiges et les
feuilles des génotypes étudiés. La présence de pigmentation tissulaire chez les especes de
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betteraves sauvages pourrait probablement résulter de la réponse adaptative face a des
conditions environnementales.

Les principales caractéristiques phénotypiques des génotypes sauvages des trois taxons de
betterave collectés localement sont illustrées dans la figure I11-7.

Plante semi-allongée-érigée Plante érigée

Figure 111 - 8 : Caractéristiques phénotypiques des génotypes de betterave sauvage cultivés sous serre a I’INRA-
Rabat. A = B. vulgaris subsp. maritima, B = B. macrocarpa, C = P. patellaris (nobis, 2015, 2016, 2017).
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En ce qui concerne l'analyse du descripteur lié au mode de croissance, qui est défini par la
longueur relative et le mode d'étalement vertical ou horizontal des ramifications a partir de la
pousse principale. Cing types morphologiques ont été notés : érigé, érigé/semi-allongé, allongé,
érigé/rampant et rampant (Figure 11-8).

YRR s

1 : Erigé 2 : Erigé [ Semi-allongé 3: Allongé

4 : Erigé | Rampant 5 : Rampant

Figure 111 - 9 : Différents modes de croissance observés chez les plantes du genre Beta et Patellifolia (IPGRI,
1991).

Une tres grande variabilité significative du mode de croissance a été enregistrée chez B. vulgaris
subsp. maritima par la présence des cing morphotypes utilisés dans la caractérisation. Le type
érige était le plus fréquent dans la plupart des populations, suivi de type érigé/semi-allongé
observé chez tous les génotypes de MAR 06, 18 et 19, et chez quelques plantes de MAR 01
(25%), MAR 04 (30%), MAR 05 (54,55%), MAR 10 (62,5%) et MAR 11 (65,22%). Les plantes
a port allongé et rampant ont été également trouvées en proportion relativement faible, alors le
mode de croissance érigé/rampant était principalement enregistré chez Mar 17 et 18.

En ce qui concerne le mode de croissance chez B. macrocarpa (Figure 111-9), les génotypes
étaient principalement caractérisés par une croissance érigée et semi-allongée (Figure I11-7). Le
deuxieme type de croissance de cette espéce était de type érigé observé chez les populations
MAC 05, 06, 08 et 10. Une croissance érigée/rampante a été observée chez 71% des génotypes
de MAC 09.

La prédominance de pousses horizontales et de ramifications bilatérales proches du sol donne
une plante érigée/rampante et rampante, ce qui a €té pratiguement observé chez la totalité des
génotypes de P. patellaris. Le port rampant était le plus fréquemment observé et parfois le seul
chez toutes les plantes de la méme population (PAT 02, 03, 04, 05, 07, 18, 09 et 10). Pour le
mode de croissance érigé/rampant, il a été noté chez trois populations, PAT 01, 06 et 25% de
PAT 07. Des études précédentes montrent qu’un phénotype de plantes a croissance rampante
peut étre fréquemment observé dans des populations de betteraves maritimes trouvées
essentiellement sur des sols salins moderés ou dans des marais salants (Doney et al., 1990 ;
Frese et al., 1990).
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Figure 111 - 10 : Différents phénotypes liés a la description morphologique de mode de croissance chez les trois
taxons sauvages collectés au Maroc, B. vulgaris subsp. maritima, B. macrocarpa et P. patellaris.

Concernant la germie (Figure 111-10), le nombre de fleurs ou de graines par glomérule (boules
de graines multigermes, Panella et Lewellen, 2007), deux classes ont été notées chez les
génotypes de B. vulgaris subsp. maritima : bigerme et multigerme avec la présence le plus
souvent des deux types dans le méme génotype.

Plus de 2 Fleurs

Figure 111 - 10 : Différentes catégories de germie observées chez les trois taxons sauvages collectés au Maroc,
(A) graines monogermes de P. patellaris, (B) graine bigerme de B. vulgaris subsp. maritima et graines multigermes
de B. macrocarpa (nobis, 2016, 2017).

La classe la plus commune était représentée par des génotypes ayant jusqu'a sept fleurs par
glomérule. Des plantes a deux fleurs ou graines (Bigerme) étaient présentées chez 16,28% de
I’ensemble des génotypes évalués de B. vulgaris subsp. maritima (Figure 111-11). Aucune graine
bigerme n'a été trouvée chez B. macrocarpa qui s'est caractérisée par une multigermie totale.
Egalement, la multigermie n'était pas un caractére variable chez P. patellaris, ou le monogerme
était la seule classe représentée (Figure I11-11).
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Figure 111 - 11 : Différents phénotypes liés a la description morphologique de la germie chez les trois taxons
sauvages collectés au Maroc, B. vulgaris subsp. maritima, B. macrocarpa et P. patellaris.

L’état phytosanitaire de la collection étudiée est estimé par le pourcentage des génotypes
infectés par un agent pathogene rapporté au totale des plantes traitées pour chaque taxon

sauvage (Figure 111-13) et chaque population (Figure 111-14). Les principales maladies apparues
chez les plantes cultivées sous serre étaient :

e Fongiques : Cercosporiose “ Cercospora beticola ”; Mildiou « Peronospora farinosa » ;
Oidium “ Erysiphe polygoni ”;

e Virales : Jaunisses virales de la betterave : BMYV = Beet Mild Yellowing Virus, BYV =
Beet Yellowing Virus ; Virus de la mosaique ;

e Ravageurs : Mouche de la betterave = la pégomyie « Pegomya betae > ; Noctuelle
défoliatrice gamma “ Autographa gamma .

Ces maladies entrainaient des dégats graves sur la partie aérienne de la plante avec I’apparition
des symptdmes différents selon 1’agent pathogéne, ce qui est illustré dans la figure 111-12.

Les génotypes étudiés peuvent étre considérés comme un matériel génétique potentiel, sachant
gu'ils ont montré une résistance tres élevée aux agents pathogénes de 92% chez B. macrocarpa
et 80% chez B. vulgaris subsp. maritima. Un taux de contamination trés faible ou négligeable
de 1% a été noté chez P. patellaris (Figure 111-13).
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Figure 111 - 11 : Feuilles de B. vulgaris subsp. maritima attaquées par : la pegomyie (A) causée par les larves
d’insecte Pegomyia betae (B), la cercosporiose (C), mildiou (D) et I’oidium (E) (nobis, 2015, 2016, 2017).

A B C

M Plantes saines M Plantes infectées

Figure 111 - 12 : Taux d’infection par des agents pathogenes observé chez les trois taxons sauvages de betterave,
B. vulgaris subsp. maritima (A), B. macrocarpa (B) et P. patellaris (C).
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Plusieurs études suggerent que des caracteres agronomiquement importants associés au stress
biotique résident dans le pool génétique sauvage des espéces Beta et Patellifolia (Gidner, 2005
; McGrath et al., 2011, Monteiro et al., 2013), tels que la résistance au virus de la veine jaune
nécrotique de la betterave (BNYVV), qui provoque la rhizomanie, résistance au virus de
I'enroulement des feuilles de la betterave et résistance a la Cercospora et au nématode a kyste
(Coons, 1954 ; 1975 ; Lewellen, 1987 ; Panella et Lewellen, 2007 ; McGrath et al., 2011 ;
Biancardi et Tamada, 2016).
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Figure I11 - 13 : Description de I’état phytosanitaire chez les trois espéces collectées au Maroc, MAR = B. vulgaris
subsp. maritima, MAC = B. macrocarpa et PAT = P. patellaris.

1.1. Similitude phénotypique

La variabilité de la collection de betterave sur la base de 7 descripteurs morphologiques
qualitatifs a été mise en évidence a 1’aide d’une analyse multivariée AFC. Cette analyse est
basée sur la transformation d’un ensemble de variables originales en un autre groupe de
variables indépendantes non corrélées, concentrant toute la variation de la matrice de données
en plusieurs axes ou facteurs.

L’AFC est un outil précieux pour valoriser les données de caractérisation et d'évaluation
préliminaire de germoplasme, par 1’identification de la relation existante entre les similitudes
des descripteurs utilisés. Elle permet aussi de sélectionner les descripteurs les plus discriminants
pour limiter le nombre de descripteurs a utiliser et cibler la caractérisation dans les études
ultérieures. L’analyse a été faite pour 42 populations eévaluées. Le tableau 111-4 présente un
récapitulatif de I’analyse réalisée pour les descripteurs qualitatifs.
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Tableau 111 - 4 : Coefficients des facteurs des descripteurs qualitatifs de 42 populations de trois taxons sauvages
de betterave.

B. vulgaris subsp. maritima B. macrocarpa P. patellaris
Dimension

1 2 1 2 1
Couleur du limbe - - - - -
Couleur du pétiole 0,33 0,56 0,38 0,45 -
Couleur de tige 0,76 0,26 0,55 0,50 0,20
Pigmentation du feuillage 0,10 0,05 0,46 0,26 -
Mode de croissance 0,62 0,44 0,56 0,55 0,38
Germie 0,46 0,50 - - -
Maladies apparentes - - - - 0,14
% de la variance 39,50 36,30 48,80 44,10 23,20

a. Beta vulgaris subsp. maritima

En utilisant 5 descripteurs pour I’AFC, le premier axe D1 explique 39,50% de la variabilité et
le deuxieme D2 36,30%. Ce qui donne une variabilité cumulée de 75,80%. Les descripteurs liés
a la couleur du limbe et la maladie possedent une variance nulle chez B. vulgaris subsp.
maritima et sont donc exclus dans I’analyse de I’AFC (Tableau I11-4).

Les coefficients des facteurs des descripteurs qualitatifs montrent qu’une haute structuration du
premier facteur D1 définie positivement par la couleur des tiges et le mode de croissance. Le
deuxiéme facteur D2 est défini positivement par la couleur de pétiole et par le nombre la germie.

La projection des 5 caracteres qualitatifs testés sur les deux axes principaux de I’AFC illustre
graphiquement la corrélation existante entre eux par rapport aux facteurs D1 et D2 (Figure I1I-
15). Ce graphique permet d’identifier les descripteurs les plus discriminants qui se rapprochent
de la valeur 1. La couleur des tiges, mode de croissance, couleur de pétiole et la germie sont les
descripteurs les plus discriminants dans la caractérisation de B. vulgaris subsp. maritima.
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Figure 111 - 14 : Projection des 5 descripteurs quantitatifs sur les deux premiers axes de I’AFC expliquant 75,80%
de la variabilité totale, sur la base d’une collection de 22 populations de B. vulgaris subsp. maritima. Les
descripteurs discriminants sont marqués en rouge.

La dispersion variable sur les deux axes de I’AFC de nuage de points, représentant les valeurs
obtenues pour chaque caractére, montre une variabilité trés importante entre les populations de
B. vulgaris subsp. maritima (Figure 111-16).

De facon générale, la dispersion des descripteurs morphologiques étudiés se concentre
symétriquement au milieu sur les cotes positives et négatives des axes D1 et D2, formant un
agglomérat au centre (en jaune) qui absorbe la majorité des caracteres testés avec la présence
d’au moins de deux morphotypes pour chaque caractére : trois couleurs du pétiole (3 = Vert, 4
= Rose et 5 = Rouge), deux couleurs des tiges (2 = Vert/Rouge et 3 = Rouge), deux types de
pigmentations ( 1 = Absente et 2 = Taches pigmentées), quatre modes de croissance (1 = Erige,
3 = Erigé/Semi-allongé, 4 = Erigé/Rampant et 5 = Rampant), deux catégories de germie (1 =
Monogermie et 3 = Multigermie).
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Figure 111 - 15 : Projection de 5 descripteurs qualitatifs sur les deux premiers axes de I’AFC expliquant 75,80%

de la variabilité totale, sur la base d’une collection de 22 populations de B. vulgaris subsp. maritima. Les codes
utilisés pour chaque caractére dans ’analyse sont indiqués dans le tableau I11-2.

Pour mieux comprendre la contribution de chaque génotype dans la répartition des caractéres
mesurés, une projection de 313 génotypes de B. vulgaris subsp. maritima a été réalisée sur les
deux axes de I’AFC (Figure I11-17).

La surposition du graphe de projection des caracteres (Figure 111-16) avec celui de projection
des individus (Figure I11-17) montre que la plupart des génotypes se caractérisent par un
rapprochement au niveau de leurs caractéres morphologiques formant un agglomérat au centre,
alors que quelques individus se dissocient positivement (MAR 107, 112 et 232) et négativement
(MAR 06, 16, 41 et 94) du premier axe.

Les génotypes MAR 107, 112 et 232 présentaient une homogénéité pour les descripteurs
qualitatifs analysés. lls se caractérisent par un feuillage généralement vert (limbe, pétiole et
tige) accompagné d’une pigmentation tachetée ou entiere, d une habitude de croissance de type
érigée-rampante et rampante et des graines multigermes.

Le deuxieme groupe de quatre genotypes, MAR 06, 16, 41 et 94 avaient une croissance érigée,
avec des tiges rouges et rouge-vertes et une absence totale de pigmentation de leur feuillage,
ainsi que des graines bigermes et trigermes coexistant dans le méme génotype en proportions
différentes.

Le reste des génotypes présente une intra-variabilité exprimée par la présence de cing modes
de croissance, érigé, allonge, érige-semi-allongeé, érigé-rampant et rampant, et trois couleurs du
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pétiole, vert, rose et rouge. Ce groupe se caractérise également par des nervures pigmentées,
des tiges vertes ou vertes-rouges.
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Figure 111 - 16 : Projection de 313 génotypes sur les deux axes de I’AFC, expliquant 75,80% de la variabilité
totale, sur la base d’une collection de 22 populations de B. vulgaris subsp. maritima.

b. Beta macrocarpa

La projection des descripteurs évalués chez 10 populations de B. macrocarpa sur les deux axes
de facteurs d’AFC montre une variabilit¢ de 48,80% pour le premier axe D1, 44,10% de
deuxieme axe D2 et un cumul de 92,90%.

Cette projection forme une proximité positive entre les descripteurs : couleur de tige,
pigmentation du feuillage et le mode de croissance, qui définissent I’axe D1. Une deuxieme
proximité définissant I’axe D2 a été obtenue pour la couleur du pétiole, ce qui a été démontré
dans le tableau I11-5.

Les quatre descripteurs qualitatifs cités ont été traités dans 1’analyse d’AFC chez B. macrocarpa
puisqu’ils sont considérés comme des variables ayant une variance non nulle.

La dispersion du nuage de points, représentant les caractéristiques de 144 génotypes de 10
populations de B. macrocarpa, constitue la preuve de la variabilité au sein des populations
évaluées.
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Les résultats sur le graphique obtenu (Figure 111-18) montrent 1’existence de trois groupes
principaux, ce qui doit étre expliqué par une projection individuelle des génotypes sur les deux
axes de I’AFC illustrée dans la figure I1I-19.
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Figure 111 - 17 : Projection de 4 descripteurs qualitatifs sur les deux premiers axes de I’AFC, expliquant 92,90%

de la variabilité totale, sur la base d’une collection de 10 populations de B. macrocarpa. Les codes utilisés pour
chaque caractére dans I’analyse sont indiqués dans le tableau I11-2.

La projection de 144 génotypes sur le plan formé par les deux axes de I’AFC, montre une
réparation tri-polarisée (Figure 111-19). Un pdle qui absorbe la majorité des individus évalués
(cercle jaune), qui se caractérisent par une certaine variabilité phénotypique de leurs pétioles
rouges-verts ou rouges, tiges vertes, rouges-vertes et rouges, présence des veines ou taches
pigmentées et encore de leur mode de croissance érigé ou érigé et semi-allongé.

La présence de pigmentation rouge accentuée sur les tiges ou sur les feuilles sous forme de
taches, étaient la principale caractéristique impliquée dans la séparation de quatre génotypes,
MAC 100, 101, 104 et 109, de I’ensemble des populations étudiées. Ce groupe se caractérise
également par des feuilles et pétioles verts et une croissance principalement de type érigé et
semi-allonge.
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Un autre pdle isolé (cercle bleu) avec onze génotypes se réunissaient par leurs caractéristiques
phénotypiques proches. Ils s’écartaient de 1’ensemble par leurs pétioles de couleur rose et une
pigmentation tachetée ou parfois absente. Dans ce groupe, deux sous-groupes ont été observés
et séparés par une croissance de type érigé et semi-allonge chez les génotypes MAC 118, 121
et 124, et une croissance rampante observée chez les autres génotypes de ce groupe.
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Figure 111 - 18 : Projection de 4 caractéres quantitatifs sur les deux axes de I’AFC, expliquant 92,90% de la

variabilité totale, sur la base d’une collection de 10 populations de B. macrocarpa.

Des descripteurs discriminants ont été observés, ils concernent principalement la couleur de
tiges et le mode de croissance. Concernant ces descripteurs discriminants, on peut distinguer
les génotypes a tiges vertes et rouges-vertes ayant une croissance principalement érigée. Nous
pouvons également identifier les individus qui avaient des ports erige/semi-allongés et rampants
avec les tiges rouges (Figure 111-20).
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Figure 111 -19 : Projection des 4 descripteurs quantitatifs sur les deux premiers axes de I’ AFC, expliquant 92,90%
de la variabilité totale, sur la base d’une collection de 10 populations de B. macrocarpa. Les descripteurs
discriminants sont marqués en rouge.

c. Patellifolia patellaris

Les populations de P. patellaris présentaient une forte homogénéité au niveau de leur aspect
phénotypique. Les parametres descriptifs testés pour caractériser les populations étaient tres
stables et donnaient une variabilité nulle, particulierement pour la couleur des feuilles, couleur
du pétiole, pigmentation et la germie. Une faible variation était observée pour la couleur des
tiges (0,20), mode de croissance (0,38) et les maladies (0.14), traduite par les valeurs obtenues
a partir du seule axe d’AFC a 23,20% de la variation (Tableau 111-4).

Cette stabilité des caracteres et la similarité phénotypique observées rendent I’analyse de I’AFC
impossible pour I’espéce P. patellaris, qui se caractérisent généralement par un feuillage vert,
rarement pigmenté en rouge sur les tiges, et un port trés souvent rampant.

2. Description et variabilité des parameétres quantitatifs

La caractérisation morphologique a été faite sur la base de 16 descripteurs agro-
morphologiques. Afin d’étudier la variabilité phénotypique existante, une ANOVA et une
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comparaison de moyennes ont été effectuées et qui sont décrites ci-dessous dans le tableau Il1-
5.

2.1. Variabilité phénotypique

Une large diversiteé morphologique a été mise en évidence dans la caractérisation des
descripteurs quantitatifs étudiés chez les trois taxons de betterave sauvage collectés au Maroc.
D’apres 1’analyse ANOVA, tous les caracteres ont eu une haute signification statistique dans le
germoplasme étudié (Tableau I11-5). Le coefficient de variabilité (CV%) pour un caractére,
estime son degré de variation chez les génotypes caractérisés au sein de 1’espéce (CV%/intra)
ou entre différentes especes (CV%l/inter). Les valeurs de CV sont présentées dans le tableau
11-5.

a. Variabilité interspécifique

Une large variabilité a été mesurée pour tous les caracteres évalués, allant de 15,96% a 109%.
La valeur supérieure de CV% a été enregistrée pour le nombre de graines par plante signifiant
une variation prononcée chez les trois taxons étudiés. Le nombre de graines fluctue
respectivement de 4 a 524 graines, de 42 a 513 graines et de 104 a 819 graines chez B. vulgaris
subsp. maritima, B. macrocarpa et P. patellaris, respectivement.

Des forts pourcentages de CV ont été également mentionnés pour les caractéres liés au
rendement : le poids de graines par plante (78,72%) et le poids de 1 000 graines (73,45%).

Pour les caracteres relatifs a la biomasse végétative (25,73% - 49,67%) et aux différents stades
de développement (15,96% — 40,39%), une hétérogénéité modeérée a été estimee entre les trois
taxons qui se comportent difféeremment. Ce qui donne des particularités phénotypiques assez
caractéristiques, qui sont en principe la base de la notion de la classification taxonomique.

Généralement, la classification taxonomique a été depuis toujours initiée par la description
morphologique, et puis, révisée par des reconstructions phylogéniques via les nouvelles
analyses moléculaires contribuant fortement a éliminer les incohérences taxonomiques. En se
focalisant sur les taxons traités dans la présente étude, la sous-espece B. vulgaris subsp.
maritima et I’espéce B. macrocarpa, sont affectés au premier pool génétique (GP1) du genre
Beta, pour leur grande aptitude aux croisements interspécifiques. Cependant, les difficultés de
croisement et la distribution écologique limitée sont responsables de la divergence génétique
des espéces de Patellifolia classées dans le pool génétique tertiaire (GP3) (Ford-Lloyd, 2005 ;
Hohmann et al., 2006 ; Frese, 2010 ; Romeiras et al., 2016 ; Frese et al., 2017 ; Monteiro et al.,
2018). Cette conclusion scientifique explique clairement la variabilité morphologique observée
dans les trois taxons évalués, avec une certaine similitude morphologique entre les populations
de B. vulgaris subsp. maritima et B. macrocarrpa et une nette distinction phenotypique de celles
de P. patellaris.

Une large diversité génétique a été montrée chez les especes sauvages des GP1 et GP3 qui
semblent &tre un réservoir de genes et une source principale de la variation génétique
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(Desplanque et al., 1999 ; Hautekeete et al., 2002 ; EI Bahloul, 2007 ; Monteiro et al., 2018 ;
Leys et al., 2014 ; Andrello et al., 2016 ; Nachtigall, 2016 ; Ribeiro et al., 2016 ; Andrello et
al., 2017 ; Frese et al., 2017).

b. Variabilité intraspécifique

Une grande variabilité caractérisait les taxons de betterave sauvage collectés au Maroc (Tableau
I11-5), estimée par les valeurs de CV %, allant de 7% a 104%.

Une intra-variabilité a été estimée pour les caracteres liés au rendement : le nombre de graines
par plante, 82,99%, 72,08% et 52,33%, poids de graines par plante, 65,82%, 44,19% et 51,42%,
et le poids de 1 000 graines, 104%, 82,92% et 51,42%, respectivement, chez B. vulgaris subsp.
maritima, B. macrocarpa et P. patellaris.

Les valeurs minimales de CV% enregistrées, de 16,06% pour la largeur des pétioles chez B.
vulgaris subsp. maritima, de 7% et 14,27% pour le nombre de jours a la formation des graines,
respectivement chez P. patellaris et B. macrocarpa, marquent une certaine homogénéité et une
stabilité morphologique du caractére entre les populations étudiées de chaque taxon.

Chez B. vulgaris subsp. maritima, les caractéres morphologiques liés a la croissance végétative
et aux stades de développement avaient présenté une certaine variabilité, expliquée
pratiquement par les marges extrémes entre les minima et les maxima des caracteres évalues,
fluctuant de 16,06% & 42,57%, respectivement, pour la largeur du pétiole (0,29 cm a 0,54 cm)
et le nombre de tiges (2 cm & 9,26 cm). Chez B. macrocarpa, les valeurs de CV% se balancent
entre 17,53% (diametre du feuillage) et 39,05% (longueur des feuilles). Une variabilité modérée
est estimée chez les populations de P. patellaris variant de 7% a 40,28% pour le nombre de
jours a la formation de graines et le nombre de tiges, respectivement.

Pour détecter la source de la variabilité mesurée et la mieux comprendre, une comparaison des
moyennes serait nécessaire et complémentaire a 1’étude de la variabilité.

2.2.Description comparative

Les valeurs moyennes des caracteres mesurés ont été calculées selon le test Ducan (0,05). La
comparaison des moyennes donne une idée sur la variabilité existante et les caractéristiques
phénotypiques du germoplasme évalué (Tableau I11-5).

La sous-espéce B. vulgaris subsp. maritima se caractérise par une biomasse végétative plus
développée. Le méme aspect phénotypique de la partie aérienne a été observé chez B.
macrocarpa mais avec une faible réduction de taille en comparaison a celle de B. vulgaris
subsp. maritima. Ces deux especes germent dans une période moyenne de 15 j, arrivent a la
montaison (95 a 96 j) et floraison (114 a 116 j) dans des délais temporels tres proches de 1 a 2
J de décalage, et partagent communément la méme durée de floraison (17 j). De nombreuses
études montrent que le temps de germination par rapport a la période froide semble influencer
la probabilité de floraison des betteraves et d'autres especes (Cooper, 1963 ; Van Dijk et
Desplanque, 1999 ; Boudry et al., 2002).
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Pour la période de productivité, la durée qui sépare 1’apparition de la premiére graine a la récolte
finale de la derniere graine, elle est généralement plus prolongée chez B. macrocarpa de 75 j
contre 38 j chez B. vulgaris subsp. maritima.

En ce qui concerne les composantes de rendement, elles sont relativement et moyennement plus
importantes chez B. macrocarpa par rapport a B. vulgaris subsp. maritima. Ce qui est
contradictoire avec le rendement généralement élevé chez certains génotypes de cette derniére.
En effet, les graines de B. vulgaris subsp. maritima sont de petites tailles qui rendent leur poids
beaucoup plus faible malgré leur nombre élevé dans certains cas.

L’espéce P. patellaris se distingue par des feuilles de petites tailles et une prolongation étalée
et dense de leurs tiges. Le pouvoir germinatif s’étale moyennement sur 17 j. Cette espéce est
généralement plus précoce pour la montaison (90,51 j) et la floraison (106,23 j) en comparaison
avec les deux taxons sauvages de Beta. La précocité a été également notée pour la productivité
qui dure plus de deux mois et se chevauche particulierement avec la floraison, dont un
échelonnement temporellement décalé entre les premieres fleurs qui apparaissent et suivent les
processus de fécondation développant des graines et les dernieres fleurs qui se forment
tardivement. Le rendement trés important avec des graines monogermes et de petites tailles
donne des particularités exclusives pour P. patellaris.

Les espéces B. macrocarpa et P. patellaris arrivent moyennement a la maturité a 195 j, pourtant
que, certains génotypes tardifs de B. vulgaris subsp. maritima arrivent a 271 j a la maturité.

Pour conclure, les trois taxons étudiés montraient tous un cycle de vie annuel. Alors qu’il
existait également des plantes de betterave pérennes rapportées dans la littérature (Van Dijk et
al., 1997 ; Letschert, 1993 ; Letschert et Frese, 1993 ; Oleh et Deltef, 2002). Nous pouvons
émettre I'nypothese que les conditions environnementales et particulierement climatiques ont
joué un role important dans 1’expression du géne de précocité chez les génotypes étudiés. En
effet, la précocité des stages de développement était souvent considérée comme un mécanisme
de défense et d’adaptation contre des conditions de stress abiotiques, ce qui a été largement
étudié chez plusieurs especes végétales (Thomashow, 2010 ; Antoun et Ouellet, 2013).

Un rapprochement phénotypique a été confirmé entre les populations de B. vulgaris subsp.
maritima et B. macrocarpa qui appartiennent au groupe B. vulgaris du genre Beta. Cependant,
une distinction phénotypique trés claire est observée chez P. patellaris. Les différents aspects
phénotypiques des plantes sauvages des trois taxons de betterave collectés au Maroc sont
montrés dans la figure 111-20.
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PRI

Figure 111 - 21 : Aspect phénotypique des plantes des trois taxons sauvages collectés au Maroc, B. vulgaris subsp.
maritima (A) = plante en phase de productivité, (B) = début floraison, (C) = montaison, (D) = plante adulte a
croissance érigee, B. macrocarpa (E) = plante en productivité, (F) = plante a port érigé/semi-allongé arrive a la

montaison, (G) = plantes en phase rosette et P. patellaris (H) = plante a croissance rampante, () = graines
monogermes produites, (K) = montaison et début floraison.

82



Chapitre 111 : Caractérisation phénotypique des taxons sauvages apparentés a la betterave

2.3. Similitude phénotypique

L’ACP permet de connaitre la relation existante entre les descripteurs considérés et les
similitudes entre les populations. L’analyse a été faite sur la base d’un échantillon de 42
populations de trois taxons sauvages de la betterave.

a. Beta vulgaris subsp. maritima

Dans I’analyse de 16 caractéristiques quantitatives de I’ACP, la premicére composante
principale explique 45,84% de la variabilite, la deuxiéme 18,16%, la troisieme 12,77%, et une
variabilité cumulée de 76,77% (Tableau 111-6). Les coefficients des vecteurs propres des
descripteurs quantitatifs étudiés et les trois premiéres composantes principales, montrent qu’une
forte structuration de la premiere composante CP1 qui est définie positivement par les
caractéeres : hauteur de la plante, durée du cycle ainsi que les parametre liés aux cycles végetatifs
(la germination, montaison, floraison, formation des graines et la durée du cycle), et
négativement par les caracteres : nombre de tiges, diamétre foliaire et le poids de 1 000 graines.
La deuxieme composante CP2 est fortement corrélée avec la longueur des limbes et la
longueur/largeur de pétiole. Tandis que la troisieme composante CP3 est identifié par une forte
corrélation positive du nombre/poids de graines par plante.

La projection des populations traitées (Figure 111-22) et les descripteurs testés (Figure 111-23)
sur les trois axes principaux de I’ACP, montre que la premiére composante (en rouge) a permis
de distinguer les populations de plus grande hauteur (jusqu’a 86,71 c¢cm) et de diamétre du
feuillage (31 — 64,38 cm) plus grand. Ces populations fleurissent et arrivent a maturité plus
tardivement. Cette composante est subdivisée en deux sous-groupes principaux, MAR 01, 06,
07, 11, 15, 21 et 22 pour le premier sous-groupe, et le deuxiéeme sous-groupe renferme les
populations de MAR 02, 03, 04, 05, 09, 10, 12, 13 et 20. Le premier sous-groupe se distingue
par un rendement moyen relativement faible par rapport au deuxiéme sous-groupe,
respectivement, de 0,98 et 5.27 g pour le poids de graines par plante, 62,98 et 227,56 pour le
nombre moyen de graines par plante et 13,03 et 17,80 g pour le poids de 1 000 graines.

La deuxieme composante regroupe trois populations, MAR 08, 17 et 18 (en bleu), qui se
caractérisent par une dimension importante de la surface foliaire, comme la longueur/largeur
des feuilles et pétioles les plus élevées. Cet amas s’isolait pour ses capacités germinatives qui
s’étalent sur une période moyenne de 24 j, une durée du cycle relativement prolongée (202 a
225 j), poids de graines par plante de 0,51 a 1,11 g et poids de 1 000 graines de 1,26 a 1,57 g.

Tandis que la troisiéme composante a permis d’identifier les populations, MAR 16 et MAR 19
(en vert), qui possédent des caractéristiques agronomiques intéressantes en termes de
rendement en graines par plante. Leurs nombre et poids moyens de graines par plante et poids
moyen de 1 000 graines sont les plus élevés par rapport aux autres populations de B. vulgaris
subsp. maritima évaluées, respectivement de 13,63 g, 505,55 graines et 25,79 g. Ces
populations présentaient des mesures biométriques proches de leurs biomasses végétatives
(longueur/largeur des limbes de 10,29 — 11,1 cm/6,81 — 6,84 cm, longueur/largeur du pétiole
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de 12,74 — 14,45 cm/0,32 — 0,43 cm, diametre du feuillage de 51,83 — 54,42 cm), avec une
montaison de 81,83 — 86,17 j et une durée du cycle 164,5 - 174 j.
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Figure 111 - 22 : Projection de 22 populations de B. vulgaris subsp. maritima collectées au Maroc sur les trois
premiers axes de I’ACP, expliquant 76,77% de la variabilité totale. Groupes identifiés (I : en rouge, Il : en en bleu,
11 : en vert).
Weight.of seeds plant.1
1 0] Mumber of seeds plant19®
e .
o padweightot 000 seeds fmPer of stem
E — Foliage.diamter Flowering time
53 . ’
W E 0.0 Leaf blade wicl Leaf blade length
?u:n“ ' Petiole length L Mumber days bolting
E oFctiple width @ umber days $eed formation
8 0.5+ Mumber days germination ife.span
- Plart.height
Mumber .days flowering
-1,0

AR

0.0 ’.'i"S =T 45 O n

-[ﬂ'_E
po PDE an
(45,8400, | Cop 1Tk

Figure I11 - 23 : Projection des 16 descripteurs quantitatifs sur les trois premiers axes de I’ACP, expliquant 76,77%
de la variabilité totale, sur la base d’une collection de 22 populations de B. vulgaris subsp. maritima.
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Selon Biancardi et al. (2020), en termes de rendement en graines, il est en moyenne de 40 g
allant de 4 a 110 g, chez une seule plante de betterave maritime, le poids de 1 000 boules de
graines est d'environ 36 g.

La figure 111-24 illustre les différents phases de croissance et aspects phénotypiques observes
chez les génotypes de B. vulgaris subsp. maritima collectés localement et cultivés sous serre.

0

it

Figure 111 - 25 : Plantes de B. vulgaris subsp. maritima cultivées sous serre a I'INRA-Rabat. A = Plantule de 3
jours, B = Plantule de 10 jours, C = plantule de 3 semaines, D = Transplantation, E = Feuilles vertes, F = Plante
en phase rosette, G = Pétioles verts et longs, H = Mode de croissance érigé/semi-allongé, | = Stade avancé de
montaison, J = Stade de floraison, K = Croissance érigée avec des tiges rouges, L = stade de formation de fruits,
M = Fleurs jaunes ouvertes ; N = Graines matures brunes, O = Senescence de la plante.
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b. Beta macrocarpa

L’analyse de I’ACP basée sur 16 descripteurs évalués chez 10 populations de B. macrocarpa
montre une haute corrélation positive entre la longueur/largeur des feuilles, largeur du pétiole,
hauteur de la plante, montaison, floraison, durée de la floraison et la durée du cycle végétatif.
Une corrélation négative existe avec le nombre de jours a la formation des graines (Tableau I11-
6). L’ensemble de ces caractéres forment une variabilité de 41,12% déterminant la premiere
composante de I’ACP. La deuxi¢éme composante de 28,90% définie par une haute proximité
positive entre nombre/poids de graines par plante et poids de 1 000 graines, et négative entre le
diamétre du feuillage et la longueur du pétiole. Le nombre de tige donne une variabilité de
11,07% qui détermine le troisieme axe de la composante principale (Figure 111-25).
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Figure I11 - 26 : Projection des 16 descripteurs quantitatifs sur les trois premiers axes de I’ACP, expliquant 81,09%
de la variabilité totale, sur la base d’une collection de 10 populations de B. macrocarpa.

Les résultats obtenus par la projection des variables traitées (Figure I11-25) avec celle des
populations étudiées (Figure 111-26) permettent de distinguer un groupe de cing populations de
B. macrocarpa, MAC 01, 05, 06, 08 et 09 (en bleu), ayant une forte ressemblance
morphologique et des caractéristiques communes et proches. Ces populations sont semi-
tardives et ne germent pas rapidement. Elles avaient une biomasse végétative importante et un
faible rendement.

Alors que les cing populations restantes se dissocient du premier groupe par plusieurs caracteres
distinctifs, dont MAR 02 et 04 (en rouge) se distinguent par rapport aux autres populations

86



Chapitre 111 : Caractérisation phénotypique des taxons sauvages apparentés a la betterave

étudiées, par une taille relativement petite, un rendement en graines trés élevé et un cycle
précoce. Ces populations se réunissaient pour leurs valeurs moyennes proches de la
longueur/largeur des limbes (5,67 — 5,99 cm), largeur du pétiole (0,25 — 0,27 cm), fin du cycle
veégétatif et maturité de 196 j, et un poids de 1 000 graines de 35,15 a 35,71 g.

La durée moyenne de floraison de 28,3 j, une productivité de 94 a 97 j et un nombre moyen de
tiges de 7,5 étaient les principales caractéristiques impliquées dans la séparation de MAC 03,
07 et 10 de I’ensemble des populations (en jaune). Ce groupe arrive tardivement a la montaison
et montre une durée de floraison trés prolongée d’environ un mois. Il avait une biomasse
végetative importante et un rendement élevé.
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Figure 11 - 27 : Projection de 10 populations de B. macrocarpa collectées au Maroc sur les trois premiers axes
de I’ACP, expliquant 81,09% de la variabilité totale. Groupes identifiés (I : en bleu, 11 : en rouge, 111 : en jaune).

Les différents aspects de croissance et de morphologie observés chez les génotypes de B.
macrocarpa collectés localement et cultivés sous serre ont montrés dans la figure 111-27.
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Figure 111 - 28 : Plantes de B. macrocarpa cultivées sous serre a I’INRA-Rabat. A = Plantule de 2 jours, B =
Plantules de 7 jours, C = Plante verte a croissance érigée/semi-allongée, D = Plantes transplantées sur des pots
noirs, E = Stade floraison, F = Stade rosette, G = Stade montaison, H = Stade de production, | = Graines
multigermes.

c. Patellifolia patellaris

Une projection sur les trois principaux axes de composantes principales (Tableau I11-6 et Figure
111-28) de 16 descripteurs morphologiques testés sur 10 populations de P. patellaris (Figure I11-
29) montre une corrélation négative avec le nombre de jours a la formation de graines, et
positive entre la longueur du pétiole, hauteur de la plante, nombre de tiges qui définissent le
premier axe (35,16%) avec le nombre/poids de graines par plante. Une analogie des caractéres
de la longueur/largeur des limbes, largeur du pétiole et la durée du cycle a été remarquée
identifiant la deuxieme composante (25,03%). La troisieme composante de 16,26% est définie
par une forte corrélation positive entre la montaison et la floraison.

La surposition de la projection des descripteurs morphologiques avec celle de 10 populations
de P. patellaris sur les trois axes de I’ ACP (Figure I1I-28 et Figure 111-29) montre une répartition
moins dispersée, absorbant la grande partie des populations évalués (PAT 03, 04, 05, 07, 08 et
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09, en jaune). Les plantes de ce groupe avaient une biomasse aérienne importante par rapport
aux autres génotypes de P. patellaris, des feuilles de grandes tailles, une hauteur de tige
principale (81,14 cm) élevée et un diamétre du feuillage (26,74 cm) important. Elles arrivent a
maturité plus tardivement, jouissant d’un rendement en graines relativement élevé.

Un autre groupe de trois populations (PAT 01, 02 et 10, en vert) a été obtenu caractérisé par
une biomasse végétative faible, une tardiveté des stades de développement liés a la montaison
de 88,12 j, floraison de 105,44 j et la productivité de 128,17 j.

Finalement une seule population PAT 06 (en rouge) se trouve isoler de tous les groupes obtenus
pour une hauteur forte de 110 cm et un nombre de tiges de 8 (le plus élevé) et des feuilles de
trés petites tailles. Le rendement le plus élevé a été observé chez cette population avec plus de

600 graines par plante, plus de 50 g pour le poids de 1 000 graines et un poids moyen des graines
par plante de 30 g.

rit.height
1,07 '
Mumber stem
Weight. seedgplant .1
'-'; q,S- Number seS§s plant 1 Nuwber.dayg.germinaﬁnm
EEWE'QM WDD'SEE_'_HS . . ‘Fnliage.diameter
) Flowering imeL ife. st per days hotting Petiole. width
S 0,0
an.“ Mumber days flowering ‘Leaf.blade.lengh
od .
E = Leaf blade. widthgo i 1c 1ength
& -0.59 Mupnker days seed formation
.
1,0 / /
T (- Q
_?I'ﬁl _{ills- G‘{il T — : DID J].J
Com . 0.5 Taah uiatﬂe
Posant me° tae
e co &%k
(35,16%) (162
Figure 111 - 29 : Projection des 16 descripteurs quantitatifs sur les trois premiers axes de I’ACP, expliquant le

76,45% de la variabilité totale, sur la base d’une collection de 10 populations de P. pattelaris.
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Figure 11 - 30 : Projection de 10 populations de P. patellaris collectées au Maroc sur les trois premiers axes de
I’ACP, expliquant le 76,45% de la variabilité totale. Groupes identifiés (I : en jaune, Il : en vert, Il : en rouge).

Les différents aspects de croissance et de morphologie observés chez les génotypes de P.
patellaris collectés localement et cultivés sous serre ont montrés dans la figure 111-30.
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Figure 111 - 31 : Plantes de P. patellaris cultivées sous serre & 'INRA-Rabat. Plantule de trois jours aprés semis.
A = Plantules de trois jours aprés semis, B = Plantule de dix jours, C = Mode de croissance érigé/rampant, D :
plante en phase début de montaison, E = feuilles vertes, F = Tige avec des fruits matures bruns, G = Tige rouge,
H = Tige verte, | : Plante développée et ramifiée avec un port rampant.
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Tableau I11 - 5 : Descripteurs morphologiques quantitatifs évalués : moyenne, minimum, maximum, coefficient de variabilité (C\VV%) et signification statistique.
Descripteur B. vulgaris subsp. maritima B. macrocarpa P. patellaris Trois taxons
Moyen Min Max CV% Moyen Min Max CV% Moyen Min Max CV% Moyen CV%

Longueur du limbe 10,91** 6,27 14,99 23,95 9,54** 5,67 17,69 39,05 5,53** 3,50 10,30 37,56 9,30 37,81
Largeur du limbe 6,49** 4,69 9,80 20,17 5,09** 3,24 8,68 30,07 3,70** 2,08 6,10 34,45 5,49 32,13
Longueur du pétiole 12,37** 6,83 18,98 19,80 8,52** 4,55 11,58 26,84 2,60** 1,50 4,56 38,79 9,12 49,67
Largeur du pétiole 0,36** 0,29 0,54 16,06 0,33** 0,25 0,43 18,07 0,22** 0,12 0,36 28,92 0,32 25,73
Hauteur de la plante 63,70** 37,58 135,5 36,43 52,47** 23,17 70,67 26,49 75,40** 38,27 110 28,96 63,81 34,58
Diamétre du feuillage 38,40** 17,10 64,38 30,41 31,29** 23,92 38,85 17,58 27,13** 16,05 38 23,98 34,02 30,75
Nombre de tiges 4,72** 2 9,26 42,57 6,03** 2,89 9,56 32,29 5,24** 1,82 8 40,28 5,16 39,60
Nombret{iej ala 15,03** 5,41 27,67 38,81 15,93** 10,94 27,91 32,09 17,10** 10 29,40 37,40 15,73 36,43
germination

Nombre de j & la montaison 95,06** 64,70 178 31,34 96,24** 68,42 145,80 24,59 90,51** 73,33 114 12,87 94,26 26,25
Nombre de j a la floraison 114,15** 81,83 190 24,64 116,31** 87,06 161,10 22,15 106,23** 87 1 13,45 112,78 21,91
Durée de la floraison 17,77** 9,75 32 38,74 17,76** 10,33 28,5 35,98 24,12** 7,40 34,67 39,45 19,28 40,39
Slomb_re de j a la formation 146** 112,7 225 21,42 120,28** 94,07 146,3 14,27 130,25** 120,3 145,8 7,00 136,37 19,59
e graines

Nombre de graines plante * 169,75** 4 524,5 82,99 242,07** 42,5 512,6 72,08 415,29** 104 819,1 52,33 245,43 78,72
Poids de graines plante * 3,88** 0,4 13,94 104,00 7,23** 0,49 18,09 82,92 18,12** 1,69 30,97 61,94 8,07 109,53
Poids de 1 000 graines 14,56** 1,26 28,52 65,82 20,95** 7,24 35,71 44,19 39,56** 7,69 78,37 51,42 22,03 73,45
Durée du cycle 184,80** 163,50 271 17,71 195,15** 166,2 253,6 17,29 195,91** 163 221,2 10,38 189,90 15,96

ANOVA : ** statistiquement hautement significative
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Pour une étude plus poussée confirmant la similarité phénotypique obtenue entre les
populations par I’analyse de I’ACP, un regroupement basé sur la distance euclidienne de la
méthode UPGMA a été testé pour classer phénotypiquement les groupes homogeénes.

2.4. Regroupement par relation de ressemblance

Afin de regrouper les populations de la collection en un nombre réduit de groupes ou clusters
homogeénes sur la base de la ressemblance phénotypique, une analyse hiérarchique basée sur la
distance euclidienne de la méthode UPGMA a été utilisée (Figure 111-31 ; 111-32 et 111-33). Le
tableau ci-dessous indique les vecteurs propres des descripteurs quantitatifs analysés par la
classification ascendante hiérarchique (CHA) sur les trois composantes principales de 1’analyse.

Tableau 111 - 6 : Vecteurs propres des 16 descripteurs quantitatifs et les trois composantes principales.
B. vulgaris subsp. B. macrocarpa P. patellaris
maritima
Composante
1 2 3 1 2 3 1 2 3
Longueur du limbe 0,48 0,78 -0,03 0,95 -0,01 -0,17 -0,35 0,86 0-,32
Largeur du limbe 0,06 0,90 0,11 0,83 -0,30 0,17 -0,41 0,82 0,28
Longueur du pétiole 0,07 0,76 -0,30 0,21 -0,75 -0,09 -0,63 0,58 -0,48
Largeur du pétiole 0,16 0,71 -0,39 0,64 -0,46 -0,40 -0,55 0,69 0,11
Hauteur de la plante 0,88 0,04 0,11 0,81 0,03 0,42 0,77 -0,01 0,07
Diamétre du feuillage -0,66 0,25 -0,32 0,09 -0,80 0,14 0,48 0,46 0,34
Nombre de tiges -0,69 0,12 0,36 -0,55 0,17 -0,39 0,79 0,24 0,14
Nombre de j a la germination 0,68 0,06 0,14 -0,03 -0,38 0,80 -0,31 -0,59 0,09
Nombre de j a la montaison 0,90 -0,03 0,25 0,86 0,43 0,10 -0,23 0,45 0,82
Nombre de j a la floraison 0,93 0,01 0,11 0,91 0,32 -0,08 -0,26 0,34 0,87
Durée de la floraison 0,66 0,21 0,51 0,82 0,44 0,25 0,44 0,39 0,42
Nombre de j a la formation 0,94 -0,07 0,13 -0,73 -0,26 0,57 -0,77 -0,22 0,35
de graines
Nombre de graines par -0,57 0,32 0,68 -0,03 0,94 0,02 0,67 0,14 -0,44
plante
Poids de graines par plante -0,51 0,33 0,73 -0,03 0,94 0,10 0,89 0,03 -0,29
Poids de 1 000 graines -0,64 0,25 0,37 -0,36 0,78 0,11 0,79 0,15 0,18
Durée du cycle 0,96 0,04 0,18 0,81 -0,03 0,34 0,55 0,77 0,03
% de la variance 4,84 64 76,77 38,25 22,09 13,51 24,6 18,8 17,24

a. Beta vulgaris subsp. maritima

Sur la base de 16 descripteurs morphologiques traités par la méthode de UPGMA chez 22
populations de B. vulgaris subsp. maritima (Figure I11-31), les groupes obtenus par les relations
de ressemblance entre les populations testées sont :

e Le cluster 1 renferme les populations a cycle végétatif moyen, de biomasse aérienne
importante et de bas rendement (MAR 01, 06, 07, 11, 14, 15, 21 et 22).

e Lecluster 2 est formé de neuf populations de haute taille traduite par une ramification élevée
et un diameétre important de leur feuillage. Ce groupe se caractérise également par un
rendement tres intéressant (MAR 02, 03, 04, 05, 09, 10, 12, 13 et 20). Dans ce cluster, deux
sous-groupes ont été observés. Un sous-groupe distingué par un nombre moyen de graines
(277,3 graines), poids moyens (7,27 g) de graines et poids de 1 000 graines par plante (19,26
g) plus élevés, par rapport au deuxieme sous-groupe de valeur moyenne de 187,77 graines
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par plante avec un poids moyen de 3,66 g par plante et de 16,63 g pour le poids moyen de
1 000 graines.

Le cluster 3 comprend des populations tardives de hauteur haute, et de durée de floraison
relativement prolongée (MAR 08, 17 et 18).

Le cluster 4, les deux populations Mar 16 et 19 qui forment ce groupe se distinguent
exclusivement par un rendement fortement élevé par rapport aux autres populations.
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Figure 111 - 32 : Dendrogramme réalisé a partir de distances euclidiennes calculées sur la base de 16 descripteurs
quantitatifs, chez 22 populations de B. vulgaris subsp. maritima.

b. Beta macrocarpa

A partir de 10 populations de B. macrocarpa, trois groupes ont été obtenus a une ressemblance
de 40%, ou la formation de ces groupes obeit a des caractéristiques communes entre les
populations (Figure 111-32).

Le cluster 1 représente cinq populations (MAC 01, 05, 06, 08 et 09) semi-tardives
caractérisées par une biomasse végétative importante et un faible rendement.

Le cluster 2 est formé de MAC 02 et 04, populations précoces de plus petite taille avec un
rendement en graines trés élevé.

Le cluster 3 regroupe trois populations (MAC 03, 07 et 10) qui arrivent tardivement a la
maturité et montrent une durée de floraison trés prolongée.
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Figure 111 - 33 : Dendrogramme réalisé a partir de distances euclidiennes calculées sur la base de 16 descripteurs

quantitatifs, chez 10 populations de B. macrocarpa.

c. Patellifolia patellaris

La classification ascendante hiérarchique donne une structuration des 10 populations de P.
patellaris étudiées en 3 groupes par une relation de ressemblance de 44% (Figure 111-33) :

e Lecluster 1 renfermant les populations (PAT 01, 05 et 06) de petites feuilles, hauteur élevée,
ramification élevée et d’un rendement relativement moyen.

e Le cluster 2 est formé d’une seule population PAT 08 de grandes feuilles, qui arrive a
maturité plus tardivement et se caractérise également par un rendement en graines plus
éleve.

e Le cluster 3 inclut des populations caractérisées par une biomasse végétative faible,
montaison et floraison tardives et un rendement bas. Une différence modérée dans le
rendement et la biomasse végétative a été enregistrée divisant le groupe en deux sous-
groupes, dont PAT 02 et 03 se différencie par une biomasse aérienne faible et un rendement
trés bas par rapport aux PAT 04, 07, 09 et 10.
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Figure 111 - 34 : Dendrogramme réalisé a partir de distances euclidiennes calculées sur la base de 16 descripteurs

quantitatifs, chez 10 populations de P. patellaris.

2.5. Caractérisation quantitative des trois taxons collectés au Maroc

Afin d’analyser et d’interpréter les similitudes phénotypiques entre les taxons sauvages de
betterave collectés au Maroc, B. vulgaris subsp. maritima, B. macrocarpa et P. patellaris, une
analyse en composantes principales (ACP) a été effectuée sur 16 descripteurs quantitatifs.

La projection des descripteurs évalués sur un ensemble de 42 populations explique une
variabilité cumulée de 62,77% des deux axes (CP1 = 34,89% ; CP2 = 27,44%) de I’ACP (Figure
111-34).

Pour la projection de 42 populations de betterave sauvage sur les deux principaux axes de I’ACP
(Figure 111-35), la premiere composante principale explique 34,89% de la variabilité, la
deuxiéme 27,44%, ce qui montre une trés grande variabilité aussi bien entre les populations des
trois taxons étudiés qu’au sein du méme taxon, par la dispersion trés large du nuage de points
affectant les populations (Figure I11-34). Les résultats permettent de conclure qu’il y a un
rapprochement entre les individus de la sous-espece B. vulgaris subsp. maritima et ceux de
I’espece B. macrocarpa qui se chevauchent et montrent une tres grande proximité pour la
plupart des descripteurs évalues, particulierement pour la longueur/largeur des limbes,
longueur/largeur des pétioles et le diametre du feuillage (cercles en bleu, Figure 111-34). Alors
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que, trois populations, MAR 07, 17 et 18, se trouvaient isolées de I’ensemble des populations
de genre Beta. Ces populations se caractérisent par une biomasse foliaire importante, de forte
hauteur, et de durée de floraison relativement prolongée. Leurs capacités germinatives s’étalent
sur une période moyenne de 24 j avec une duree du cycle relativement prolongée. Ces résultats

sont tout a fait attendus, étant donné que B. vulgaris subsp. maritima et B. macrocarpa
appartiennent au méme genre Beta.

La distribution des individus de P. patellaris vers les deux cotes extrémes de I’axe 1 (en rouges,
Figure 111-34), montre que cette espéce se caractérise par des feuilles de plus petite taille, une
ramification importante et une productivité tres eélevée par rapport aux deux taxons étudiés du
genre Beta. Trois populations du genre Patellifolia, PAT 02, 03 et 07, ont montré un
rapprochement phénotypique relatif avec les populations du genre Beta. Il se traduit par des
génotypes a feuilles relativement de grande taille et un rendement tres faible par rapport aux
autres populations de P. patellaris.
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Figure I11 - 35 : Projection des 16 descripteurs quantitatifs sur les trois premiers axes de I’ACP, expliquant 62,77%
de la variabilité totale, sur la base d’une collection de 42 populations des taxons sauvages de betterave collectés
au Maroc B. vulgaris subsp. maritima, B. macrocarpa et P. pattelaris.
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Figure 111 - 36 : Affectation de 42 populations des taxons sauvages de betterave collectés au Maroc, B. vulgaris
subsp. maritima (en jaune), B. macrocarpa (en bleu) et P. pattelaris (en rouge), sur la base des moyennes de 16
caracteres quantitatifs sur les deux premiers axes de I’ACP expliquant 62,77% de la variabilité totale.

3. Réparation de la diversité phénotypique

La localisation géographique de 42 populations des especes sauvages apparentées a la betterave
sucriere, réalisée a 1’aide du logiciel ArcGIS 10.6, montre la nature écologique et les capacités
adaptatives environnementales de chaque taxon évalué (Figure 111-36, D).

La répartition de B. vulgaris subsp. maritima est principalement cétiére a I’exception de SiX
populations (MAR 17, 18, 19, 20, 21 et 22) localisées vers l’intérieur dans les zones
continentales. Néanmoins, il ressort que B. macrocarpa a des préférences géographiques
continentales et montagneuses d’altitudes plus ou moins modérées. Pour P. patellaris, elle se
démarque nettement par sa localisation littorale limitée dans la région du Souss au Sud de I’aire
de répartition naturelle des trois taxons. La sous-espéce B. vulgaris subsp. maritima et I’espece
P. patellaris semblent étre tolérantes a la salinité par leur répartition principalement cotiere.
Une résistance a I’aridité et au froid des régions continentales (jusqu’a 979 m d’altitude),
peuvent étre des caractéristiques attribuées a I’espéce B. macrocarpa.

L'analyse basée sur la distance euclidienne de la méthode UPGMA a confirmé la survenue d'une
différenciation phénotypique intra-spécifique par la multitude de clusters obtenus pour chaque
taxon. L’affectation géographique des clusters a montré que plusieurs stéréotypes (cluster
regroupant des populations phénotypiquement proches) avaient des origines mixtes.
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3.1. Beta vulgaris subsp. maritima

Pour la sous-espece B. vulgaris subsp. maritima (Figure 111-36, A), les quatre clusters identifiés
étaient globalement réparties différentiellement entre les zones de collecte. Le cluster 1 (en bleu
clair) est relativement plus présent avec une répartition maritime, il est purement abondant sur
les cotes Atlantiques du Nord et spécialement dans la région de Rabat-Casablanca.

Les emplacements du cluster 2 (en orange) sont principalement répartis dans la région
méditerranéenne de 1’Est du Maroc, d’autres localités existaient sur les cotes de I’ Atlantique et
encore dans la région continentale du Nord.

Cluster 3 (en rouge) est réparti principalement dans la zone Nord-Est du Maroc avec deux
populations MAR 17 et 18. Une autre localité du cluster 3 (MAR 08) est signalée sur la cote
méditerranéenne du Nord-Ouest du pays. Les emplacements de MAR 16 et 19, les représentants
du cluster 4 (en bleu foncé), se trouvaient géographiquement séparées sur deux emplacements
différents : littoral et continental.

3.2. Beta macrocarpa

Concernant 1’espéce B. macrocarpa (Figure 111-36, B), les trois clusters trouvées étaient
séparément localisés sur la carte géographique du Maroc. Les emplacements du cluster 1 sont
principalement répartis dans la région méditerranéenne du Nord-Est.

Alors que, les localités du cluster 2 montrent une affectation généralement continentale vers la
région centrale du Nord. Deux emplacements distribuées dans le centre continental du Nord, se
distinguaient par la coexistence de trois clusters, cluster 1, 2 et 3 a la fois.

3.3. Patellifolia patellaris

Pour I’espéce du genre Patellifolia étudiée, P. patellaris (Figure 111-36, C), les emplacements
des clusters identifiés avaient montré un profil distinct répartis uniquement dans la région du
Souss. Une localité unique et isolée du cluster 2, formé uniquement de la population PAT 08,
qui était localisée dans le Sud de I’aire de répartition de I’espéece.

Les trois emplacements genérés par le cluster 1 et 3 ont été obtenus avec des proportions égales
dans le Nord de I’air de répartition naturelle de P. patellaris. Deux autres emplacements ont été
obtenus pour le cluster 3, une cotiere (PAT 09) et I’autre plus ou moins continentale (PAT 04
et 07).
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Figure 111 - 37 : Distribution des clusters réalisés a partir de distances euclidiennes calculées sur la base de 16
descripteurs quantitatifs, a I'aide du logiciel SPSS, chez les trois taxons sauvages de betterave collectés au Maroc,
B. vulgaris subsp. maritima (A), B. macrocarpa (B) et P. pattelaris (C). Localisation géographique des 42
populations est réalisée a 1’aide du logiciel ArcGIS 10.6 (D).

4. Effet de la répartition géographique sur la diversité phenotypique

Les plantes de B. vulgaris subsp. maritima, renfermées dans les clusters 1, 2 et 3 ont montré
une capacité adaptative assez forte, par un cycle végétatif généralement tardif, biomasse
aérienne importante, surface foliaire et diameétre bien développés, une ramification elevee et un
rendement moyen (excepté celui du cluster 1). Il est important de noter que les emplacements
cotiers des clusters ont bénéficié sans doute de I’effet doux et humide de 1’Atlantique et la
Méditerranée.
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Il ressort de ces résultats que les trois clusters 1, 2 et 3 localisés dans les zones c6tiéres salines
et continentales plus ou moins arides, sont alors générés par des populations tolérantes a la
salinité et a I’aridité. Toutefois, le cluster 4 formé par deux populations MAR 16 et 19 de B.
vulgaris subsp. maritima est caractérisé par une biomasse végétative et une ramification
importantes et un rendement beaucoup plus €levé. Il a montré une précocité pour la floraison et
la productivité qui peut étre un moyen adaptatif permettant de maintenir un rendement
satisfaisant et une pérennité de I’espeéce malgré les conditions stressantes de I’environnement.
Ce qui a été suggéré dans plusieurs études que la reproduction plus précoce dans les populations
naturelles pourrait étre dues a l'action de la sélection naturelle pour assurer la pérennité de
I'espece (Charnov et Schaefer, 1973 ; Ollerton et Lack, 1992 ; Boudry et al., 2002).

La précocité a été également observée pour la productivité et la maturité notées respectivement
chez les génotypes des clusters 2 et 3 de B. macrocarpa, comme probablement réponse
adaptative aux stimuli environnementaux séveres de I’aridité des zones continentales internes
et le froid des zones a altitude modérée. Pour le cluster 1 de B. macrocarpa qui a été soumis a
un effet climatique méditerranéen léger, il présente une croissance importante de la partie
aérienne, et une semi-tardivité mais avec un rendement bas. Le comportement phénotypique de
cette espéce permet de dire qu’elle est adaptée parfaitement au froid et a la salinité par son
emplacement dans les zones continentales relativement arides et dans les conditions littorales.

Les emplacements géographiques trés limités des trois clusters de P. patellaris dans la région
du Souss pourraient étre un signe de son adaptation restreinte et de ses exigences climatiques
assez particulieres. Selon des travaux de collecte sur des espéces sauvages du genre Patellifolia,
I’aire de répartition naturelle se situe principalement dans les régions semi-arides a arides avec
des précipitations annuelles comprises entre 100 et 300 mm (Frese, 1992 ; 2010 ; El Bahloul,
2007).

La localisation géographique strictement littorale et limitée a la région du Souss de P. patellaris
au Maroc, pourrait étre expliqué par ’origine de cette espéce a partir des iles Canaries,
puisqu’elles sont trés proches du pays et renferment plusieurs espéces distinctes et endémiques
du genre Patelifollia. Alors que, la grande dispersion de B. vulgaris subsp. maritima et B.
marcocarpa dans le Nord, est probablement di a un fort déplacement de graines et une
connectivité étroite du Maroc avec le Sud de I'Europe, considéré comme un centre
géographique naturel des espéces sauvages de betterave (McFarlane, 1975 ; Biancardi et al.,
2020).

Les clusters obtenus chez P. patellaris manifestent des variations au niveau de la croissance et
de développement. Mais le profile générale de cette espéce est représenté par des feuilles de
petites tailles, un étalement et une ramification importants des tiges favorisant un rendement en
graines tres elevé. La durée de floraison relativement prolongée et le chevauchement de la
floraison avec le stade de productivité chez la méme plante de P. patellaris, généralement auto-
fertiles (Nachtigall et al., 2016), peuvent étre comme un mécanisme génétique naturel
d’adaptation pour assurer la survie pérenne de 1’espéce.
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Généralement, les espéces sauvages de betterave ont été souvent décrites comme des plantes
tolérantes a la sécheresse et a la salinité (McGrath et al., 2011 ; Frese et al., 2011 ; Frese et al.,
2017 ; McGrath et Panella, 2018). Dans plusieurs cas, certaines especes végétales sont capables
de continuer a croitre et se reproduire dans des conditions de stress abiotiques développant des
mécanismes de défense tels que : la réduction de la taille de la partie aérienne, raccourcissement
du cycle de vie, floraison et reproduction précoces. Ce qui a été largement étudié chez la plante
model d’Arabidopsis thaliana (Thingnaes et al., 2003 ; Thomashow, 2010 ; Antoun et Ouellet,
2013).

De nombreuses études de diversité phylogenétique et génétique sur des especes sauvages du
genre Beta et Patellifolia ont montré une diversité genétique assez importante qui pouvait étre
associée a la répartition éco-géographique (Desplanque et al., 1999 ; Hautekéete et al., 2002 ;
El Bahloul, 2007 ; Monteiro et al., 2013 ; Leys et al., 2014 ; Andrello et al., 2016 ; Nachtigall,
2016 ; Ribeiro et al., 2016 ; Andrello et al., 2017 ; Frese et al., 2017). Dans la majorité des
constatations scientifiques, les différences entre les populations adaptées localement sont
principalement dues au potentiel de flux génétique entre les populations adjacentes et a
I'importance relative de la sélection (Arnaud et al., 2003 ; Richard et al., 2014 ; Touzet et al.,
2018).

La caractérisation morphologique des populations évaluées a montré une variabilité
phénotypique importante. Cette variation détectée entre et au sein des populations étudiées dans
ce travail peut étre due a I'allogamie dominante chez le genre Beta et a la multiplication de leurs
graines par fertilisation croisée. Cette hypothése est en accord avec de nombreuses études qui
lient I'augmentation de la diversité génétique au taux d'allogamie (Kazan et al., 1993 ; Chebbi
et al., 1995 ; Cholastova et Knotova, 2012 ; Béhm et al., 2017).

La variabilité phénotypique constatée chez les taxons sauvages de betterave collectés au Maroc
présente de nombreuses caractéristiques agronomiquement importantes associées a I’adaptation
locale et au stress abiotique et biotique, qui seraient utiles dans les programmes de sélection
pour améliorer les betteraves cultivées.
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Conclusion

Une large diversité phénotypique a été constatée chez les populations étudiées de betterave
sauvage collectées au Maroc, probablement liée a leur distribution géographique. La variabilité
intra-population observée chez les trois taxons sous conditions contrélées a permis d'identifier
une gamme de descripteurs discriminants propres a chaque taxon.

La caractérisation qualitative agro-morphologique de B. vulgaris subsp. maritima pourrait se
baser sur les descripteurs relatifs a la couleur des pétioles, couleur des tiges, mode de croissance
et la germie. Alors que la caractérisation phénotypique de B. macrocarpa se limitait aux
descripteurs qualitatifs liés a la couleur des tiges et le mode de croissance. Aucun descripteur
discriminant n’a été obtenu dans la caractérisation de P. patellaris. Cette espece est faiblement
variable avec un aspect phénotypique homogene et stable. Elle se caractérise par un feuillage
vert, souvent non pigmenté et une croissance rampante sur la terre.

Les trois espéces étudiées ont présenté un cycle végétatif annuel. La sous-espéce B. vulgaris
subsp. maritima se caractérise par une biomasse végétative plus développée. Elle présentait une
forte variabilité dans la pigmentation de son tissu cellulaire (nervures des feuilles, pétiole et

tige).

Une grande similitude phénotypique a été constatée chez B. macrocarpa par rapport a B.
vulgaris subsp. maritima mais avec une taille relativement plus réduite de la surface végétative
aérienne. Cette espéce est caractérisée aussi par des gros glomérules multigérmes. Les deux
espéces du genre Beta étudiées partageaient communément les mémes délais temporels pour
leurs cycles de développement liés a la germination, montaison, floraison et a la maturité.
L’espéce P. patellaris se distingue par des feuilles de petites tailles a croissance généralement
rampante avec une prolongation étalée et une ramification importante de leurs tiges. Cette
espece est généralement plus précoce pour la montaison et la floraison en comparaison avec les
deux espéces de Beta.

La précocité a été également notée pour la productivité qui dure plus de deux mois et se
chevauche particulierement avec la floraison. Le rendement tres important avec des graines
monogermes et de petites tailles donnent des particularités exclusives pour P. patellaris. Un
rapprochement phénotypique a été donc estimé entre les populations de B. vulgaris subsp.
maritima et B. macrocarpa. Cependant, une distinction phénotypique trés claire est observée
chez P. patellaris.

Une large diversité phénotypique a été montrée chez les taxons sauvages de betterave évalues
qui semble étre liée a 1’origine géographique. Par consequent, les populations analysées sont
dotées d’une vaste plasticité leur permettant une adaptation morphologique vis-a-vis des
différentes conditions environnementales des localités originaires.

Les trois taxons montraient une trés forte capacité adaptative et un potentiel important de
résistance aux stress biotiques et abiotiques, notamment, la salinité et 1’aridité, si I'on se reporte
a leur site d'origine. Ces ressources phytogénétiques constituent un réservoir de génes et une
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source principale de la variation génétique a utiliser impérativement dans les programmes de
sélection et d’amélioration génétique via les croisements interspéecifiques.

L'intérét de I'étude de ces ressources génétiques de grande valeur ne pourra étre valorisé que
par l'efficacité de transfert et d'exploitation de leur patrimoine de génes utiles pour la betterave
cultivée. A cet égard, une évaluation des hybridations interspécifiques entre les especes
sauvages et la betterave cultivée aprés une mise au point des techniques d'hybridation et
synchronisation des périodes de floraison feront I'objet du chapitre suivant.
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Chapitre IV : Evaluation et caractérisation
phénotypique des hybrides interspécifiques de
betterave
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Introduction

Les ressources phytogénétiques liées aux taxons sauvages de betterave continuent un réservoir
de genes de la biodiversité génétique, de résistance et d’adaptation locale. Les populations
locales évaluées dans les chapitres précedant montraient une large variabilité génétique et
capacité adaptative. Ce patrimoine génétique potentiel devrait étre exploiter efficacement et
étre impliquer par ce qu’on appelle un flux de géne.

Le flux génétique, ou migration génétique, est le transfert de matériel génétique par croisement,
d'un individu & un autre de la méme espece ou d'une autre génétiquement proche. L'introduction
de nouveaux génes par hybridation interspécifique, augmente la diversification au sein de la
population et conduit & de nouvelles combinaisons de caracteres, ainsi que la capacité
d'adaptation a de nouveaux environnements (Abbott et al., 2013 ; Soltis et al., 2015).

Le complexe Beta vulgaris fournit un excellent modéle biologique de flux génétique, car les
formes cultivées sont sexuellement compatibles avec leurs parents sauvages (Panella et
Lewellen, 2007 ; Biancardi et al., 2020). La betterave a sucre (Beta vulgaris), I’une des formes
cultivées de betterave, une culture végétative typigue avec un cycle de vie bisannuel, qui est
devenue une source économiquement importante pour plus de 30% de la production mondiale
de sucre (USDA/ERS, 2018 ; OCDE/FAO, 2020).

Au Maroc, la culture de betterave a sucre est relativement récente, introduite qu’a partir de 1962
dans cing principaux périmétres les plus irrigués au royaume : Gharb, Loukkos, Tadla,
Doukkala et Moulouya. Il s’agit d’une plante produite et développée par I’homme jouissant
d’une certaine stabilité et homogénéité des caractéres. Cette espéce a été affectée au pool
génétique primaire (PG1) au sein du genre Beta, pratiquement pour leur grande aptitude aux
croisements interspécifiques avec les especes sauvages apparentées du genre, telles que Beta
subsp. maritima et Beta macrocarpa.

Beta vulgaris subsp. maritima, sous-espece ancestrale de toutes les formes cultivées, est la
principale ressource génétique de la betterave cultivée, avec une tres large diversité éco-
géographique et génétique (Richards et al., 2014; Andrello et al., 2017). Beta macrocarpa, une
espéce présentant une grande diversité génétique et cytologique avec la présence d'individus
diploides, tétraploides et hexaploides (Villain, 2007 ; Castro et al., 2013 ; Leys et al, 2014).

Une diversité génétique beaucoup plus importante dans les génes de résistance aux maladies a
été observée chez les deux especes sauvages du genre Beta, telle que la résistance a la
rhizomanie, la résistance a la cercospora et la résistance aux nématodes a kystes. Ces espéces
sont également considérées comme des plantes tolérantes a la sécheresse et a la salinité (Panella
et Lewellen, 2007 ; McGrath et al., 2011). Les ressources génetiques sauvages de betterave sont
par consequent un réservoir de génes précieux pour les programmes de sélection (Monteiro et
al., 2013 ; Ribeiro et al., 2016). Ces ressources génétiques prennent de la valeur ajoutée par
leur évaluation, leur gestion et leur utilisation en sélection. Leur exploitation pour
I’enrichissement de la base génétique de betterave a sucre est nécessaire, sachant que cette
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derniére est considérée comme une culture introduite et récente au Maroc. Ce qui peut induire
des obstacles dans les capacités adaptatives aux nouveaux environnements.

L'introgression de génes d’intérét agronomique via les croisements interspécifiques entre les
especes cultivées et les formes apparentées sauvages est réalisée essentiellement pour
confronter les contraintes de stress biotiques et abiotiques, augmenter le potentiel d'adaptation
des betteraves cultivées et récupérer la diversité genétique perdue lors de leur domestication
(Monteiro et al., 2018). Ceux-ci contribuent a I’enrichissement génétique de cette espéce et a
I’élargissement de sa diversité (Andrello et al., 2017 ; Frese et al., 2017). Toutefois, la
coincidence difficile de la période de floraison entre une espéce sauvage annuelle et une espece
cultivée bisannuelle, I'aptitude a la floraison de la betterave sucriere aprés une période
essentielle de vernalisation, dans les zones répondant a cette exigence limitée au Maroc, sont
des principaux obstacles a I'hybridation interspécifique entre les différentes especes et sous-
especes de betterave.

Pour surmonter tous les obstacles confrontant la culture de betterave cultivée, un programme
de recherche a été lancé depuis 2005 par I’'INRA-Maroc (EI Bahloul, 2007) sur la valorisation
du germoplasme de betterave a sucre adaptés localement et de leurs ressources sauvages
relatives, et la mise au point de technique d'hybridations interspécifiques, pour dépasser les
barrieres génétiques entre les parents cultivés bisannuels, exigeant des conditions de froid
vernalisant pour induire la floraison et les parents sauvages, annuels sans exigences de
vernalisation. Cette initiative nationale, se démarque par son originalité typique a travers des
études approfondies sur une collection marocaine unique et a la limite de la répartition des
espéces sauvages apparentées a la betterave cultivée qui a fait 1’objet des chapitres précédents.

En vue d'utiliser ce réservoir naturel de diversité génique et génétique, pour l'adaptation aux
contraintes abiotiques et biotiques et pour I’élargissement de la base génétique de betterave a
sucre via les hybridations interspécifiques, nous avons choisi de mettre au point
I'environnement adéquat pour développer des hybrides entre des génotypes de betterave a sucre
et des génotypes locaux de betterave sauvage, collectés au Maroc :

= A- Beta vulgaris subsp. maritima (annuelle-sauvage) et betterave a sucre (bisannuelle-
cultivée);
= B- Beta macrocarpa (annuelle-sauvage) et betterave a sucre (bisannuelle-cultivée).

Les principaux objectifs assignés a ce travail sont :

1. Déterminer les conditions pour la synchronisation de la floraison des génotypes
sauvages et de betterave a sucre dans le contexte climatique national ;

2. Mettre au point les conditions favorables au croisement entre les espéces sauvages
annuelles et la betterave a sucre bisannuelle ;

3. Evaluer les hybrides issus des croisements selon les deux groupes suivants :
A - Hybrides récoltés sur la plante mére cultivée
B - Hybrides récoltés sur la plante mere sauvage

4. Analyser la ploidie des hybrides et de leurs parents et identifier I’héritabilité des
caracteres et leur transmission a la descendance.
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Matériel et méthodes

1. Matériel végétal

Vingt-cing hybridations interspécifiques ont été réalisées entre la betterave cultivée " B.
vulgaris subsp. vulgaris” et deux taxons sauvages du genre Beta: "B. macrocarpa” (4
croisements) et "B. vulgaris subsp. maritima” (21 croisements). Les génotypes sauvages étudiés
ont été collectés pendant la période de reproduction en 2010 et 2012 dans leurs habitats naturels
au Maroc par I'équipe de I'INRA. Ces plantes sauvages se caractérisent par une grande capacité
adaptative et environnementale traduite par leur répartition sur des sites d'origines différentes
de caractéristiques géographiques et écologiques assez variables. lls sont annuels avec un
nombre de jours moyen de 88,5 j a 145,9 j sur une période de floraison de 15j a 22,5j et sans
aucun besoin de vernalisation, ces genotypes ont également un faible rendement avec un
nombre moyen de 0,65 a 4,18 g par plante et une faible biomasse végétative. Pour la betterave
sucriére, il s'agit d'un germoplasme performant, adapté aux conditions environnementales du
Maroc et sélectionné dans le cadre d'un programme de sélection marocain. Les génotypes
cultivés impligués dans cette étude avaient nécessité une période de vernalisation pour fleurir
et produire des graines, allant de 240 jours a 261 jours, du semis a la maturité, selon un cycle
bisannuel. La vernalisation et la production des graines chez la betterave cultivée ont été
obtenues apres une période froide (4 a 7 °C) pendant 85 a 100 jours a Merchouch (région
intérieure a 47 km de Rabat).

Les génotypes parents ont été caractérisés et évalués sur la base de caractéristiques agro-
morphologiques montrant une grande diversité génétique et phénotypique et une grande
capacité d'adaptation dans I'environnement marocain. Le tableau V-1 résume les principales
caractéristiques écologiques et comportementales du matériel génétique parental marocain
utilisé dans les hybridations interspécifiques de la betterave.

Tableau IV - 1 : Caractéristiques agro-morphologiques et écologiques de 19 génotypes parents sauvages et 19
cultivés impliqués dans I'nybridation interspécifique du germoplasme de la betterave marocaine (Beta vulgaris).

Materiel génétique parental

B. macrocarpa B. vulgaris ~ subsp. B.vulgais subsp. vulgaris
(WP) maritima (WP) (CP)
Vernalisation Spontanée Spontanée Dépendante d’une

température de 4 a 7 °C
pendant 85 to 100 j

Floraison (j) 88.5 145.9 240
Période de floraison (j) 155 22.56 48
Formation de graines (j)  181.5 207.7 240 — 261
Nombre de grains 0.65 4.18 133
moyen/plante (g)

Biomasse végétale Faible Fiable Importante
Type du cycle Annuel Annuel Bisannuel

WP “ Wild Parent ”: parent sauvage de B. macrocarpa ou de B. vulgaris subsp. maritima ; CP « Cultivated Parent
> : parent cultivé de B. vulgaris. subsp. vulgaris.
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2. Mise au point des conditions de synchronisation de la floraison
2.1. Site de vernalisation

Avant toute chose, il fallait vaincre le défi de réussir la synchronisation de la floraison des
especes sauvages annuelles et de la betterave a sucre qui est non seulement bisannuelle mais
également exige des températures de l'ordre de 4 °C a 7 °C pour la vernalisation au stade
juvenile, pour induire la floraison. Pour cela nous avons identifié le site qui répond aux
conditions de vernalisation pour installer les génotypes de betterave a sucre. Il s'agit du domaine
expérimental de I'lNRA, & Merchouch (Rommani, 33°36'48.8 "N ; 6°43'03.3 "W ; Altitude :
339 m). Ce champ expérimental est caractérisé par un cumul annuel de précipitations allant de
246,4 a 542,8 mm et une température moyenne atteignant 4 °C en janvier et 45 °C en ao(t de
deux années successives 2017-2018 (ng.fieldclimate.com, 2020). Les génotypes de betterave
cultivée installés a la station expérimentale de Merchouch de ’INRA-Rabat sont montrés dans
la figure 1V-1.

Figure IV - 1: Suivi et caractérisation agro-morphologique de betterave a sucre cultivée a la station expérimentale
de Merchouch (INRA-Rabat).

2.2. Dispositif expérimental

Le dispositif expérimental adopté pour I’installation des essais des génotypes de la betterave
cultivée est un dispositif en blocs aléatoires complets (Figure 1V-2). Dix familles de demi-frére
ont été sélectionnées et cultivées avec une répétition de 10 génotypes par famille, espacés de
0.80 m x 0.80 m. La parcelle de I’essai a une superficie d’environ 14 m2, avec trois metres de
bordures.
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Figure IV — 2 : Dispositif expérimental des essais d’installation et d'évaluation des génotypes de betterave a sucre
cultivée a la station expérimentale de Merchouch (INRA-Rabat).

2.3. Conduite de ’essai

Le préceédent cultural de I’essai de Merchouch est le blé.

2.4. Itinéraire technique de I’essai et opération culturale

a. Travail du sol
= Labour profond pour éliminer la compaction du sol et favoriser le développement des

racines.
= Ameublissement du sol (cover crop).
= Préparation de lit de semis (rotavator).
b. Culture
* Piquetage.
» Transplantation manuelle en ligne simple des plantules de trois a quatre semaines (Espace
entre les plantules de 80 cm).
= Date de semis : 11 octobre 2017.
c. Fertilisation
= Engrais de fond (phospho-potassique) a épandre en totalité et enfouir au moment de la
préparation du sol (Acide phosphorique : 80 a 120 U/ha ; Potasse : 200 a 300 U/ha).
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= Engrais azoté a apporter en deux applications aprés démarrage et au démarrage de la
vegetation (Azote : 150 a 180 U/ha).
d. Traitements phytosanitaires contre la casside
= Insecticide avec Delta (matiere active : Deltamethrine) : dose 10 cc/15l.
» Insecticide LANNATE (matiére active : Méthomyle 90%) : dose de 20 cc/15l.
= Insecticide DURSBAN 7WG (matiere active : Chlorpyriphos-ethyl) : dose de 15 g/15l.
» Insecticide SAFORT: dose 20 cc/15l.
e. Alimentation hydrique
= [L’essaia été conduit en goute a goute.
f. Récolte

= A maturité, les graines ont été récoltées par génotypes.
3. Méthodes

Dix-sept génotypes de B. vulgaris subsp. maritima et deux génotypes de B. macrocarpa ont été
cultivés dans des pots individuels sous serre en décembre 2017, avec un retard de 65 a 77 jours
par rapport a la date de semis des génotypes cultivés pour faire coincider les périodes de
floraison entre les deux formes parentales.

Pour la betterave sucriére, il s’agit d’un matériel adapté aux conditions environnementales du
Maroc et issu du programme national d'amélioration génétique de betterave. Dix-neuf
échantillons de betterave cultivée, B. vulgaris subsp. vulgaris, ont été plantés en octobre 2017
dans la station expérimentale de Merchouch. Le site a été choisi pour ses conditions climatiques
favorables a la vernalisation et a la production de semences de betteraves sucrieres. Les
génotypes parents ont été caractérisés et évalués sur la base de caractéristiques agro-
morphologiques montrant une grande diversité génétique et phénotypique.

Au stade boutons floraux, les plantes sauvages ont été transportées sur le terrain pour les
croisements interspécifiques, comme le montre la figure IV-3. En fait, les génotypes parentaux
ont été semés et caractérisés sur la base des caractéristiques agro-morphologiques en 2017, un
an avant la réalisation des croisements.
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Figure IV - 3 : Essai d’hybridation interspécifique entre la betterave cultivée “B. vulgaris subsp. vulgaris > et “B.
vulgaris subsp. maritima” ou “B. macrocarpa > a la station expérimentale de Merchouch (INRA-Maroc). A gauche
: Essai au champ avec des parcelles séparées de betteraves cultivées. A droit : Hybridation avec une plante de
betterave sucriére en plein champ et une plante sauvage dans les pots noirs en plastique.

Deux branches, une de chaque plante, ont été ensachées avec des sacs de parchemin blanc (12
x 18 cm) pour contrler I'nybridation. A maturité, les graines ont été récoltées séparément sur
les branches sauvages et cultivées afin de connaitre I’origine maternelle de chaque graine.

En décembre 2018, 325 hybrides interspécifiques ont été semés dans des conditions de serre
contrélées, avec une température comprise entre 22 °C et 28 °C et un taux d'’humidité supérieur
a 60%. Au total, 283 plantes ont été analysées dans le cadre de cette étude. Le schéma illustratif
des croisements interspécifiques de betterave est montré dans la figure I1V-4.
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Figure 1V - 4 : Schéma de croisement pour la production d'hybrides interspécifiques entre 19 génotypes de B.
vulgaris subsp. vulgaris (CP = Cultivated Parent), 17 génotypes sauvages B. vulgaris subsp. maritima (WP = Wild
Parent) et 2 génotypes de B. macrocarpa (WP = Wild Parent). WH = hybrides de la branche maternelle sauvage.
CH = hybrides de la branche maternelle cultivée.
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4. Caractérisation agro-morphologique

Vingt-deux descripteurs morphologiques de betteraves développés par "Bioversity
International” ont été étudiés pour chaque génotype : cinq descripteurs qualitatifs (couleur de
la feuille, couleur du pétiole, couleur de la tige, pigmentation du feuillage et mode de
croissance) et dix-sept descripteurs quantitatifs (longueur du limbe, largeur du limbe, longueur
du pétiole, largeur du pétiole, hauteur de la plante, diamétre du feuillage, nombre de tiges, taux
de germination, nombre de jours a la germination, nombre de jours a la montaison, nombre de
jours a la floraison, durée de floraison, nombre de jours & la formation des graines, durée du
cycle, nombre de graines par plante, poids des graines par plante et poids de 1 000 graines). Ces
descripteurs étaient liés aux stades végetatif et reproductif, aux stades de développement et au
rendement.

Pour la caractérisation de la dimension des feuilles, 10 feuilles aléatoires par plante ont été
examinées. Les mesures ont été effectuées sur les plantes avant la montaison. Les échelles de
mesure développées pour chaque descripteur morphologique standardisé pour caractériser les
plantes de betteraves sont données explicitement dans les tableaux I11-2 et 111-3. Au total 283
hybrides et 38 génotypes parentaux ont été caractérises.

5. Estimations du niveau de ploidie du génome

Les niveaux de ploidie ont été évalués en utilisant la procédure de cytométrie en flux pour
I'isolement nucléaire (Galbraith et al., 1983). En général, les analyses ont été effectuées sur de
jeunes feuilles obtenues a partir de 25 hybrides interspécifiques, 38 genotypes parentaux (19
sauvages et 19 cultivés).

Les observations ont été effectuées sur des noyaux isolés a partir de tissu foliaire de 5 mm?2. Les
tissus frais ont été finement hachés avec une lame de rasoir dans une boite de Petri (diamétre,
5 cm) placée en présence de 400 pl de tampon d'extraction (0,2 M Tris-HCI, 4 mM MgClI2-
6H20, 1% Triton X-100, 2 mM Disodium Ethylene Dinitrilo Tetraacetic acid EDTA
Na2.2H20, 86 mM NaCl, 10 mM metabisulfite, 1% PVP-10, pH ajusté a 7,5) a température
ambiante. La suspension cellulaire a ensuite été filtrée a lI'aide d'un filtre en nylon de 50 pm.
Un volume de 1,6 ml de solutions CyStain® de Sysmex Partec, contenant du 4', 6-diamidino-
2-phénylindole (DAPI) a été ajoutés aux tubes d'échantillonnage pour colorer I'ADN.

La quantité de I'ADN nucléaire est ensuite estimée dans un cytometre a flux CyFlow Space de
Partec (Partec GmbH., Gorlitz, Allemagne) equipé d'un laser a solide vert de 532 nm,
fonctionnant a 30 mW. Pour calibrer la sortie, le premier échantillon introduit dans le cytometre
a flux est I'étalon externe, dans cette étude, il s'agissait d'une plante diploide de B. vulgaris
subsp. maritima (étalons de référence avec 2x = 2n = 18). La tension du photomultiplicateur a
été ajustee afin de fixer le signal de I'étalon diploide a la position 200 du canal. Au cours des
mesures cytométriques en flux d'échantillons de ploidie inconnue, les signaux diploides et
tétraploides, ont été respectivement stabilisés aux positions 200 et 400.
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L’analyse relative a caractérisation cytogénétique des échantillons de B. vulgaris a été effectuée
a 1’Unité de Recherche sur I’ Amélioration et la Conservation des Ressources Phytogénétiques
de 'INRA-Kénitra (Figure IV-5).

Figure IV - 5 : Analyse de ploidie testée chez les hybrides et leurs parents de betterave « B. vulgaris». (A)
Fragmentation des feuilles a 1’aide de la solution tampon ; (B) Suspension cellulaire filtrée par le filtre Celltrics
de 50 um ; (C) Lecture des résultats via le cytometre en flux.

6. Analyse statistique

Afin de caractériser les hybrides interspécifiques sur la base des données morphologiques et
d'identifier les groupes de caractéres phénotypiquement similaires, des analyses statistiques ont
été appliquées aux deux ensembles de données (qualitatives et quantitatives) separément.

L'analyse de la variance (ANOVA), le test de comparaison multiple de Duncan et le coefficient
de variance ont été utilisés pour les descripteurs quantitatifs. De méme, une analyse multivariée
: I'analyse en composantes principales (ACP), a été effectuée pour déterminer la proximité
phénotypique entre les hybrides et leurs parents. Un coefficient de régression linéaire pour
quatorze caractéristiques quantitatives (longueur du limbe, largeur du limbe, longueur du
pétiole, largeur du pétiole, hauteur de la plante, diametre du feuillage, nombre de tiges, nombre
de jours a la germination, nombre de jours a la montaison, nombre de jours a la floraison, durée
de floraison, nombre de jours a la formation des graines, durée du cycle et poids de 1 000
graines) a été calculé pour obtenir une estimation de I'héritabilité au sens large, comme le
suggere Hansche et al. (1972). L'analyse de I'héritabilité a été faite par rapport au parent sauvage
(H?wp) et au parent cultivé (H2cp). Deux descripteurs liés au nombre et au poids des graines par
plante ont été exclus dans I’analyse d’ACP et de I’héritabilité, pour la nette différence entre le
rendement en graines des plantes cultivées et des plantes sauvages.

Pour les caractéristiques morphologiques qualitatives, la distribution de fréquence de chaque
morphotype a été traitée. Toutes les analyses statistiques ont été effectuées a l'aide du logiciel
SPSS version 23.
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Résultats et discussion

1. Obtention des hybrides interspécifiques locaux de Beta vulgaris (L.)

La synchronisation de la période de floraison entre les deux différentes formes parentales a
présenté un obstacle majeur aux hybridations interspécifiques, en plus de la complexité de
I'induction de floraison du parent cultivé dans les conditions marocaines. Par conséquent,
I'obtention d'un hybride viable et fertile représente un grand succeés. Le phénomene de floraison
chevauchante et continue sur plusieurs semaines nécessite une bonne connaissance de la culture
de la betterave a sucre dans les conditions marocaines. En effet, nous avions plantés les parents
sauvages 65 a 77 jours apres la transplantation des plantes de betterave a sucre au champ. La
maitrise des conditions de développement et leur suivi de maniére quotidienne a permis de faire
coincider les périodes de floraison de différents taxons de Beta et réussir le challenge de
I'nybridation.

1.1 Exigence de vernalisation chez la betterave cultivée
a. Définition

La vernalisation est une transformation opérée par le froid, qui confere a certaines plantes
l'aptitude a fleurir. Dans tous les cas, ¢’est 'apex de la tige ou le bourgeon qui pergoit I'action
du froid. A ce niveau que le rythme de fonctionnement des mitoses va alors étre modifié par les
basses températures, développant dans un bref délai des organes reproducteurs.

Les plantes a vernalisation obligatoire, c¢’est le cas de la plupart des plantes bisannuelles, telles
que la betterave, l'initiation florale aprés le développement végétatif appelé "maturité de
vernalisation", nécessite une période de températures basses avec I’action combinée d’autres
facteurs externes : photopériodes longues, degré de température et sa durée de prolongation.

b. Zone favorable a la vernalisation au Maroc

La betterave est une plante vernalisable chez laquelle le phénoméne de la dévernalisation peut
étre provoqué facilement si les conditions environnementales ne sont pas suffisamment
réalisees.

Dans le contexte marocain, les conditions climatiques dominantes dans les grandes parties du
territoire du pays augmentent le risque de la dévernalisation sur les portes graines de betterave
asucre.

A la lumiere des €tudes postérieures réalisées dans le cadre du programme d’amélioration
génétique de betterave a sucre et production de semences (INRA-Rabat), plusieurs zones
favorables a la vernalisation et la production de semences chez la betterave a sucre existent au
Maroc. Ces zones sont caractérisées par des températures hivernales suffisamment basses, des
tempeératures estivales moins accentuées, une luminosité intense, un nombre élevé de jours
longs et éclairés et des températures printanniéres modérées assurent une vernalisation
compléte et une floraison réguliére. Le site de Merchouch figure parmi les zones favorables a
la vernalisation, floraison et la fructification de betteraves sucriéres.
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Les étapes de préparation, d'installation des essais et de croisements interspécifiques au
domaine expérimental de Merchouch (INRA) sont montrées dans la figures 1V-6.

Figure IV - 6 : Etapes de préparation, d'installation des essais et de croisements interspécifiques au domaine
expérimental de Merchouch (INRA). (A) : Préparation de la parcelle ; (B) : Plantules de betterave a sucre de 6
semaines prétes a la transplantation ; (C) : Transplantation de betterave sucriére ; (D) : Plante de betterave en phase
“montée a graines ”; (E) : Plante de betterave en phase « début floraison » ; (F) : Deux tiges parentales emballées
dans un sachet sulfurisé ; (G) : Croisements interspécifiques réalisés entre une plante cultivée et une plante sauvage
de B. vulgaris.

1.2 Viabilité et fertilité des hybrides locaux de Beta vulgaris

L’'obtention d'un hybride viable et fertile avec un taux de germination €levé qui dépasse 65%
(Figure 1V-7), représentait un grand succes dans les conditions marocaines.
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Figure IV - 7 : Taux de germination (%) de 283 hybrides interspécifiques de betterave (Beta vulgaris) testés en
conditions de serre. Les histogrammes représentent les hybrides capables de fleurir et produire des graines. Le
nombre de génotypes étudiés (n) est indiqué.

Il a été souvent démontré que la floraison peut largement nécessiter une période de vernalisation
dans les cultures de B. vulgaris subsp. vulgaris (Reeves, 2007), le processus par lequel une
exposition prolongée au froid permet a la plante de passer du stade végeétatif au stade
reproductif. Dans la plupart des cultivars commerciaux de betterave sucriére, lI'induction de la
floraison sous de longs jours (la valeur seuil étant d'environ 14 h, Van Dijk et Boudry, 1992)
nécessite une période froide de 10 a 16 semaines d'exposition a des températures optimales
comprises entre 4 °C et 6 °C (McGrath et Panella., 2018). La régulation du temps de floraison
chez la betterave est contr6lée par l'interaction de deux paralogues de deux génes de type FT
(BVFT1/BVFT2, Pin et al., 2010). Le besoin de vernalisation semble étre fortement lié a la
température, (Limin et Fowler, 2006), aux gradients géographiques de latitude (Boudry et al.,
2002 ; Rhoné et al., 2008), et a la photopériode et au traitement par le froid (Michael et al.,
2020).

a. Descendance de Beta vulgaris subsp. vulgaris et Beta vulgaris subsp. maritima

La capacité a fleurir chez les hybrides obtenus a partir de B. vulgaris subsp. vulgaris et B.
vulgaris subsp. maritima était forte méme en absence du froid vernalisant sous les conditions
homogénes de la serre. Avec des fréquences trés élevées de 83,17% et 100% des hybrides
récoltés respectivement sur la tige cultivée ( CH-05, CH-06, CH-07, CH-08, CH-09, CH-10,
CH-11, CH-12, CH-13, CH-14, CH-15, CH-16 et CH-17) et sur la tige sauvage (WH-01, WH-
02, WH-03, WH-04), étaient potentiellement capables de fleurir et produire des graines dans la
premiére année (Figure 1V-7). Un ensemble de 35 génotypes de quatre hybrides CH-01, CH-
02, CH-03 et CH-04 récoltés de la tige parentale cultivée de B. vulgaris subsp. vulgaris étaient
restés en phase rosette végétative sans passer au stade reproducteur.

Une variabilite significative entre et au sein des croisements interspécifiques a été observée par
rapport au parent cultivé pour la floraison et le nombre de jours a la formation des graines
(Tableau IV-2). Le nombre de jour a la floraison a fluctué de 117 a 151 jours chez les hybrides
interspécifiqgues WH et CH, respectivement. La durée pour la productivité était encore plus
précoce chez les hybrides WH (157 jours) que les CH (178 jours).
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Dans le complexe B. vulgaris, les betteraves adventices, définies comme des plantes hybrides
issues des hybridations entre les betteraves sauvages (que I'on trouve principalement le long du
littoral) et les betteraves cultivées dans les zones de production de semences, ont fait 1’objet de
plusieurs études. Desplanque et al., (1999) ont montré qu’aucune structure génétique spatiale
de la variation de la premiere année de floraison n‘a été trouvée chez les populations F1 des
betteraves adventives présentes a proximité des champs de production de semences. Ces
hybrides, en particulier du Nord de la France, ont présenté des distances génétiques
intermédiaires entre la betterave sucriere et les betteraves sauvages de l'intérieur du Sud-Ouest
de la France.

b. Descendance de Beta vulgaris subsp. vulgaris et Beta macrocarpa

Un pourcentage élevé d'hybrides étudiés (81,82%) fleurit sous les conditions de serre non
vernalisantes, dont deux hybrides issus des croisements interspécifiques récoltés de la plante
meére sauvage (WH-01 et WH-02) et un hybride (CH-01) récolté du parent maternel cultivé.
Alors qu'aucune plante de I’hybride CH-02 n'est capable de fleurir dans ces conditions (Figure
IV-7).

En ce qui concerne le nombre de jours a la floraison durant la premiére année, une variabilité
significative entre et au sein des croisements interspécifiques a été observée par rapport a leurs
parents cultivés. Le nombre moyen fluctuait de 111,7 a 123,3 jours, respectivement chez les
hybrides interspéecifiques WH et CH (Tableau 1V-2).

Une grande différence significative pour la durée de floraison a été enregistrée entre les
génotypes des deux groupes d'hybrides testés. La floraison s’étalait sur une période moyenne
de 11,75 jours chez les hybrides CH issus de la plante mére cultivée. La durée de floraison chez
les hybrides WH récoltés de la branche maternelle sauvage de 12,11 jours, était légerement
prolongée que celle des hybrides WH.

Dans des conditions contrdlées de serre, les hybrides interspécifiques avaient une grande
fertilité et produisaient virtuellement des graines. On a observé une variabilité significative de
la durée pour la production des semences chez les hybrides, avec une moyenne de 144 et 151
jours chez WH et CH, respectivement (Tableau 1V-2). La formation de graines a été observée
chez tous les hybrides de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocarpa (WH-01, WH-02 et CH-
01), a I'exception des plantes appartenant au CH-02.

La figure 1VV-8 illustre les glomérules des hybrides de B. vulgaris étudiés qui ont pu produire
les semences dans les conditions contrélées de la serre. Les glomérules obtenus étaient
principalement multigermes caracterisés par la présence de trois a 5 graines fusionnées.
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Figure IV - 8 : Graines multigermes produites par les hybrides interspécifiques locaux de B. vulgaris (L.) dans
les conditions non vernalisantes de la serre (INRA-Rabat). Photo prise sous la loupe Motic ® MICROSCOPES.

L'exigence absolue pour toute vernalisation est contrdlée par un seul géne, le géne B "Bolting"
(Boudry et al., 1994 ; Hoft et al., 2018). Les génotypes portant I'allele B dominant fleurissent
pendant de longs jours sans qu'ils soient vernalisés (Van Dijk et al., 1997). L’aptitude a fleurir
dans des conditions non vernalisantes chez les hybrides étudiés peut étre un caractére hérité du
parent sauvage portant l'allele B qui annule complétement I'exigence de vernalisation (Van Dijk
et al., 1997 ; Boudry et al., 2002). La difficulté de floraison chez 17,06% de nos hybrides
pourrait s'expliquer par les résultats scientifiques, qui ont suggéré que la pénétrance partielle de
I'allele B dans les génotypes hétérozygotes Bb, semble étre un facteur défavorable a I'induction
de la floraison, qui dépendra dans ce cas de facteurs génétiques et environnementaux tels que
les températures élevées et I'intensité lumineuse (Guan et al., 1992 ; Boudry et al., 1994). Cette
proportion de plantes n‘ayant pas fleuri dans les conditions non vernalisantes au cours de la
premiére année confirme la présence d'une variabilité génétique entre les croisements réalisés
dans la présente étude.

La durée de floraison est une caractéristique importante dans I'hybridation, ou le
chevauchement et la prolongation de la période de floraison peuvent augmenter les chances de
croisement entre deux parents différents. Une différence a été observée entre les parents
sauvages et cultivés, B. macrocarpa (15 jours), B. vulgaris subsp. maritima (23 jours) et B.
vulgaris subsp. vulgaris (48 jours) en ce qui concerne leur durée de floraison (Tableau 1V-2).
La synchronisation de la floraison ainsi qu'une reproduction plus précoce dans les populations
naturelles pourraient étre dues a l'action de la sélection naturelle pour assurer la pérennité de
I'espéce (Boudry et al., 2002).

Il a été démontré que le moment de la premiere reproduction chez de nombreuses espéces
végetales est corrélé a une myriade de facteurs internes et environnementaux interactifs
(Simpson et al., 1999), notamment la durée du jour, la température ou le besoin de vernalisation
(Van Dijk et al., 1997 ; Limin, 2006 ; Im, 2020).

L'hybridation entre deux parents ayant des cycles végétatifs différents peut donner des hybrides
qui héritent inégalement certaines caractéristiques. Selon nos résultats, les hybrides viables F1
de B. vulgaris (L.) présentaient alors un comportement intermediaire des deux parents par
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rapport aux parameétres descriptifs étudiés, avec une tendance vers un cycle annuel. Cependant,
une petite portion de 17,06% des hybrides avaient un cycle plus long, similaire de celui de la
betterave cultivée, qui se caractérise par un cycle bisannuel et une biomasse végétale élevée.

Les caracteérisations des hybrides obtenues ont révélé une large variation phénotypique. Cela
suggere que ces génotypes pourraient étre utilisés dans les programmes de sélection et
d'amélioration génétique des betteraves.

2. Diversité phénotypique des hybrides locaux de Beta vulgaris

La connaissance des potentialités agro-morphologiques des hybrides interspécifiques de
betterave suggere d’effectuer une évaluation de sa variabilité morphologique. Dix-neuf
croisements interspéecifiques ont été réalisés sous les conditions climatiques marocaines. Un
ensemble de 283 génotypes ont été évalués via des descripteurs agro-morphologiques
développés pour la betterave. Les caractéristiques quantitatives ont été soumises a une analyse
descriptive, une analyse de variance (ANOVA) et une analyse en composantes principales
(ACP). En ce qui concerne les caractéristiques qualitatives, une distribution des fréquences a
été calculee.

Dans la présente étude, les graines ont été récoltées principalement sur la tige cultivée, puisque
les graines étaient plus abondantes pour 13 croisements sur 19 (CH-05, CH-06, CH-07, CH-08,
CH-09, CH-10, CH-11, CH-12, CH-13, CH-14, CH-15, CH-16 et CH-17). Six croisements
interspécifiques ont été récoltés a la fois sur des génotypes sauvages (WH-01 et WH-02 issus
de la plante mére B. macrocarpa ; WH-01, WH-02, WH-03 et WH-04 issus de plante mére B.
vulgaris subsp. maritima) et cultivés (CH-01, CH-02 issus de B. vulgaris subsp. vulgaris et B.
macrocarpa.; CH-01, CH-02, CH-03 et CH-04 issus de B. vulgaris subsp. vulgaris et B.
vulgaris subsp. maritima). Les résultats semblent conduire a I'nypothése que les betteraves
cultivées étaient plus réceptives au pollen sauvage. La betterave sauvage se comporte davantage
comme un pollinisateur que comme une plante femelle pour plus de 80% des génotypes étudiés.

Toutefois, dix-neuf caractéristiques agro-morphologiques utiles dans la comparaison
descendance-parent ont été prises en compte dans les résultats de cette partie.

2.1 Descendance de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. vulgaris subsp. maritima

Cing parameétres qualitatifs ont été pris en considération pour décrire le phénotype de la
descendance de betterave : la couleur du limbe, la couleur du pétiole, la couleur de tige, la
pigmentation du feuillage et le mode de croissance.

a. Diversité génétique des caracteres agro-morphologiques qualitatifs

Les résultats ont déterminé une grande variabilité phénotypique dans la descendance de la
betterave pour les caracteres qualitatifs. Les plantes hybrides présentaient des pétioles a trois
couleurs, en proportions variables (Figure 1V-9, A). La proportion de la couleur verte variait
entre 50% et 78%, celle de la couleur rouge oscillait entre 8,3% et 3,6%, et la couleur
intermédiaire entre le rouge et le vert fluctuait de 41,6% et 17,8% chez WH et CH,
respectivement. Parallelement, les parents sauvages (WP) étaient caractérisés par quatre
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couleurs différentes observées sur leurs pétioles : vert 32%, rouge 11%, vert/rouge 47% et rose
10%. Cependant, une couleur verte uniforme a été observée sur les pétioles de tous les parents
cultivés (CP). Le pétiole vert observé sur les deux parents peut expliquer le pourcentage élevé
de ce morphotype chez les hybrides de betteraves, en particulier chez les hybrides CH (78,6%)
des parents cultivés. Alors que les pétioles rouges et verts/rouges enregistrés en plus grande
fréquence chez WH par rapport au CH, n'ont été observés que chez le parent sauvage, ce qui
suggere I'héritabilité de ces morphotypes par le parent maternel sauvage. Fondamentalement,
les hybrides de la branche cultivée se rapprochent davantage des parents cultivés pour le pétiole
vert (78,6%) que pour celui du parent sauvage. Les plantes hybrides de WH et CH sont tous
deux situés a un niveau intermédiaire de la couleur du pétiole entre les parents.

Seule la couleur verte a été observée sur le limbe de tous les groupes d'hybrides (WH et CH)
ainsi que chez leurs parents. Ce caractére est transmis a la descendance et reste stable a la
génération F1 de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. vulgaris subsp. maritima.

La figure 1VV-9 (B) montre les résultats obtenus pour la couleur des tiges. Les hybrides ont été
caractérises par des tiges vertes, rouges et vertes/rouges. La fréquence de ces morphotypes
enregistrée respectivement chez WH et CH était de 33,3% et 80,4% pour le vert, de 16,6% et
7,1% pour le rouge et de 50% et 12,5% pour le vert/rouge. Ces morphotypes ont été également
observés chez les parents sauvages avec une fréquence de 5,26% pour le vert, 84,4% pour le
rouge et 10,52% pour les tiges vertes/rouges. Les parents cultivés étaient caractérisés par des
tiges vertes. La couleur rouge est probablement un caractere héréditaire des génotypes
parentaux sauvages a WH en particulier, avec un pourcentage plus élevé que CH. On peut noter
ici la méme interprétation qu'auparavant. CH se rapproche plus probablement de CP et les 2
types de plantes hybrides se situent entre les parents pour la couleur des tiges.

La pigmentation des feuilles pour chaque hybride interspécifique et chaque génotype parent a
été évaluée visuellement (Figure 1V-9, C). Le phénotype dominant dans les génotypes étudiés
a été présenté par des feuilles avec une plus grande proportion de pigmentation verte, d'ou une
absence de coloration rouge dans les tissus.

De faibles pourcentages de nervures rouges (14,3%) et de taches rouges (3%) sur les feuilles
ont été observés sur les CH, alors que les CP n'ont pas de pigmentation rouge sur leurs feuilles.
Ce caractere est hérité du parent sauvage et transmis a la fois aux hybrides CH et WH. On peut
remarquer sur le graphique (Figure 1V-9, C) que les veines rouges sont plus exprimeées chez les
hybrides WH (41,6%) que chez le parent sauvage WP (21%). Cela pourrait s'expliquer par
I'expression d'un allele caché ou récessif chez le parent cultivé CP, a travers la descendance.

L’hérédité de pigmentation rouge du parent a la descendance de betterave pourrait entrainer
une certaine adaptation locale et une résistance aux stress biotiques et abiotiques, puisque les
pigments rouges de betacyanine chez la betterave B. vulgaris sont probablement tres corrélés
avec des propriétés antioxidantes et photoprotectrices (Georgiev et al., 2010 ; Suganyadevi et
al., 2010 ;).
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Dans nos résultats, les hybrides WH issus de parents maternels sauvages présentaient la plus
forte accumulation de pigments rouges dans leurs tissus par rapport aux hybrides CH. Ce qui
suggeére que les genes codant pour la pigmentation rouge sont transmis a partir de parents
sauvages. En effet, les plantes sauvages de betterave ont été toujours caractérisées par une forte
résistance au stress biotique et abiotique (McGrath et Panella, 2018 ; Biancardi et al., 2020).

Pour les quatre catégories de betteraves étudiées, WH, CH, WP et CP, les aspects phénotypiques
liés au mode de croissance présentent une large variation (Figure 1VV-9, D). Les plantes ayant
un mode de croissance érigé et érigé/semi-allongé étaient plus prédominants et observés
couramment dans tous les groupes. Deux autres morphotypes ont été presentes, érigé/rampant
et rampant, avec une faible fréquence de 10,1% a 10,5% (érigé/rampant), et de 0,6% a 5,2%
(rampant), notés respectivement chez les plantes CH et WP. Les types érigé (33%) et
érigé/rampant (67%) ont été observés en proportions égales entre les hybrides WH et leurs
parents cultivés, ce qui indique leur similarité phénotypique au niveau du port. Alors que les

hybrides CH avaient hérité de leurs parents sauvages deux types de croissance différents et
supplémentaires, rampant et érigé/rampant.
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Figure IV - 9 : Descripteurs qualitatifs liés a la couleur du pétiole (A), la couleur des tiges (B), la pigmentation
du feuillage (C) et au mode de croissance (D), utilisés pour la caractérisation phénotypique des hybrides "WH :
Wild Hybrid = hybride de tige sauvage/CH : Cultivated Hybrid = Hybride de tige cultivé" issus de croisements

entre B. vulgaris subsp. vulgaris et B. vulgaris subsp. maritima, ainsi que de leurs parents sauvages "WP = Wild
Parent" et cultivés "CP = Cultivated Parent".

La caracterisation phénotypique qualitative des hybrides de betteraves (F1 : B. vulgaris subsp.
vulgaris et B. vulgaris subsp. maritima) obtenus et de leurs génotypes parentaux par rapport a
cing caractéres morphologiques étudiés montre une grande variabilité. En général, on a constaté
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que les hybrides interspécifiques possédent des propriétés essentiellement intermédiaires, ils
expriment les caracteres morphologiques maternels et paternels a des fréquences inégales, ce
qui montre une certaine héritabilité de ces caractéres dans la génération de la descendance. Les
génotypes parentaux de B. vulgaris subsp. maritima expriment des morphotypes plus différents
que les parents cultivés. Ces morphotypes sont apparus dans la descendance, ce qui explique
probablement I'impact fort du parent sauvage sur la transmission des caractéres qualitatifs aux
hybrides.

Par rapport aux hybrides CH, un pourcentage de 91,66% des plantes WH issus de la branche
maternelle sauvage avaient hérité de parents sauvages une pigmentation rouge plus prononcée
de leurs pétioles (rouge/vert : 71,6% et rouge : 8,3%), de leurs tiges (rouge/vert : 50% et rouge
: 16,6%) et de leur feuillage (nervure rouge : 41,6%). Le parent sauvage a également participé
a la transmission chez 13,37% des hybrides CH provenant de la branche maternelle cultivée,
méme avec de petites fréquences, le morphotype de la pigmentation tachetée (3%) et le mode
de croissance érigé/rampant (10,1%) et rampant (0,6%). Les hybrides des plantes CH (86,63%)
présentaient un feuillage principalement vert et peu pigmenté, plus ou moins similaire a I'aspect
phénotypique dominant de leur parent cultivé.

b. Diversité génétique des caracteres agro-morphologiques quantitatifs
i. Variation phénotypique

L'analyse de la variance pour les données phénotypiques quantitatives a montré une différence
statistiquement trés significative entre les deux groupes d’hybrides interspécifiques étudiés WH
et CH, a I'exception du descripteur lié a la largeur du pétiole (Tableau 1V-2). Les différences
significatives observées dans les différents caractéres quantitatifs montraient une variation
génétique entre les génotypes hybrides de betterave évalués, résultants des croisements
interspécifiques de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. vulgaris subsp. maritima.

Le coefficient de variation (CV) a été calculé pour chaque caractére agro-morphologique et
pour tous les groupes d'hybrides testés ainsi que leurs parents. Une variation élevée a été
observée chez les hybrides récoltés sur la branche parentale sauvage, par rapport a ceux récoltés
sur la branche cultivée. Les fourchettes globales de CV% se situaient entre 0,55% et 214% chez
les hybrides WH et entre 0,29% et 122,6% chez les CH. Parallelement, la variation était plus
importante chez le parent WP (17,33% a 116,9%) que chez les génotypes parentaux de CP
(5,28% a 91,04%).

Selon le tableau V-2, une variabilité tres significative a été révélée entre les parents cultivés et
les hybrides CH pour la longueur/largeur du limbe, le diamétre du feuillage, le nombre de jours
a la germination, le nombre de jours & la montaison, le nombre de jours a la floraison et le
nombre de jours a la formation des graines. Une différence significative a été observée par
rapport aux deux parents pour la hauteur de la plante, le nombre/le poids des graines par plante
et le poids de 1 000 graines.

Chez les hybrides WH, les caractéres phénotypiques liés a la largeur du limbe, la longueur du
pétiole, le diamétre du feuillage, la germination, la montaison, la floraison, la formation des
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graines et au nombre de graines par plante ont montré une différence significative entre WH et
leurs parents cultivés CP. Ces hybrides présentent une différence significative par rapport aux
parents sauvages et cultivés pour quatre caractéristiques quantitatives : la longueur du limbe, la
hauteur de la plante, le poids de graines par plante et le poids de 1 000 graines par plante.

Les moyennes les plus élevées de la longueur du limbe (11,14 cm), la largeur du limbe (7,2
cm), la longueur du pétiole (11,25 cm), la largeur du pétiole (0,54 cm), le nombre de tiges
(4,48), le diametre du feuillage (37,5 cm), le nombre de jours a la germination (18,26 jours), le
nombre de jours a la montaison (129. 08 jours), le nombre de jours a la floraison (151,3 jours),
la durée de floraison (14,71 jours), le nombre de jours a la formation des graines (177,9 jours),
la durée de vie (244,6 jours), le nombre de graines par plante (196 graines) et du poids des
graines par plante (4,67 g) ont été enregistrés chez les hybrides CH par rapport aux hybrides
WH. En revanche, les autres caractéristiques ont montré des moyennes plus élevées dans les
hybrides WH, comme la hauteur de la plante (59,85 cm) et le poids de 1 000 graines (13,14 g).

Les valeurs moyennes des deux différents groupes d’hybrides et de parents présentaient une
plus grande variation pour les différents caractéeres phénotypiques (Tableau 1V-2). Les hybrides
du parent maternel cultivé, CH, étaient caractérisés par une biomasse végétale développée, une
ramification importante, des stades végétatifs et reproductifs plus tardifs. Les hybrides du
parent maternel sauvage WH, quant a eux, présentaient une biomasse végétale relativement
faible et des stades de développement végétatif précoces. Le rendement en graines, le nombre
et le poids des graines par plante étaient également plus élevés chez les hybrides CH, par rapport
aux hybrides WH, contrairement au poids de 1 000 graines qui était légerement plus élevé chez
les hybrides WH issus de parents maternels sauvages WH.
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Tableau IV - 2 : Comparaison des moyennes des différents caractéres agro-morphologiques mesurés chez les hybrides interspécifiques et les parents sauvages et cultivés de B.

vulgaris.
B. vulgaris  B. v. subsp. maritima et B. v. subsp. vulgaris B. macrocarpa B. macrocarpa et B. v. subsp. vulgaris B. vulgaris subsp.
subsp. maritima vulgaris
Variables Parent sauvage Hybride récolté du parent Hybride récolté Parent sauvage Hybride récolté du parent Hybride récolté Parent cultivé
(WP) sauvage (WH) parent cultivé (CH) (WP) sauvage (WH) parent cultivé (CH) (CP)
Longueur du limbe (cm) 12,19 6,73 "WPrCP 11,14™CP 10,42 8,03™"CP 10,45™ 16
Largeur du limbe (cm) 6,45 4,717CP 7,2"CP 6,22 6,48""CP 8,23™"cP 14
Longueur du pétiole (cm) 11,9 9,11°°P 11,25™" 12,71 13,13 11,27 14
Largeur du pétiole (cm) 0,36 0,29 0,54 0,35 0,33 0,5 1
Nombre des tiges (cm) 3,23 3,23™ 4,48 4,5 4,67 5™ 10
Hauteur de la plante 77,63 59,85 We/CP 54,29 We/**+CP 53 48,89""CP 63,6™CP 119
(cm)
Diameétre du feuillage 39,41 34,06™"CF 37,57CP 46,25 48,69 37,77°¢F 60
(cm)
Nombre de jours a la 17,88 16,15"CF 18,26™*CP 22 147CP 15,6™WP 7
germination (jour)
Nombre de jours a la 1045 82,08™"CP 129,08™*CP 83 80,67""CP 78,33™"CP 237
montaison (jour)
Nombre de jours a la 1459 11777cP 151,3™CP 88,5 111,77cP 123,3"CP 240
floraison (jour)
Durée de la floraison 22,56 13,38 14,71 15,5 12,117 11,75 48
(jour)
Nombre de jours a la 207,7 1577CP 177,9™"CP 181,5 143,77CP 151™**CP 261
formation des graines
(jours)
Durée du cycle (jour) 210,4 203,3™ 244,6™ 257,5 170,2™ 194,3™ 309
Nombre de graines plant  168,6 85,69™"CP 196" WP***CP 57,5 144,4CP 175cP 2598
1
Poids de graines plant® 4,18 1,88™WprCP 4,677 WPTCP 0,65 3,677CP 2P 133
(9)
Poids de 1 000 graines (g) 18,18 13,14"wPcp 12,31Wpce 11,33 22,85 14,8 22
Intervalle de CV (%) 17,33 -116,9 0,55-214 0,29-122,6 0-111,06 6,68 — 70,47 6,95 - 76,17 5,28 -91,04

(*) différence significative (p<0,05) en fonction du CP

: parent cultivé/WP : parent sauvage. CV : coefficient de variation.
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ii. Heéritabilité des caractéres phénotypiques

Pour les analyses de H? basées sur la régression parent-descendance, des données
morphologiques quantitatives ont été utilisées pour estimer la relation phénotypique réalisée
entre la descendance et ses parents.

L'héritabilité estimée allait de 0,03 pour la longueur du pétiole a 0,98 pour la durée de floraison
chez les parents maternels sauvages (H?we), et de 0,02 pour la montaison 40,91 pour la longueur
du limbe chez les parents maternels cultivés (H?cp). Les histogrammes de H? basés sur les
valeurs R-carrées de la régression parent-hybride pour 21 hybridations interspécifiques, B.
vulgaris. subsp. vulgaris et B. vulgaris subsp. maritima, sont présentés dans la figure 1V-10.

En genéral, les résultats de notre étude montrent que les caractéres étudiés étaient inégalement
héritables entre les deux parents. En ce qui concerne les paramétres phénotypiques liés a la
croissance des plantes chez WH, la relation phénotypique observée entre les plantes hybrides
par rapport & leur parent sauvage et a leur parent cultivé variait respectivement de 0,05 pour la
longueur du limbe a 0,98 pour la durée de floraison, et de 0,07 pour la largeur du pétiole a 0,91
pour la longueur du limbe. La tendance générale observée dans les profils d'héritabilité des
hybrides WH a montré que le parent maternel sauvage joue un réle prédominant dans la
transmission des caractéres évalués. Cependant, la longueur du limbe était un caractére
héréditaire du parent cultivé avec Hcp allant de 0,47 20,91,

La distribution des valeurs du taux d'héritabilité était asymétrique pour tous les caractéres
quantitatifs mesurés chez les plantes hybrides CH, par rapport aux deux parents. Pour 208
génotypes d'hybrides CH, les estimations du taux d'héritabilité pour les caracteres liés a la
croissance de la plante étaient de 0,1 pour la valeur la plus faible attribuée a la largeur du pétiole
a 0,89 du nombre de tiges pour la valeur la plus élevée de H?we, de 0,13 pour la longueur du
pétiole et & 0,89 pour la longueur du limbe pour les valeurs extrémes de H2cp. Le taux
d'héritabilité le plus élevé pour la germination se situait entre 0,54 et 0,89, et le plus faible était
de 0,16 et 0,17 pour H?wp et H2cp, respectivement. A I'exception des croisements
interspécifiques, CH-01, CH-02, CH-03 et CH-04, ou les plantes hybrides sont restées a I'état
végétatif, sans atteindre le stade de la montaison et de la floraison. 149 plantes hybrides ont
montré une héritabilité modérée allant de H?we = 0,14 (montaison) a H3we = 0,61 (floraison).
Les valeurs de H2cp ont fluctué de 0,4 pour la montaison a 0,87 pour la floraison. Les
estimations de I'héritabilité H? obtenues pour le poids de 1 000 graines étaient comprises entre
0,12 et 0,44 pour H?we, et entre 0,17 et 0,79 pour Hcp.
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Figure IV - 10 : Histogrammes de H? basés sur les valeurs R-carrées de la régression parent-descendance pour
quatorze traits qualitatifs chez les hybrides interspécifiques de betterave issus de B. vulgaris subsp. vulgaris et B.
vulgaris subsp. maritima : Longueur du limbe (A), Largeur du limbe (B), Longueur du pétiole (C), Largeur du
pétiole (D), Nombre de tiges (E), Hauteur de la plante (F), Diametre du feuillage (G), Nombre de jours a la
germination (H), Nombre de jours a la montaison (1), Nombre de jours a la floraison (J), Durée de floraison (K),
Nombre de jours a la formation des graines (L), Durée du cycle (M) et le poids de 1 000 graines (N). WP = parent
maternel sauvage et CP = parent maternel cultivé.

Une héritabilité modérée a élevée a été obtenue chez les deux génotypes parentaux. Pour la
plupart des caractéres, un fort taux d'héritabilité (plus de 50% en pourcentage) a été observe
pour la longueur du limbe, la largeur du limbe, la hauteur de la plante, le diametre du feuillage,
le nombre des tiges, la germination, la montaison, la floraison, la durée de floraison, la
production des graines et le poids de 1 000 graines avec H2wp > 50 a 97%, et pour la
longueur/largeur du limbe, la longueur/largeur du pétiole, le nombre de tiges, le diametre du
feuillage, la hauteur de la plante, la germination, la floraison, la durée de floraison, la formation
des graines et le poids de 1 000 graines avec H%cp > 55 a 91%. Une héritabilité faible a modérée,
qui ne dépasse pas 50%, a été enregistrée pour la largeur et la longueur des pétioles chez H2wp
(de 10 & 48%), et pour la montaison et la durée du cycle chez H?cp > 4 4 40%. Une transmission
dominante du phénotype des parents sauvages a été observée chez 58% a 100% des hybrides
de WH pour tous les caractéres etudiés, a I'exception de la longueur du limbe qui est un caractére
héréditaire des parents cultivés dans toutes les plantes hybrides de WH. Pour les plantes
hybrides CH, le parent cultivé est fortement impliqué dans la transmission des caractéres
phénotypiques a un pourcentage de 12,5% a 85% du total. Alors que jusqu'a 57% des hybrides
CH ont présenté des caracteres phénotypiques proches de leur parent sauvage. En outre, une
expression phénotypique intermédiaire entre les deux parents a également été trouvée dans 6 a
53 % des hybrides CH.

Des caracteres morphologiques similaires et héréditaires ont été identifiés chez d'autres espéces.
Par exemple, pour la hauteur de la plante chez Festuca arundinacea, les estimations de
I'néritabilité au sens large et au sens étroit étaient élevées, respectivement de 83% et 97%
(Majidi et al., 2009). Singh et al. (2007) ont également constaté chez le riz une forte héritabilité
au sens large enregistrée pour la hauteur de la plante (62,86%), les jours a 50 % de floraison
(93,25%) et pour le rendement en graines (55,54%). Chez la betterave sucriere, un impact
maternel plus important que paternel a été suggéré sur la teneur en sucre, ce qui a eté expliqué
par un coefficient d'héritabilité hybride-mere de 28,6% sensiblement plus élevé que celui
d’hybride-pere d'un coefficient d'héritabilité de 7 % (Jassem et al., 2000). Les estimations de
I'néritabilité basées sur la régression parent-descendance sont courantes et efficaces dans la
sélection des betteraves pour améliorer le rendement en sucre blanc et le rendement des racines,
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la résistance au stress abiotique, comme la tolérance a la sécheresse, et le stress biotique, comme
la résistance a la tache cercosporéenne (Smith et al., 1974 ; Setiawan et al., 2000 ; Ober et al.,
2004 ; Wirschum et al., 2013).

iii. Similarité phénotypique par rapport aux parents

La similarité phénotypique entre les hybrides de betteraves et leurs parents a eété démystifiée
par une analyse d’ACP réalisée a partir de quatorze caracteres quantitatifs liés a la croissance
des plantes, aux stades de développement végétatif et reproductif chez 208 hybrides et 38
génotypes parents.

L'ACP vise a identifier les relations entre les caracteres (Sharma, 2006). Quatorze caractéres
agro-morphologiques ont été regroupés dans les quatre axes principaux de I'ACP, décrivant
78,72% de la variation totale (Tableau 1VV-3 ; Figure IV-11).

Tableau 1V - 3 : Matrice des composantes et valeurs propres de I'analyse des composantes principales pour les
parametres quantitatifs évalués chez les génotypes hybrides de Beta vulgaris.

B. v. subsp. vulgaris et B. v. B. v. subsp. vulgaris et B.

subsp. maritima macrocarpa

Variable Composante Composante
1 2 3 4 1 2 3

Longueur du limbe 0,83 0,4 0,11 0,19 0,78 0,50 0,30
Largeur du limbe 0,76 0,15 0,27 0,38 0,73 0,48 0,19
Longueur du pétiole 0,31 0,45 0,64 -0,26 0,04 -0,29 0,95
Largeur du pétiole 0,81 0,30 -0,03 0,24 0,83 0,49 0,18
Nombre des tiges 0,6 -0,19 0,24 0,59 0,88 0,46 -0,05
Hauteur de la plante 0,63 -0,44 0,09 -0,22 0,87 0,26 0,28
Diametre du feuillage 0,3 -0,02 0,72 -0,5 0,30 0,34 0,82
Nombre de jours a la germination -0,01 08 -0,07 -0,01 -0,35 -0,91 -0,97
Durée de la floraison 0,83 -0,35 0,05 -0,22 0,29 0,90 -0,25
Nombre de jours a la montaison 091 003 -022 -015 0,81 0,53 0,19
Nombre de jours a la floraison 0,91 -0,08 -0,19 -0,16 0,62 0,77 0,12

Nombre de jours a la formation des 0,83 -0,09 -0,28 -0,13 0,90 0,34 0,15
graines

Durée du cycle 0,69 -0,05 -0,44 -0,06 0,95 0,17 -0,04
Poids de 1 000 graines -0,04 -050 0,48 0,35 0,54 0,83 0,07
% of variance 4575 12,49 1194 854 73,33 13,97 7,20

Une forte structuration a été obtenue entre la longueur/largeur du limbe, la largeur du pétiole,
le nombre de tiges, la hauteur de la plante, le nombre de jours a la montaison, le nombre de
jours a la floraison, la durée de floraison, le nombre de jours a la formation des graines et la
durée du cycle définissant positivement le premier axe (composante 1). Le deuxiéme axe est
positivement lié au nombre de jours a la germination et négativement au poids de 1 000 graines.
Le diameétre du feuillage et la longueur du pétiole ont été positivement associés au troisieme
axe de I’ACP (Tableau I'V-3).
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Figure IV - 2 : L’ACP de quatorze caractéres phénotypiques évalués chez des hybrides interspécifiques, B.
vulgaris subsp. vulgaris et B. vulgaris subsp. maritima, et des parents sur les trois premiers axes, expliquant
70,18% de la variation totale. Les caractéres indiqués par des cercles rouges, bleus et jaunes forment
respectivement les composantes 1, 2 et 3.

Sur la base des deux premiers axes d’ACP (Figure IV-12), les hybrides et leurs parents ont été
divisés en trois groupes principaux en fonction des caracteres phénotypiques quantitatifs
évalués. La surposition de la projection des hybrides et des parents a celle des caractéres
phénotypiques (Figure 1V-11), a permis de définir de nouveaux groupes ayant des
caractéristiques phénotypiques communes et similaires.

Le premier groupe (cercle bleu) était le plus représentatif avec 62% du matériel vegétal total
étudié. Il comprenait 57,06% des hybrides CH (CH-05, CH-06, CH-07, CH-12, CH-13, CH-
14, CH-15, CH-16 et CH-17), toutes les plantes hybrides WH, ainsi que le parent sauvage (WP).
Ce groupe était caractérisé par une faible biomasse végétale, des stades de développement
précoces et un poids de 1 000 graines relativement élevé (atteignant 27,23 g). Ce résultat montre
le rapprochement phénotypique de la plupart des hybrides avec leur parent sauvage WP, en
particulier pour les caractéristiques suivantes : longueur du limbe, largeur du limbe, largeur du
pétiole, hauteur de la plante, durée du cycle et poids de 1 000 graines.

Le second groupe (cercle vert) concerne 21,15% du total des plantes étudiées, y compris quatre
hybrides CH (CH-08, CH-09, CH-10 et CH-11) et le parent cultivé (CP). Ce groupe était
caractérisé par une biomasse végeétale importante et une ramification plus élevée, des stades
vegétatifs et reproductifs tardifs et une fourchette de poids de 1 000 graines entre 9,7 g et 13,23
g. Une grande similitude phénotypique a été revélée entre ces quatre hybrides et leurs parents
cultivés pour la longueur du limbe, la longueur/largeur du pétiole, le nombre de tiges, la
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floraison, le nombre de jours de formation des graines, la durée du cycle et le poids de 1 000
graines.

De méme, le troisieme groupe (cercle jaune) comprenait également quatre hybrides CH-01,
CH-02, CH-03 et CH-04, soit 16,83% du total des plantes hybrides, révelant des propriétes
intermédiaires entre les parents sauvages et cultives. Les hybrides de ce groupe ne fleurissaient
pas dans des conditions de serre. Cela pourrait s'expliquer par une exigence de vernalisation
avec un gene résistant a la montaison hérité probablement par le parent cultivé.
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Figure IV - 12 : L’ACP de 21 hybrides interspécifiques et 2 parents réalisé a partir de quatorze caractéres
phénotypiques sur les deux premiers axes, expliquant 58,24% de la variation totale. (WP = parent sauvage de B.
vulgaris subsp. maritima, CP = parent cultivé de B. vulgaris subsp. vulgaris, WH = hybride de la branche
maternelle sauvage, CH = hybride de la branche cultivée.

L'ACP résultante indique une grande variation chez les groupes des hybrides interspécifiques.
Cette analyse est couramment utilisee comme un outil efficace pour identifier la diversité
génétique entre les populations et les génotypes chez la betterave (Viard et al., 2004 ; Galewski
et McGrath, 2020) et chez plusieurs autres especes (Danbe, et al., 2018 ; Karagoz et al., 2020).

Selon une étude menée sur la caractérisation de génomes mitochondriaux et nucléaires de la
betterave sauvage “ B. vulgaris. subsp. maritima ” et de ses hybrides avec des lignées stériles et
fertiles de betterave a sucre. Les résultats du dendrogramme basé sur I'analyse de I'ADN
polymorphe amplifié au hasard (RAPD : Random amplified polymorphic DNA), a permis de
distinguer les hybrides comme un groupe individuel qui differait de la betterave sauvage et des
lignées de betterave sucriére étudiées, avec un faible indice de similarité génétique par rapport
aux génotypes parentaux de B. vulgaris subsp. maritima. (Sadoch, 2003).
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2.2 Descendance de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocarpa

Dans la présente étude, deux paires de genotypes ont été utilisees comme composants paternels
dans des hybridations interspécifiques entre B. vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocarpa. Au
total, 75 génotypes hybrides ont été étudiés sous les conditions homogenes de la serre.

L'évaluation des hybrides obtenus a été basée sur la caractérisation phénotypique a deux
niveaux : qualitative et quantitative.

a. Diversité génétique par caractéres agro-morphologiques qualitatifs

Les résultats qualitatifs montrent une grande variabilité phénotypique dans la descendance de
la betterave. Des plantes hybrides ont présenté des pétioles présentant trois caractéristiques dans
des proportions variables chez I’ensemble des hybrides : des pétioles verts (33,33% et 80%),
des pétioles rouges (10% et 44,44%) et des pétioles ayant des stries rouges et vertes (10% et
22,22%) (Figure VI-13, A). Cependant, la génération parent sauvage de “ B. macrocarpa > et
parent cultivé “B. vulgaris subsp. vulgaris ”, avaient toutes des pétioles verts. La pigmentation
rouge est probablement un caractéere héréditaire de parent sauvage a WH en particulier, avec un
pourcentage relativement plus élevé pour les pétioles rouges (44,44%) et des pétioles rouges et
verts (22,22%), contre 10% enregistré pour les deux morphotypes chez les hybrides CH. Cela
pourrait s'expliquer par I'expression d'un alléle caché ou récessif chez le parent sauvage, a
travers la descendance. On peut dire alors que les hybrides CH se rapprochent plus
probablement de leurs parents cultivés CP et les 2 types de plantes hybrides se situent entre les
deux parents pour la couleur des pétioles.

Pour le descripteur relatif a la couleur des limbes, une seule couleur verte a été observée chez
tous les hybrides interspécifiques (WH, CH) ainsi que chez leurs parents. C’est un caractére
stable de la génération parent a la descendance de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocarpa.

Dans les résultats obtenus pour la couleur de la tige, la figure 1V-13 (B) montre que deux
morphotypes ont été observés chez les hybrides de B. macrocarpa, des tiges vertes et tiges
vertes/rouges, dans des pourcentages de 88,9% - 80% et 11,1% - 20% respectivement chez W
Het CH. Les parents sauvages de B. macrocarpa (WH) ont été caractérisés par des tiges rouges
alors que les tiges vertes ont été observées chez les parents cultivés “B. vulgaris subsp. vulgaris

»

Les tiges vertes observées chez I’ensemble des hybrides en pourcentage beaucoup plus ¢€levé
chez les hybrides WH (89%) des parents sauvages par rapport aux hybrides CH (80%), suggére
I'néritabilité prédominante de ce morphotype par le parent maternel cultivé. Alors que les
pétioles rouges/verts enregistrés généralement en faible fréquence mais en effectifs plus élevé
chez CH (20%) par rapport aux WH (11,11%) était probablement un phénotype intermediaire
hérité a la fois par les deux parents. Fondamentalement, les hybrides de la branche cultivée se
rapprochent davantage des parents cultivés pour le pétiole vert que pour celui du parent
sauvage. Les plantes hybrides de WH et CH sont tous deux situés a un niveau intermédiaire
pour la couleur du pétiole entre les parents.
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Le phénotype dominant pour la pigmentation du feuillage chez les génotypes hybrides étudiés
a été présentée par des feuilles vertes sans aucune pigmentation rouge dans leurs tissus (Figure
IV-13, C). Toutefois, I'accumulation de pigments rouges dans les veines des feuilles a été
enregistrée chez les deux types d’hybrides, WH (22,2%) et CH (10%). La pigmentation rouge
n'était pas présente chez tous les génotypes des parents sauvages de B. macrocarpa et des
parents cultivés. La présence de pigments rouges dans les tissus des hybrides, en particulier
chez ceux issus de branche maternelle sauvage (22.2%), pourrait s'expliquer par I'expression
d'un alléle caché ou récessif chez le parent sauvage, a travers la descendance. On peut dire alors
que les hybrides CH se rapprochent plus probablement de leurs parents cultivés CP et les 2
types de plantes hybrides se situent entre leurs parents pour la couleur des tiges.

Concernant les profils phénotypiques liés au mode de croissance (Figure 1V-13, D). Les plantes
ayant un port érigé étaient plus prédominantes et couramment observées chez tous les groupes
parentaux et hybrides étudiés, particulierement chez les parents sauvages de B. macrocarpa
(WP) qui avaient tous un port érigé. Un autre morphotype a €té présente, érigé/semi allonge, a
une fréquence de 33,33%, 10% et de 50%, respectivement notées chez WP, CH et CP. La
transmission des caractéres de la plante mére sauvage de B. macrocarpa a la descendance était
probablement traduite par la grande similarité phénotypique au niveau du port érigé chez 90%
des hybrides CH et 67% de WH. Alors que la croissance érigée/semi-allongée observée chez
les hybrides WH (22,22%) en pourcentage plus élevé que CH (10%) pourrait étre un
morphotype héréditaire de leurs parents cultivés. Les deux types de plantes hybrides de WH et
CH sont situés a un niveau intermédiaire du mode de croissance entre les deux parents.

1
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Figure IV - 3 : Descripteurs qualitatifs liés a la couleur des feuilles (A), la couleur des tiges (B), la pigmentation
du feuillage (C) et au mode de croissance (D), utilisés pour la caractérisation phénotypique des parents et les
hybrides issus de croisements entre B. vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocarpa. WH : Wild Hybrid = hybride
récolté de la plante mére sauvage ; CH : Cultivated Hybrid = hybride récolté de la plante mere cultivée ; WP :
Wild Parent = parent maternel sauvage et CP : Cultivated Parent = parent maternel cultivé.

Le feuillage vert sans aucune pigmentation était probablement un phénotype héreditaire du
parent cultive, expliqué par les fortes fréquences de la couleur verte sur les tissus des hybrides
CH issus de branche maternelle cultivée, au niveau de leurs pétioles (80%), tiges (80%) et
feuillage (90%). L’expression des génes récessifs codant pour la pigmentation tissulaire rouge
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chez les hybrides a été traduite par I’apparition des morphotypes différents, supplémentaires et
surtout absents chez les parents. Une pigmentation plus prononceée a été notée chez les hybrides
WH en particulier, avec un pourcentage plus éleve que CH, ce qui indique I’héritabilité probable
de ces caracteres par le parent maternel sauvage.

Les cing descripteurs morphologiques liés a la phénologie qualitative des hybrides (F1) de B.
vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocarpa montre une large variabilité, a 1’exception de la
couleur uniforme et stable des limbes de la génération parentale a la descendance. Les hybrides
interspécifiques étudiés possédent genéralement des propriétés essentiellement intermédiaires,
ils expriment les caractéres morphologiques maternels et paternels a des fréquences inégales,
ce qui montre une certaine heéritabilité de ces caractéres dans la génération de la descendance.

Des plantes ayant un mode de croissance intermédiaire (présentant les caractéristiques de
ségrégations) entre la betterave a sucre et B. macrocarpa ont été observées dans un champ de
betteraves sucriéres a I'Ouest d'Imperial, en Californie. Ces plantes ont été identifiées comme
des hybrides entre ces deux espéces. Une grande variabilité a été observée entre les plantes
hybrides, ce qui indique qu’il y a eu une ségrégation et un rétrocroisement avec la betterave
sucriere et peut étre avec B. macrocarpa. Ces plantes étaient dressées ou semi-dressées et
présentaient genéralement une pigmentation rouge distincte au niveau des tiges et des feuilles
(McFarlane, 1975).

b. Diversité génétique des caractéres agro-morphologiques quantitatifs
. Variation phénotypique

Les génotypes hybrides de betterave (B. vulgaris) issus des croisements entre B. vulgaris subsp.
vulgaris et B. macrocarpa ont été impliqués dans 1’évaluation de la variation génétique des
caracteres phénotypiques quantitatifs. Le tableau I'V-2 présente les valeurs des moyennes et des
coefficients de variation des caracteres quantitatifs étudiés chez les génotypes hybrides
interspécifiques, sauvages et cultives.

A I'exception du descripteur lié a la largeur du pétiole, I'analyse de la variance pour les données
phénotypiques quantitatives liées a la longueur/largeur du limbe, la longueur du pétiole, la
hauteur de la plante, la montaison, la floraison, la durée de floraison, la formation des graines,
nombre/poids de graines par plante et le poids de 1 000 graines, a mis en évidence des
différences hautement significatives chez les deux groupes d’hybrides interspécifiques étudiés
: WH et CH (Tableau 1V-2). Une différence moyennement significative a été estimée pour la
durée du cycle chez les hybrides WH, et pour le diamétre du feuillage, la germination et la durée
du cycle chez les hybrides CH. Les différences significatives observées dans les différents
caractéres quantitatifs montrent la présence d'une variation intra-génétique entre les génotypes
hybrides du méme croisement interspécifique évalué.

Des différences hautement significatives en fonction de la maternité des graines ont été
enregistrées pour les descripteurs liés a la longueur/largeur du limbe, la hauteur de la plante, la
germination, la montaison, la floraison et au nombre de jours a la formation des graines,
observées chez les hybrides WH de branche maternelle sauvage par rapport a leur parent cultivé
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CP. L'analyse de la variance montre également une différence significativement importante
entre les hybrides CH et leurs parents cultivés pour la largeur du limbe, la hauteur de la plante,
le diamétre du feuillage, la germination, la floraison et la reproduction. Une différence
significative modérée a été observée entre les hybrides CH et leurs parents sauvages pour le
caractére relatif a la germination.

La variation génétique phénotypique a été estimée par le coefficient de variation calculé pour
chaque caractére agro-morphologique chez les hybrides ainsi que chez leurs parents. Les
valeurs de CV% sont généralement importantes pour chaque caractére quantitatif testé des
groupes d'hybrides de betterave, dans une fourchette de 6,68% a 70,47% chez WH et de 6,95%
a76,17% chez CH. Dans les formes parentales, les valeurs de CV% étaient variables, dans un
intervalle de 0% a 111,06% pour les parents sauvages WP et de 5,28% a 91,04% pour les
parents cultivé CP.

L’étude comparative des moyennes calculées pour les caractéres quantitatifs, a révélé une
grande variabilité phénotypique entre les deux types d’hybrides issus des croisements
interspécifique de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocarpa (Tableau VI-2).

Des moyennes élevées ont été enregistrées pour la longueur du limbe (10,45 cm), la largeur du
limbe (8,23 cm), la largeur du pétiole (0,5 cm), le nombre des tiges (5), la hauteur de la plante
(63. 6 cm), le nombre de jours a la germination (15,6 jours), le nombre de jours a la floraison
(123,3 jours), le nombre de jours a la formation des graines (151 jours), la durée du cycle (194,3
jours) et le nombre de graines par plante (175 graines) observés chez les hybrides CH. Alors
que les hybrides, WH, avaient présenté de faibles valeurs, a I'exception de celles mesurées pour
la longueur du pétiole (13,13 cm), le diametre du feuillage (48,69 cm), la montaison (80,67
jours), la durée de floraison (12,11 jours), le poids des graines par plante (3,67 g) et le poids de
1 000 graines (22,85 g).

La comparaison des moyennes a permis d’établir une nette caractérisation phénotypique entre
les deux principaux groupes d’hybrides interspécifiques. Les hybrides récoltés du parent
maternel cultivé, CH, ont été caractérisés par une biomasse végétale développée et une
ramification importante, des stades végétatifs et reproductifs plus tardifs et un nombre de
graines par plante plus élevé. Alors que les hybrides issus du parent maternel sauvage, WH,
présentaient une biomasse aérienne relativement faible et un rendement en graines beaucoup
plus élevé. Ces hybrides se caractérisaient par des stades de développement végétatifs précoces,
mais ils arrivaient a la montaison apres 2 jours en moyen par rapport aux CH.

ii. Héritabilité des caractéres phénotypiques

L'héritabilité des caractéres estimée a partir de la régression parent-descendance (H?) variant
de 0,01 pour la durée de floraison a 0,89 pour la longueur du pétiole par rapport aux parent
sauvages (H?we), et de 0,01 pour la longueur du pétiole a 0,95 pour le nombre de jour a la
germination par rapport aux parents maternels cultivés (H?cp). Les histogrammes de H? basés
sur les valeurs R-carrées de la régression parent-hybride pour les quatre hybrides
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interspécifiques de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocarpa, sont illustrés dans la figure
1V-14.

D’apreés nos resultats, les caracteres phénotypiques étudiés étaient inégalement héritables entre
les deux parents. En ce qui concerne les paramétres phénotypiques liés a la croissance de la
plante, la relation phénotypique observée chez les plantes hybrides WH par rapport a leur parent
sauvage et a leur parent cultivé variait respectivement de 0,05 pour la longueur du pétiole a 0,78
pour la largeur du limbe, et de 0,01 pour la longueur du pétiole a 0,39 pour la longueur du limbe.
Chez les hybrides CH, les valeurs de H? fluctuaient de 0,02 (largeur du pétiole) 4 0,89 (longueur
du pétiole) pour H?wp, et de 0,01 (nombre de tiges) & 0,88 (hauteur de la plante) pour H? des
hybrides CH. Les profils généraux d'héritabilité montraient une tendance phénotypique proche
du parent maternel sauvage observée chez des hybrides WH pour la largeur du limbe, le nombre
de tige, le diamétre du feuillage et la hauteur (0,09 < H? < 0,69). Chez les hybrides CH, une trés
grande ressemblance a été constatée avec leurs parents cultivés au niveau des descripteurs de
la croissance végetative liés a la largeur des feuilles (limbe et pétiole) et la hauteur des plantes.

Les estimations du taux d'héritabilité pour les caracteres liés aux stades de développement chez
les hybrides capables de fleurir et reproduire (WH-01, WH-02 et CH-01), étaient de 0,1 < Hwp
< 0,67 et 0,05 < H%cp < 0,95 chez les hybrides (WH) issus de la tige maternelle sauvage WP.
Elles étaient de 0,26 < H2wp < 0,61 et 0,02 < H%cp < 0,61 chez les plantes hybrides de CH-01
récoltés sur la branche femelle cultivée. Pour les descripteurs liés aux stades de développement
veégetatif, les hybrides WH présentaient globalement un comportement phénotypique
intermédiaire entre les deux parents, a I’exception de la montaison et la reproduction qui étaient
des caracteres hérités par le parent sauvage. La transmission des caractéres du parent sauvage
a été également notée chez les hybrides CH-01 pour la montaison, la floraison, la durée de
floraison et le nombre de jours a la formation des graines. Cependant, 1’absence totale de
montaison, floraison et reproduction chez les plantes hybrides CH-02, pourrait étre expliquée
par un cycle végétatif plus prolongé en tendance vers un cycle bisannuel similaire a celui
observé chez la betterave a sucre « B. vulgaris subsp. vulgaris ».

Pour le poids de 1 000 graines, les valeurs de H? obtenues chez les WH étaient comprises entre
0,06 et 0,41 pour H2we, et entre 0,05 et 0,71 pour H2%cp. L héritabilité de ce caractére chez les
plantes de CH-01 était traduite par des valeurs de H2wp = 0,48 et H%cp = 0,53, respectivement
par rapport aux parent sauvage et parent cultivé. Ce caractere est hérité principalement du parent
cultivé a toutes les plantes hybrides capables de produire les graines (WH-01, WH-02 et CH-
1).
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Figure IV - 14 : Histogrammes de H? basés sur les valeurs R-carrées (Rs) de la régression parent-descendance
pour quatorze traits qualitatifs chez les hybrides interspécifiques de betterave issus de B. vulgaris subsp. vulgaris

et B. macrocarpa :

Longueur/Largeur du limbe (A), Longueur/Largeur du pétiole (B), Hauteur de la

plante/Diamétre du feuillage (C), Nombre de tigess/Nombre de jours & la germination (D), Durée de
floraison/Nombre de jours a la floraison (E), Nombre de jours & la montaison/Durée du cycle (F), Nombre de jours
a la formation des graines/Poids de 1 000 graines (G). WP : Wild Parents = parent maternel sauvage et CP :

Cultivated Parent = parent maternel cultivé.
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Des forts taux d'héritabilité (plus de 50% en pourcentage) ont été obtenus par rapport aux
génotypes parentaux sauvages pour la largeur du limbe (H?we = 54% — 78%) et le nombre de
tiges (H2wp = 63% — 69%) chez les hybrides récoltés de la plante mére sauvage (WH). Une
héritabilité élevée a été estimée également chez la descendance de WH-01 pour largeur du
pétiole (H2wp = 54%), le diamétre du feuillage (50%), la montaison (H?wp = 51%) et la durée
du cycle (H?wp = 67%), par rapport a leurs parents sauvages. Cependant, une transmission
phénotypique dominante des parents cultives a été potentiellement notée chez les hybrides WH-
01 pour le caractére relatif a la germination (H?wp = 95%).

Chez la descendance de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocarpa récoltée de la branche
maternelle cultivée (CH), les caractéres liés a la largeur du limbe (H%ce = 64% — 82%) et la
hauteur de la plante (H%cp =68% — 88%) montraient un niveau d’héritabilité élevé du parent
cultivé aux plantes hybrides. Le parent cultivé était également impliqué dans la transmission
des caractéres phénotypiques a des pourcentages relativement élevés de 50% pour la
germination, 61% pour la durée du cycle et 53% pour le poids de 1 000 graines, aux hybrides
CH-01. Alors qu’une forte héritabilité a été estimée entre les hybrides CH-01 et leurs parents
sauvages pour les caractéres quantitatifs relatifs a la longueur du pétiole (H?wp = 89%), le
diamétre du feuillage (H2wp = 76%) et la ramification (H2we = 71%).

Selon 1’étude de Viard et al. (2004), les taux d’héritabilité au sens large les plus élevés ont été
estimés chez les hybrides issus des parents diploides multigermes et des parents diploides
monogermes de betterave a sucre, pour des caractéristiques agronomiques importantes relatives
au rendement des racines (85%) et au sucre blanc (89%).

ii. Similarité phénotypique par rapport aux parents

Les niveaux de ressemblance phénotypigue entre les hybrides de betteraves et leurs parents ont
pu étre corroborés par l'analyse d’ACP qui a été réalisée en utilisant quatorze caractéres
quantitatifs liés aux stades de croissance, de développement végétatif et de reproduction. Les
caracteres agro-morphologiques ont été regroupés dans les trois premiers axes de I'ACP,
décrivant 94,51% de la variation totale. Les pourcentages de la variation totale pour chacun des
trois principaux éléments étaient respectivement de 73,33%, 13,97% et 7,20 % (Figure 1\VV-15).

Une forte structuration a été obtenue entre la longueur/largeur du limbe, la largeur du pétiole,
le nombre de tiges, la hauteur de la plante, le nombre de jours a la montaison, le nombre de
jours a la formation des graines et la durée du cycle définissant positivement le premier axe
(composante 1). Le deuxiéme axe (composante 2) est lié positivement a la durée de la floraison,
le nombre de jours a la floraison et le poids de 1 000 graines. La longueur du pétiole et la
germination ont été principalement associées au troisieme axe (composante 3).
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Figure IV - 15 : L’ACP de quatorze caracteres phénotypiques évalués chez des hybrides interspécifiques, B.
vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocarpa, et leurs parents sur les trois premiers axes, expliquant 94,51% de la
variation totale. Les caractéres indiqués par des cercles rouges, bleus et jaunes forment respectivement les
composantes 1, 2 et 3.

L’affectation de quatorze caractéres agro-morphologiques (Figure 1V-15) et celle des hybrides
interspécifiques et leurs parents (Figure 1V-16) sur les premiers principaux axes de I’ACP,
révélaient une structuration tripolaire des génotypes étudiés.

Le premier groupe (en rouge) comprenait tous les hybrides interspécifiques de WH (WH-01 et
WH-02) ainsi que I’hybride CH-01. Ce groupe se caractérisait par des limbes courts et larges,
une hauteur réduite et une faible ramification. Les plantes hybrides de ce groupe arrivaient en
moyen a la montaison (73,03 j), la productivité (138,06 j) et maturité (169,89 j) précoces que
les deux parents (WP et CP), en particulier le parent sauvage de petite taille végétative avec un
cycle annuel de (257,50 j), contre la masse végétative bien développée du parent cultivé de
cycle bisannuel (311,40 j). Alors que, I’expression phénotypique de 57,14% des caractéres
quantitatifs etudies relatifs a la largeur du limbe (7,16 cm, en moyenne), la longueur (12,87 cm,
en moyenne) /largeur des pétioles (0,39 cm, en moyenne), le diametre du feuillage (47,46 j, en
moyenne), la germination (14,83 j, en moyenne), la floraison (111,25, en moyenne), la durée
de floraison (24 j, en moyenne), et le poids de 1 000 graines (14,98 g, en moyenne) se situait
entre les deux parents. Les plantes hybrides de ce groupe, y compris les hybrides récoltés du
parent maternel sauvage (WH-01 et WH-02) et cultivé (CH-01), présentaient des propriétés
intermédiaires entre les parents sauvages (WP) et cultivés (CP).

Le second groupe (en jaune) formé d’un seul hybride (CH-02) et du parent cultivé (CP) se
distinguait par une biomasse végétale beaucoup plus développée et une ramification importante.
Les plantes hybrides ont resté a 1’état végétatif sans pouvoir fleurir durant la premicre année

139



Chapitre VI : Evaluation et caractérisation phénotypique des hybrides interspécifiques de betterave

dans les conditions homogeénes de la serre. Une grande similitude phénotypique a été révélée
entre toutes les plantes de cet hybride avec leur parent cultivé.

Le troisieme groupe 3 (en bleu) regroupant les génotypes parentaux WP, présentait une
biomasse aérienne faible et un rendement en graines bas. Les plantes de ce groupe étaient
caractérisees par des stades de développement précoces avec un cycle annuel.

HC-02

Composante 1 (73.33%)
3

T T T T T T T
3 -1 1] 1] 1 1 F 4

Composante 2 (13.97%)

Figure 1V - 16 : L’ACP de 4 hybrides interspécifiques et 2 parents réalisé a partir de quatorze caractéres
phénotypiques sur les deux premiers axes, expliquant 87,30% de la variation totale. (WP = parent sauvage de B.
macrocarpa, CP = parent cultivé de B. vulgaris subsp. vulgaris, WH = hybride de la branche maternelle sauvage,
CH = hybride de la branche cultivée.

Selon McFarlane (1975), des caracteéristiques de ségrégations entre la betterave a sucre et B.
macrocarpa ont été observées chez des plantes hybrides trouvées dans la Vallée Imperial de
Californie. Le croisement naturel était tres faible et empéchait par la grande différence de la
période de floraison entre les deux especes parentales. Les hybrides montraient une large
variation morphologique et caractérisaient généralement par une hauteur de 70 a 122 cm. Les
fruits bigermes ou multigermes (jusqu’a cinq germes) portaient sur des tiges d’un nombre
variable de 1 a plusieurs tiges par plante. La taille et la forme des racines étaient également
variables. Le cycle de vie annuel était le plus dominant, mais 13% des hybrides se comportaient
comme des plantes bisannuelles. Ces plantes différaient également par leur comportement de
montaison et fertilité du pollen. La stérilité male cytoplasmique a été détectée chez les hybrides,
ce qui suggere qu’ils sont issus de croisements entre une plante mere stérile et B. macrocarpa.

Les photos des hybrides issus des croisements interspécifiques entre la betterave sauvage et la
betterave sucriére sont illustrées dans la figure IV-17.
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Figure IV - 17 : Hybrides issus des croisements interspécifiques entre la betterave sauvage et la betterave sucriére.
A : Plantules d’hybrides agées d’un mois ; B : Hybrides issus des plante sauvages de B. vulgaris subsp. vulgaris
et B. macrocarpa ; C : Hybrides issus des plantes maternelles sauvages de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. vulgaris
subsp. maritima; D : Hybrides issus des plantes maternelles cultivées de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. vulgaris
subsp. maritima; E : Feuilles vertes des hybrides ; F : Graines multigermes des hybrides.

3. Diversité cytologique de la ploidie

Les niveaux de ploidie d'un total de 25 hybrides locaux de betteraves provenant de 17 génotypes
parentaux de B. vulgaris subsp. maritima, de 2 génotypes de populations sauvages de B.
macrocarpa et de 19 génotypes parentaux de B. vulgaris subsp. vulgaris ont été estimés par un
cytométrie de flux.

Le cyrtometre en flux a été calibré a la position 200 du canal par un échantillon diploide de B.
vulgaris subsp. maritima (2x = 2n = 18). Au cours des mesures cytométriques en flux
d'échantillons de ploidie inconnue, les signaux diploides et tétraploides, ont été respectivement
stabilisés aux positions 200 et 400.
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Tableau IV - 4 : Estimations du niveau de ploidie par cytometre en flux chez les génotypes hybrides de betteraves,
et les génotypes parentaux de B. macrocarpa, B. vulgaris subsp. maritima et B. vulgaris subsp. vulgaris impliqués
dans I'hybridation interspécifique.

Hybridation Génotype Génotype Génotype  d’hybride Niveau de

interspécifique parental sauvage  parental cultivé interspecifique ploidie

B. v. subsp. vulgaris WP-01 CP 01 WH-01 Diploid (2x)

et WP-02 CP 02 WH-02 Tetraploid (4x)

B. macrocarpa WP-01 CP 01 CH-01 Diploid (2x)
WP-02 CP 02 CH-02 Tetraploid (4x)

B. v. subsp. vulgaris WP-01 CP 03 WH-01 Diploid (2x)

et WP-02 CP 04 WH-02 Diploid (2x)

B. v. subsp. maritima WP-03 CP 05 WH-03 Diploid (2x)
WP-04 CP 06 WH-04 Diploid (2x)
WP-01 CP 03 CH-01 Diploid (2x)
WP-02 CP 04 CH-02 Diploid (2x)
WP-03 CP 05 CH-03 Diploid (2x)
WP-04 CP 06 CH-04 Diploid (2x)
WP-05 CP 07 CH-05 Diploid (2x)
WP-06 CP 08 CH-06 Diploid (2x)
WP-07 CP 09 CH-07 Diploid (2x)
WP-08 CP 10 CH-08 Diploid (2x)
WP-09 CP11 CH-09 Diploid (2x)
WP-10 CP 12 CH-10 Diploid (2x)
WP-11 CP 13 CH-11 Diploid (2x)
WP-12 CP 14 CH-12 Diploid (2x)
WP-13 CP 15 CH-13 Diploid (2x)
WP-14 CP 16 CH-14 Diploid (2x)
WP-15 CP 17 CH-15 Diploid (2x)
WP-16 CP 18 CH-16 Diploid (2x)
WP-17 CP 19 CH-17 Diploid (2x)

3.1. Descendance de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. vulgaris subsp. maritima

Tous les échantillons hybrides sont diploides (Figure 1V-18. Tableau 1V-4). Le cytotype
diploide était également le seul niveau de ploidie trouvé chez les génotypes sauvages de B.
vulgaris subsp. maritima étudiés, supposé étre le niveau de ploidie le plus courant rapporté dans
la littérature (Biancardi et al., 2012 ; 2020). A quelques exceptions trés rares, Castro et al.
(2013), ont signalé la présence de trois individus tétraploides de betteraves maritime collectés
au Portugal.

Chez B. vulgaris subsp. vulgaris, en tant que parent cultivé, le cytotype diploide a été également
le seul type de ploidie détecté dans les croisements B. vulgaris subsp. vulgaris et B. vulgaris
subsp. maritima de notre étude (Tableau 1V-4). Alors qu’il existe des cytotypes diploides et
encore triploides dans la betterave sucriere commercialisée (Bosemark, 1993 ; Sliwinska et
Lukaszewska, 2005).

3.2.  Descendance de B. vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocarpa

L’analyse de cytometre en flux testée sur les hybrides obtenus a partir des hybridations
interspécifiques entre B. vulgaris subsp. vulgaris et B. macrocrpa, révélait la présence du
cytotype diploide, et aussi un niveau de ploidie tétraploide chez les hybrides ainsi que chez
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leurs parents sauvages “ B. macrocrpa : WP > et cultivés “ B. vulgaris subsp. vulgaris: CP ”
(Figure 1VV-18 ; Tableau IV-4).

Le croisement effectué entre le parent sauvage diploide “WP-01" et le parent cultivé diploide
CP-01 ” donnait naissance aux hybrides diploides : WH-01 (récolté sur la tige maternelle
sauvage) et CH-01 (récolté sur la tige maternelle cultivée).

Le cytotype tétraploide a été enregistré chez les hybrides « WH-02 > et « CH-02 ” issus du
deuxiéme croisement entre le parent sauvage tétraploide < WP-02 > et le parent cultive
tétraploide “ CP-02”. Ces hybrides ont été récoltés a la fois sur la plante mére sauvage et sur la
plante mere cultivée (Tableau 1V-4).

Le cytotype tétraploide detecté chez les plantes de B. macrocarpa et chez les hybrides de
betteraves est signalé pour la premiére fois donnant une originalité typique a ce travail. Les
génotypes tétraploides de B. macrocarpa sont rarement trouvés dans la nature, ils ont été
exclusivement échantillonnés dans les Tles Canaries et au Portugal (Bartsch et al., 2003 ; Castro,
2013 ; Villain, 2007). Les auteurs des études antérieures étaient d'avis que toutes les plantes de
B. macrocarpa poussant sur les fles Canaries sont tétraploides (Buttler, 1977 ; Lange et De
Bock, 1989).

Dans une premiére étude sur la polyploidie naturelle dans les populations sauvages de betterave
annuelle, Buttler (1977) a signalé que la morphologie de la plante et le diametre du pollen
étaient inutiles pour distinguer les types diploides et tétraploides de B. macrocarpa. Ceci est en
accord avec nos résultats, les plantes hybrides diploides et tétraploides ne montraient pas de
différence dans leur aspect morphologique. En outre, Kishima et al. (1987) ont signalé une
différence dans le modéle de fragment de restriction de I'ADN chloroplastique de B.
macrocarpa diploide et tétraploide.

Sur la base de la variation des isozymes, il a été conclu que B. macrocarpa diploide est
probablement éloigné des autres taxons de la section Beta, et aussi que B. macrocarpa
tétraploide est peut-étre un hybride amphidiploide entre B. macrocarpa diploide et un diploide
inconnu du complexe B. vulgaris (Abe et Tsuda, 1987 ; Abe et Shimamoto, 1989). Selon Lange
et De Bock (1989), la diploidisation de la méiose observée chez la betterave sucriere tétraploide
réduirait la formation de gamétes aneuploides, un systeme qui pourrait étre suffisant pour
assurer la fertilité, le maintien de la tétraploide et I'application des génotypes tétraploides
comme parents femelles dans la production de semences triploides.

Des travaux antérieurs sur B. macrocarpa ont révélé que cette espéce présentait une plus grande
diversité cytogénétique avec la présence des individus diploides, tétraploides (des Tles Canaries)
et hexaploides (Villain, 2007 ; Castro, 2013). Les génotypes de B. macrocarpa tétraploides
provenant de la collection marocaine détectés dans cette étude pourraient soutenir I'nypothese
de l'existence d’un flux de graines et de pollen contribuant au transfert de geénes, favorisant la
colonisation de l'espéce dans un nouvel environnement. Ce qui pourrait expliquer la
dissémination dans le temps et I'espace des populations de B. macrocarpa tétraploides des iles
Canaries, en tant que zone terrestre la plus proche du Maroc. McFarlane (1975) a également
émis I’hypothése que les graines de B. macrocarpa trouvees en Californie auront été introduites
de la zone méditerranéenne avant 1928. Il a été suggéré que l'origine du cytotype tétraploide
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découvert dans les populations de B. macrocarpa des fles Canaries résulte probablement
d'événements d'hybridation allopolyploide entre B. macrocarpa et B. vulgaris subsp. maritima
(Buttler, 1977 ; Villain, 2007).
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Figure IV - 18 : Analyse de cytométrie en flux des noyaux cellulaires, colorés par DAPI (4', 6-diamidino-2-
phénylindole), isolés de tissus foliaires frais de plante diploide B. vulgaris subsp. maritima (A), plante tétraploide
B. macrocarpa (B), hybride interspécifique diploide (C) et tétraploide (D) de B. vulgaris. Analyse simultanée des
noyaux isolés de B. vulgaris subsp. maritima (2n = 2x = 18) est utilisée comme étalon de référence calibré a 200.
L’axe d’ordonnée affiche le nombre de noyaux cellulaires détectés dans un volume de suspension cellulaire ; I’axe
des abscisses correspond a I’intensité de la fluorescence.

Globalement, les hybrides de betterave étudiés représentent un pourcentage de 75% des plantes
viables a croissance normale. Cependant, le pourcentage restant de graines non germantes
pourrait étre résultant de plantes triploides (22 %) issus de croisements tétraploides x diploides
qui n'ont produit aucune graine viable. Cela a également été signalé par Trueblood et al. (2010)
qui ont montré que les semis produits par le clone triploide de Hypericum androsaemum (L.)
sont morts peu aprés la germination. Selon Nghiem et al. (2018), moins de 25% de la
descendance germée du clone triploide d'Acacia (L.) a survécu a 3 mois apres le semis avec un
retard de croissance important et un arrét de croissance. L'obtention d'hybrides de betteraves a
niveau de diploide similaire que celui de leurs parents, pourrait prouver le succes de la méthode
d'hybridation des graines en évitant tout croisement de pollen externe (pollinisation contrélée)
et que I'nybridation a été réalisée dans des conditions isolées.

Les betteraves de la section Vulgares du genre Beta, y compris toutes les betteraves cultivées,
ainsi qu'un large éventail de formes sauvages, sont sexuellement compatibles entre elles et les
hybrides produisent une abondance de graines. Le nombre de chromosomes de cellules de
betteraves marines est toujours 2n = 2x = 18. La présence de différents niveaux de ploidie chez
la betterave marine est un indicateur de I'hybridation avec un génotype tétraploide de B.
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macrocarpa (2n = 36), ou avec un pollinisateur tétraploide cultivé (McFarlane 1975 ; Lange et
al., 1993). Ces inter-croisements sont restreints dans la nature en raison de :

= Les périodes de floraison différentes entre la betterave marine et B. macrocarpa (Villain,
2007). La vallée impériale de Californie est la seule région ou de légéres preuves d'inter-
croisements ont été rapportées entre B. macrocarpa et les especes vulgaris, y compris la
sous-espéce B. vulgaris subsp. maritima (McFarlane, 1975 ; Bartsch et al., 1999, Bartsch et
al., 2003) ;

= Larépartition géographique limitée de B. macrocarpa tétraploide (Bartsch et al., 2003) ;

= Les pollinisateurs tétraploides trés peu utilisés actuellement dans les cultures de semences
de betteraves sucrieres ;

= La capacité concurrentielle du pollen libéré par la betterave diploide est beaucoup plus
élevée par rapport au pollen produit par les plantes tétraploides (Scott et Longden, 1970).
En effet, seuls quelques individus triploides (3n) de betterave ont été détectés durant des
collectes dans 17 mers du Danemark, ce qui montre que les niveaux du flux de génes des
pollinisateurs tétraploides sont trés faibles (Andersen et al., 2005).

A T’échelle nationale, I'nybridation naturelle entre la betterave a sucre et B. macrocarpa est
apparemment absente en raison de :

= Les populations naturelles de B. macrocarpa sont rarement trouvées au Maroc, avec une
aire de répartition naturelle limitée et non adjacente a celle de la betterave cultivée ;

= Les betteraves sucriéres résistantes a la montée a graines dans les champs cultivés du Maroc,
sont principalement destinées a la production de sucre et non a la production de semences ;

» Le climat général, qui prévaut au Maroc, n'est pas favorable a I'induction de la floraison
chez la betterave a sucre, a I'exception de quelques zones de vernalisation tres limitées ;

= La divergence géographique de l'aire de répartition naturelle de B. macrocarpa (plante
annuelle sauvage) et des champs agricoles de betterave a sucre (plante bisannuelle cultivée)
pour la production de semences, explique la rareté de I'hnybridation entre les deux espéces.

La grande différence entre les dates de floraison de la betterave sauvage et de la betterave
cultivée est un obstacle majeur aux hybridations interspécifiques dans les conditions
marocaines. Le croisement naturel ne peut se produire que lorsque les deux espéces fleurissent
en méme temps sur des zones adjacentes.

Les différents niveaux de ploidie, détectés chez les hybrides F1 et les génotypes parentaux de
B. vulgaris, fournissent de nouvelles indications sur la diversité cytogénétique du genre Beta,
importantes pour les programmes de sélection et d'amélioration via les hybridations
interspécifiques (Buttler, 1977 ; Villain, 2007).

L'existence de ploidies mixtes au sein d’une population résultant des croisements
interspécifiques spontanés entre des espéces sympatriques dans un site indique la mise en place
continue des processus de spéciation (Castro et al., 2018). Ces populations et sites sont des
points chauds de I'évolution et devraient étre considéres comme prioritaires chez les géneticiens
et par les programmes de conservation des ressources phytogénetiques (Frese et al., 2018).
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Dans la section Beta, la section Corollinae et le genre Patellifolia, ou les ploidies mixtes
existaient, les hybridations interspécifiques générent une nouvelle diversité genétique et peut
augmenter le potentiel d'adaptation (Castro et al., 2017).

Les hybrides F1 nettement différents de leur génération parentale ont été étudiés pour leur haut
niveau de diversite. Cette génération de descendants pourrait également produire des nouveaux
phénotypes, combinant les caractéristiques génétiques dominantes de chaque parent. La
progéniture F1 a été également étudiée par plusieurs chercheurs pour traiter les problémes et
les moyens possibles d'augmenter le niveau d'hétérosis de la betterave sucriere. Logvinov et al.
(2019) montrent que la productivité des semences des hybrides males stériles simples
(monocroisés) était en moyenne 12,4% plus élevee que la productivité des semences des lignées
males steriles originales. De méme que les indicateurs de stérilité et de fertilité individuelle sont
restés a un niveau stable dans les monocroisements individuels que les lignées parentales. Dans
une autre étude, I'nétérosis des hybrides F1 diploides et triploides n'a pas été améliorée par
l'augmentation de la dose du génome paternel et l'utilisation de génomes paternels trés
hétérozygotes (Hallahan et al., 2018).

La majorité des betteraves a sucre sont des hybrides diploides et généralement monogermes,
facilités par un systeme complexe de stérilité male cytoplasmique "CMS" (Owen, 1945 ;
Mikami et al., 2011). En utilisant ce systéme CMS, des clones de betteraves sucriéres haploides
doubles issus de la culture d'ovule ont été développés pour étre utilisés dans la cartographie de
la pourriture des racines de Rhizoctonia et de la résistance du sommet des boucles (Eujayl et
al., 2016).

En effet, le génome des especes sauvages de betteraves pourrait fournir un réservoir de genes
de résistance aux maladies et aux parasites importants, qui pourrait étre utilisé dans la sélection
de la betterave sucriére (Panella et Lewellen, 2007 ; McGrath et al., 2011 ; Biancardi et al.,
2012). Les principales réalisations récentes en matiére de sélection de la betterave concernent
I'identification de nouvelles sources de résistance et l'introduction de celles-ci dans le
germoplasme de la betterave sucriére (Biancardi et al., 2010 ; Panella et al., 2016), ont été
obtenues gréace a de nouvelles technologies multidisciplinaires combinant des outils génétiques
et moléculaires. L'identification des génes Rz sur le chromosome 3 (Capistrano-Gossmann et
al., 2017), et leur incorporation dans le germoplasme de betterave sucriére conferent une
résistance contre le virus de la veine jaune nécrotique de la betterave (BNYVV), agent causal
de la rhizomanie, la principale maladie racinaire de la betterave dans le monde (Biancardi et
Tamada, 2016). De plus, la résistance génétique a la tache cercosporéenne (causée par
Cercospora beticola), a été de plus en plus contrélée (Taguchi et al., 2011).

De facon genérale, le flux de génes par le biais des semences et/ou du mouvement du pollen est
un processus important dans I'évolution des plantes. Il pourrait augmenter la variation génétique
locale des especes végétales tout en affectant I'organisation de leur diversité génétique (Viard
et al., 2004). Des implications importantes ont été documentées sur les échanges de genes entre
les betteraves cultivées et sauvages dans les zones de production de semences et I’impact des
betteraves adventices comme résultats de leur hybridation. Ces plantes adventices situées sur
des sites intermédiaires entre les régions cotiéres de la betterave maritime et les champs
agricoles de la betterave sucriere a l'intérieur des terres, peuvent étre considérées comme une
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source de contamination de la base génétique des deux formes parentales (Ellstrand et al.,
2013). Pour éviter ce transfert de geénes, il serait nécessaire de maintenir une distance
d'isolement de I'ordre de plusieurs centaines de métres jusqu'a des kilometres (Bartsch et al.,
2003 ; Viard et al., 2004 ; Fenart et al., 2007).
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Conclusion

L'obtention d'un hybride de betterave viable et fertile issu de croisements entre la betterave
sauvage et la betterave sucriére dans les conditions marocaines représente une étape importante
pour le développement de la culture de la betterave sucriere et son adaptation locale. Les
hybrides de betteraves ont montré une large variation dans les croisements interspécifiques,
virtuellement causée par un melange génétique entre les parents originaires de deux sous-
especes ou especes différentes.

Le besoin de vernalisation peut expliquer en grande partie les différences de floraison de la
premiere année entre les hybrides. La majorité des hybrides se sont comportés comme des
plantes annuelles, avec les stades de développement intermédiaires des deux parents. Une
proportion des plantes hybrides qui n'avaient pas fleuri dans des conditions non vernalisantes
au cours de la premiére année, avaient présenté un cycle plus long similaire a celui de la
betterave cultivée qui se caractérise par un cycle bisannuel et une biomasse végétale élevee.

Nos résultats ont montré I'efficacité de notre demarche dans le succes des croisements
interspécifiques de la betterave et ont souligné la richesse en diversité des hybrides. Pour les
caractéres phénotypiques étudiés, une grande diversité phénotypique au sein et entre les
hybrides interspécifiques évalués de F1 a été détectée. Des similarités phénotypiques ont été
estimées entre les hybrides et leurs parents sauvages et/ou cultivés, avec un taux d’hérédité
élevé pour la plupart des caractéres étudiés. Pour les croisements interspécifiques issus de B.
vulgaris. subsp. vulgaris et B. vulgaris subsp. maritima, I'néritabilité obtenue des parents
maternels sauvages était relativement plus élevée que celle des parents maternels cultivés chez
les hybrides WH et une grande proportion des hybrides CH, ce qui suggere I'influence génétique
relative des parents sauvages sur la descendance de betteraves. Les caractéres agro-
morphologiques étaient héritables des parents cultivés ou des deux parents chez les hybrides
CH restants. Pour les hybridations interspécifiques entre B. vulgaris subsp. vulgaris et B.
macrocarpa, les hybrides avaient principalement des propriétés intermédiaires entre les deux
parents.

Des cytotypes diploides et tétraploides ont été trouvés chez les hybrides interspecifiques testes.
Les hybrides diploides étaient les plus fréquents dans la collection étudiée. Les cytotypes
tétraploides ont été également détectés chez les hybrides issus de B. vulgaris subsp. vulgaris et
B. macrocarpa, ainsi que leurs parents sauvages et cultivés. La présence des plantes tétraploides
de B. macrocarpa a éte signalée pour la premiere fois au Maroc dans cette étude. Un résultat
de grand intérét pour la communauté betteraviere, a I'échelle internationale vu la rareté de sa
répartition. Il s'agit ainsi de la premiere étude sur la polyploidie naturelle dans la section Beta
du Maroc.

Les resultats fournissent de nouvelles perspectives sur la diversité phénotypique et
cytogénetique du genre Beta, importantes pour les programmes de sélection et d'amélioration
de betterave a sucre.
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Synthése générale
1. Etat de betterave sauvage au Maroc

Les centres d'origine et de diversité des plantes constituent les principales sources de résistance aux
maladies et aux stimuli environnementaux séveres. Le Maroc, est le second foyer de biodiversité
en Mediterranée, apreés la Turquie, grace a sa position geographique assez particuliere (CRNCDB,
2014). Ce qui lui confére un éventail tres large de bioclimats, une spécificité éco-géographique
assez importante et une large richesse en patrimoine végétal (Benabid, 2000 ; Fennane et lbn
Tattou, 2012 ; El Oualidi et al., 2012). Le Maroc présente un cas particulier pour la répartition
naturelle des betteraves sauvages existantes, non seulement par sa situation géographique a la limite
extréme de leur distribution spontanée a 1’Ouest de la région Méditerranéenne, mais eégalement par
leur isolement a cause des barrieres maritimes de 1’ Atlantique et la Méditerranée bordant le pays.
Ces conditions engendrent une forte différenciation des populations locales avec un patrimoine
génétique typique et surtout potentiel et large.

La distribution naturelle élucide les capacités adaptatives et les interactions avec les conditions
environnementales des populations locales de betterave. En ce qui concerne, la collection étudiée
de betterave sauvage, le germoplasme local des trois taxons trouvés au Maroc ont montré une tres
grande diversité éco-géographique, avec une distribution cotiere et continentale, a une altitude
allant de 1 m a 980 m.

e Deux taxons sauvages du genre Beta ont été inclus dans la collection évaluée, la sous-espece
B. vulgaris subsp. maritima localisée principalement tout au long du littorale atlantique et
Méditerranéen, et I’espéce B. macrocarpa qui est caractérisée par une répartition continentale.

e Une espece du genre Patellifolia, P. patellaris a une distribution cotiere limitée a la région de
Souss.

Le patrimoine génétique évalué a montré une forte adaptation climatique. Il a été soumis a une
large gamme de conditions, y compris le bioclimat humide des zones cotiere du Nord ou des zones
internes a altitude modérée (Haut Atlas, Moyen Atlas), et semi-aride dans les zones continentales
et cotieres du Sud de I’aire de répartition. En plus de cette capacité adaptative vis-a-vis les
conditions climatiques contrastées, les populations sauvages marocaines ont confronté la salinité
élevée des localités cotiéres, le froid des zones continentales et la disponibilité limitée de I'eau dans
les zones séches et arides.

Face aux conditions extrémes de I’environnement, nous avons émis I'hypothése que les populations
sauvages de betterave renferment des génes de tolérance aux stress abiotiques. La caractérisation
morphologique des populations évaluées a montré une variabilité phénotypique importante. Cette
variation détectée entre et au sein des populations étudiées, expliquée également par I'allogamie
dominante chez le genre Beta et par la pollinisation croisée. Cette hypothese est en accord avec de
nombreuses études qui lient la diversité génétique au taux d'allogamie (Kazan et al., 1993 ; Chebbi
etal., 1995 ; Cholastova et Knotova, 2012 ; Bohm et al., 2017).
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Etant donné que les ressources génétiques de betteraves sauvages du Maroc se sont adaptées a des
habitats spécifiques, elles représentent une importante banque naturelle de diversité génétique et
peuvent présenter une valeur exceptionnelle et une source importante de nouveaux caractéres pour
le pool génétique de la betterave cultivée. En dépit du role irremplagable et I’importance des
ressources génétiques sauvages liées a la betterave cultivée, qui est une espece qui n'existe pas dans
la nature, puisque c'est le résultat a 100% de I'amelioration génétique, il y a un manque
d’informations sur la valeur génétique, 1’exploitation, 1‘existence et voir méme 1’identification de
ces espéeces, au Maroc.

Les conséquences de la sous-estimation induit inconsciemment a la raréfaction des espéces
sauvages par la destruction de leur habitat naturel, ainsi que leur exploitation irrationnelle.
L’érosion génétique est donc accentuée avec |’urbanisation, les activités anthropiques et les
changements climatiques. Une valorisation et évaluation de la collection marocaine de betterave
sauvage est impérative et nécessaire pour une conservation efficience et une gestion durable des
ressources génetiques utiles pour I'agriculture.

Les études réalisées dans le cadre de cette thése rentrent dans la sensibilisation a I’importance des
ressources génétiques sauvages de betterave du Maroc comme étant une source principale de genes
de tolérance et d’adaptation utiles pour ¢€largir la base génétique de la betterave cultivée et
augmenter sa capacité adaptative locale.

2. Valorisation de la diversité génétique des betteraves sauvages

Chez la betterave sucriere, la plupart des caracteres de résistance actuellement connus et intégrés
dans les cultivars modernes proviennent des espéces sauvages ancestrales. C’est une culture récente
et nouvellement introduite au Maroc. Elle est produite et développée par I’homme jouissant d’une
certaine stabilité et homogénéité des caracteres.

Une large diversité phénotypique a été constatée chez les populations étudiées de betterave sauvage
collectées au Maroc. La variabilité intra-population observée chez les trois taxons sous conditions
contr6lées a permis d'identifier une gamme de descripteurs discriminants propres aux deux taxons
étudiés du genre Beta, facilitant leur caractérisation dans les études ultérieures. Alors qu’aucun
descripteur discriminant n’a été obtenu dans la caractérisation de P. patellaris qui montrait une
certaine homogénéité au niveau de leur aspect phénotypique.

Sept descripteurs qualitatifs ont été évalués chez les 554 génotypes appartenant a 42 populations
de betteraves sauvages collectées au Maroc. Une variabilité a été observée pour les parametres
qualitatifs étudiés. Cette variabilité a été estimée a partir de 1'indice (H’) de Shannon et I'indice (J)
d'équitabilité de Pielou. Globalement, les différences de caractéres morphologiques étaient élevées
entre et parmi les populations pour tous les caracteres, a I'exception de la couleur du limbe (J = 0)
qui est un caractere stable, avec une dominance totale des feuilles vertes observées chez tous les
génotypes des différents taxons étudiés. Les populations de B. vulgaris subsp. maritima étaient
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phenotypiquement plus variables par rapport aux deux autres espéces étudiées avec un indice
d'équitabilité de Pielou (J°) élevé situé en moyenne entre 0,25 et 0,58, pour le mode de croissance
et la couleur du pétiole. Chez B. macrocarpa, I’indice (J°) variait de 0,08 a 0,38. Une variation
morphologique était beaucoup moins prononcée chez P. patellaris avec des valeurs moyennes pour
la diversité (J”) allant de 0 pour la germie, couleur du pétiole et la pigmentation a 0,12 pour la
couleur des tiges.

La variabilité phénotypique a été egalement traduite par la multitude de clusters obtenus pour
chaque taxon a partir des analyses testées (AFC, ACP et CHA). De point de vue phénotypique et
comportemental, les deux taxons du genre Beta, B. vulgaris subsp. maritima et B. macrocarpa,
montraient une grande similitude phénotypique mais avec une biomasse végétative plus
développée chez B. vulgaris subsp. maritima. Elles présentaient une forte variabilité dans la
pigmentation de leur tissu cellulaire (nervures des feuilles, pétiole et tige). Ces deux taxons
partageaient communément les mémes délais temporels pour leurs cycles de développement lies a
la germination, montaison, floraison et a la maturité. Beta macrocarpa est caractérisée aussi par
des gros glomérules multigérmes. Cependant, I’espéce P. patellaris se distingue de la section Beta
par la nature monogerme de leur graine et leur aspect phénotypique différent. Elle se caractérise
par des feuilles vertes de petites tailles & croissance généralement rampante avec une prolongation
étalée et ramification importante des tiges. La floraison de P. patellaris est plus précoce et
indéterminée. Le pédoncule croit continuellement, tout comme la production de nouvelles fleurs.
Sur la méme plante, il est possible de voir des boutons floraux nouvellement formés, des graines
mares, et tous les stades intermédiaires. Le rendement trés élevé avec des graines monogermes et
de petites tailles sont des caractéristiques distinctives de P. patellaris. Les trois taxons sauvages de
betterave étudiés ont tous présenté un cycle végeétatif annuel.

3. Origine et répartition géographique de la diversité génétique

Une large diversité phénotypique a été montrée chez les taxons sauvages de betterave évalués, qui
semble étre liée a I’origine géographique. Par conséquent, les populations analysées sont dotées
d’une vaste plasticité leur permettant une adaptation morphologique vis-a-vis aux différentes
conditions environnementales des localités originaires.

Notamment, ces espéces sauvages pourraient se comporter différemment face aux différents stimuli
environnementaux donnant naissance a une variabilité génétique qui se traduit par des
caractéristiques agro-morphologiques et génétiques diverses.

Les populations cdtieres de B. vulgaris subsp. maritima, évaluées ont montré une capacité
adaptative assez forte, par un cycle végétatif généralement tardif, biomasse aérienne importante,
surface foliaire et diamétre bien développés, une ramification élevée et un rendement moyen. Ces
populations ont probablement bénéficié de I’effet doux et humide des emplacements cotiers de
I’ Atlantique et la Méditerranée. Un mécanisme d’adaptation était probablement développé par les
populations de B. vulgaris subsp. maritima qui se traduit par une précocité de la floraison et la
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productivité et un rendement éleve, ce qui pourraient assurer une régénération et pérennité de
I’espéce malgré les conditions stressantes de I’environnement. 11 ressort des résultats obtenus que
les populations de B. vulgaris subsp. maritima sont tolérantes a la salinité et a I’aridité, par des
mécanismes comportementaux adaptatifs contre les zones c6tieres salines et continentales plus ou
moins arides.

La précocité a été également observée pour la productivité et la maturité chez les populations
continentales de B. macrocarpa, comme probable réponse adaptative aux stimuli
environnementaux séveres de 1’aridité et le froid des zones continentales internes. Une seule
population cotiére a eté etudiée chez B. macrocarpa. Elle a été soumise a un effet climatique
Méditerranéen léger, et présente une croissance importante de la partie aérienne, et une semi-
tardivité mais avec un rendement bas. Le comportement phénotypique de I’espece B. macrocarpa
permet de dire qu’elle est adaptée parfaitement au froid et a la salinité par son emplacement dans
les zones continentales relativement arides et dans les conditions littorales.

Les emplacements géographiques tres limités et situés principalement dans les zones cotieres des
populations de P. patellaris a la région du Souss pourraient étre un signe de son adaptation
restreinte et de ses exigences climatiques assez particuliéres. Ces populations manifestent des
variations au niveau de la croissance et de développement. Mais le profile général de cette espéce
est représenté par des feuilles de petites tailles, un étalement et une ramification importants des
tiges favorisant un rendement en graines tres élevé. La durée de floraison relativement prolongée
et le chevauchement de la floraison avec le stade de productivité chez la méme plante de P.
patellaris, peuvent étre comme un mécanisme génétique naturel d’adaptation pour assurer la survie
pérenne de I’espece.

Il a été souvent admis que 1’accumulation de pigmentation rouge sur le tissu cellulaire des plantes
est tres probablement liée aux réponses antioxidantes et photoprotectrices (Georgiev et al., 2010 ;
Suganyadevi et al., 2010 ; Vulic et al., 2014). Un nombre croissant d'études soutient la fonction
photoprotectrice de pigments rouges foliaires dans les stress abiotiques tels que la sécheresse, le
stress hydriques et les basses températures (Burger et Edwards, 1996 ; Shu et al., 2009 ; Nakashima,
2011 ; Casique, 2014). La présence de pigmentation tissulaire chez les especes de betteraves
sauvages pourrait probablement résulter de la réponse adaptative face a des conditions
environnementales contrastées.

4. Valorisation de la diversité cytogenétique du patrimoine génétique
sauvage

La ploidie de la section Beta du Maroc, y compris B. vulgaris subsp. maritima, B. macrocarpa et
B. vulgaris subsp. vulgaris, a été étudiée pour la premiere fois dans ce mémoire.

Le cytotype diploide était le plus freqguemment observé chez les trois taxons de Beta et le seul
trouvé chez les génotypes sauvages de B. vulgaris subsp. maritima étudiés. C’est le niveau de
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ploidie le plus courant rapporté dans la littérature de la betterave maritime (Biancardi et al., 2012 ;
2020), a I’exception de trois individus tétraploides collectés au Portugal (Castro et al., 2013).
Contrairement a B. macrocarpa, qui présentait une grande diversité cytologique avec la présence
d'individus diploides, tétraploides et hexaploides (Villain, 2007 ; Castro et al., 2013).

Le cytotype tétraploide rarement trouvé chez B. macrocarpa a été détecté pour la premiere fois
dans le germoplasme sauvage du Maroc. Ce niveau de ploidie a été exclusivement signalé chez les
espéces sauvages de betterave échantillonnées sur les Tles Canaries et au Portugal (Bartsch et al.,
2003 ; Villain, 2007 ; Castro, 2013). Des génotypes tétraploides ont été également observés chez
la betterave sucriére B. vulgaris subsp. vulgaris adaptée localement.

L'existence de ploidies mixtes chez les populations locales est un indicateur de I'hybridation avec
un pollinisateur tétraploide (Artschwager, 1927 ; McFarlane, 1975 ; Lange et al. 1993 ; Villain,
2007). Ces populations et leurs sites d’origine sont des points chauds de I'évolution et devraient
étre considérés comme prioritaires chez les généticiens et par les programmes de conservation des
ressources phytogéenétiques (Frese et al., 2018).

La grande diversité phénotypique et cytologique observée chez le germoplasme marocain de
betterave est trés intéressante, c'est un précieux réservoir de genes a utiliser dans la sélection
variétale des betteraves cultivées.

5. Implication du patrimoine génétique sauvage de betterave dans la
sélection et I’amélioration génétique de la betterave a sucre

Les trois taxons ont montré une tres forte capacité adaptative et un potentiel important de résistance
aux stress biotiques et abiotiques, notamment, la salinité et 1’aridité, si I'on se reporte a leur site
d'origine. Ces ressources phytogénétiques constituent un réservoir de génes et une source principale
de la variation génétique a utiliser impérativement dans les programmes de sélection et
d’amélioration génétique via les croisements interspécifiques. Ces ressources génétiques ont une
valeur ajoutée a exploiter en sélection pour faire face aux contraintes de stress biotiques et
abiotiques, augmenter la capacité d'adaptation, et I’enrichir la base génétique des betteraves
cultivées (Andrello et al., 2017 ; Frese et al., 2017 ; Monteiro et al., 2018).

Dans le contexte marocain, plusieurs obstacles ont confronté la culture de betterave sucriére. Il'y a
une absence totale de varietés locales de betterave cultivée, en plus des conditions climatiques
géneralement défavorables pour la production de semences betteraviéres. De plus, la coincidence
difficile de la période de floraison entre une espéce sauvage annuelle et une espece cultivée
bisannuelle, et I'aptitude a la floraison de la betterave sucriére dans les zones de vernalisation
limitée au Maroc, sont également des obstacles majeurs aux hybridations interspécifiques entre les
différentes espéeces et sous-especes de betterave.

La réussite des hybridations interspécifiques de betterave prouve que tous les obstacles confrontés
ont été surmontés. Les hybridations interspécifiques ont été réalisées a Merchouch (station
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expérimentale de I’INRA-Maroc), un site favorable a la vernalisation et a la production de
semences chez la betterave a sucre. La vernalisation chez la betterave sucriére est acquise apres
une période froide (4 a 7 °C) pendant 85 & 100 jours. Pour synchroniser la période de floraison, les
parents sauvages annuelles ont été plantés 65 a 77 jours apres la transplantation des plantes
bisannuelles de la betterave a sucre au champ. La maitrise des conditions de développement et leur
suivi de maniére quotidienne a permis de faire coincider les périodes de floraison de différents
taxons et reussir le challenge de I'hybridation.

L'intérét de I'étude des ressources génétiques sauvages ne pourra étre valorisé que par I'efficacité
de transfert et d'exploitation de leur patrimoine de génes utiles pour la betterave cultivée. A cet
égard, une évaluation des hybridations interspécifiques a été réalisée aprés la mise au point des
techniques d'hybridation, synchronisation des périodes de floraison et de I'environnement adéquat
pour développer des hybrides viables et fertiles entre des génotypes de betterave a sucre et des
génotypes locaux de betterave sauvage collectés au Maroc :

1- Beta vulgaris subsp. maritima (annuelle-sauvage) et betterave a sucre (bisannuelle-cultivée);
2- Beta macrocarpa (annuelle-sauvage) et betterave a sucre (bisannuelle-cultivée).

L’évaluation des hybrides obtenus était faite selon deux groupes : (i) hybrides récoltés sur la plante
meére cultivée (CH) et (ii) hybrides récoltés sur la plante mére sauvage (WH).

Les hybrides interspécifiques montraient une grande variabilité phénotypique et comportementale.
La plupart des plantes hybrides se sont comportées comme des plantes annuelles a I’exception d’un
pourcentage non négligeable des plantes qui ont resté a 1’état végétatif sans aptitude a la floraison.

1- Chez les hybrides issus des croisements “ B. vulgaris subsp. maritima et B. vulgaris subsp.
vulgaris ”, 83,17% des plantes hybrides ont été capables de fleurir et de produire des graines
sans aucune exigence de vernalisation. L héritabilité obtenue des parents maternels sauvages
était relativement plus élevée que celle des parents maternels cultivés chez tous les hybrides
WH avec une grande proportion des hybrides CH (57,06%). Cela suggere l'influence génétique
relative des parents sauvages sur la descendance de betteraves. Les caractéres agro-
morphologiques étaient héritables des parents cultivés ou des deux parents chez les hybrides
CH restants.

2- Chez les hybridations interspécifiques entre B. macrocarpa et B. vulgaris subsp. vulgaris, les
plantes de tous les hybrides WH et de 50% des hybrides CH étaient assez semblables, dans leur
comportement et leur apparence morphologique, a leurs parents respectifs. Les hybrides CH
restants étaient plus proches de leurs parents cultivés pour les caractéristiques phénotypiques
liees particulierement au besoin de vernalisation et au cycle végetatif bisannuel.

Des cytotypes diploides et tétraploides ont été observés chez les hybrides de betterave. Les plantes
hybrides tétraploides détectees pour la premiére fois au Maroc apportent un éclairage nouveau sur
la diversité cytogenétique du genre Beta.
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Nos résultats ont montreé le succes des croisements interspécifiques de betteraves interspecifiques
et ont souligné la grande variabilité entre les génotypes hybrides. Ceci est d'une grande importance
pour les programmes d'amélioration et de sélection de la betterave sucriére au Maroc et la
compréhension des modéles de croisements interspécifiques.

Le germoplasme betteravier marocain est un réservoir de genes précieux pour améliorer la diversité
génetique et cytogénétique, l'adaptation et la résistance aux conditions biotiques et abiotiques.
L’exploitation des résultats de ce travail contribueront certainement au développement économique
du secteur agricole national.
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Le pool génétique fourni par les ressources génétiques sauvages de betterave, spécifiquement
adapté aux environnements marginaux ou de stress, constitue une source inestimable pour
améliorer la sélection des betteraves cultivées dans le cadre des nouveaux défis liés
essentiellement a 1’adaptation au climat actuellement changeant. Elles sont définies par leur
capacité a améliorer la résistance aux parasites ou aux maladies et a la tolérance aux conditions
abiotiques stressantes telles que la salinité et la sécheresse.

Les études réalisées dans le cadre de cette thése se démarquaient de leur originalité typique.
Une collection marocaine unique d’especes sauvages apparentées a la betterave cultivée a été
caractérisee, a savoir son aire de répartition, la structuration génétique de sa diversité, son
adaptation aux contraintes abiotiques et biotiques et son implication dans 1’élargissement de la
base génétique de betterave a sucre via les hybridations interspécifiques. Ces objectifs sont
appligués aux trois taxons collectés localement, B. vulgaris subsp. maritima, B. macrocarpa et
P. patellaris, pouvant conduire a leur valorisation et a leur conservation.

La prise en compte des caractéristiques éco-géographiques et climatiques des populations
étudiées permet de mettre en évidence leur répartition naturelle, leur capacité adaptative et leur
interaction avec I’environnement. Une grande capacité adaptative est attribuée au germoplasme
sauvage marocain sous 1’effet d’une large gamme de conditions sévéres de leurs sites d’origine.
B. vulgaris subsp. maritima et P. patellaris sont capables de se développer optimalement dans
les sols salins des régions cotieres, mais avec une abondance beaucoup plus importante et une
distribution éco-géographique large de B. vulgaris subsp. maritima par rapport aux autres
taxons sauvages ¢tudiés. L’effet du froid et de I’aridité est surmonté chez B. macrocarpa
trouvée principalement dans les zones continentales vers le centre du Maroc. Ces especes
sauvages pourraient se comporter différemment face aux différents stimuli environnementaux
donnant naissance a une variabilité génétique qui se traduit par des caractéristiques agro-
morphologiques et génétiques diverses.

Une forte variabilité phénotypique a été constatée chez les taxons sauvages de betterave
présentant de nombreuses caractéristiques agronomiquement importantes, associées a
I’adaptation locale et aux contraintes abiotiques et biotiques, qui seraient utiles dans les
programmes de sélection pour améliorer les betteraves cultivées.

Les ressources geénétiques de betteraves sauvages du Maroc présentent une valeur
exceptionnelle en raison, de leur isolement géographique par les barrieres maritimes d’une part
et d’autre part de la limite extréme de leur répartition naturelle. Ce réservoir naturel de diversité
génique et génétique devrait étre exploité pour élargir la base génétique de betterave a sucre via
les hybridations interspécifiques. Sachant que la betterave a sucre est une plante produite et
développée récemment par I’homme, ou les processus de sa domestication pourraient
provoquer une certaine instabilité génétique entrainant des difficultés dans les réponses
adaptatives aux besoins biotiques et abiotiques de la culture.
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La mise au point des techniques et les conditions d’hybridation dans le contexte marocain ont
été parfaitement réalisés. Les hybrides obtenus montraient une grande variation génétique,
phénotypique et comportementale entre eux et par rapport a leurs parents sauvages et cultivés.

De point de vue cytogénétique, 1’é¢tude de la ploidie a révélé la présence de deux niveaux de
ploidie : diploide et tétraploide chez les hybrides ainsi que leurs parents sauvages et cultiveés.
Le cytotype tétraploide, détecté chez les hybrides interspécifiques de betteraves et chez les
plantes de B. macrocarpa rarement trouvés dans la nature, est signalé pour la premiere fois
donnant une originalité typique a ce travail.

Les différents niveaux de ploidie, détectés chez les hybrides F1 et les génotypes parentaux de
B. vulgaris, fournit de nouvelles indications sur la diversité cytogénétique du genre Beta, qui
sont importantes pour les programmes de sélection et d'amélioration via les hybridations
interspécifiques.

Une conservation efficace pour une utilisation plus large et rationnelle de ces potentiels
phytogénétiques accroit les possibilités de transférer des caractéristiques utiles aux plantes
cultivées destinées a alimenter la planéte, et faire face aux besoins futurs. Cela concerne,
notamment, l'adaptation des cultures aux évolutions climatiques et aux différents stress
biotiques et abiotiques.

La collection marocaine de betterave constitue une richesse pour les programmes
d’amélioration génétique. La variabilité, la structuration génétique et phénotypique des
populations locales et le flux de génes permettent de réaliser une meilleure gestion de ces
ressources. Ces résultats apportent des informations de base utiles dans la gestion durable du
germoplasme marocain de betterave sujet de notre étude.

Il conviendrait de compléter le travail réalisé par d'autres objectifs aussi importants que
pertinents, tels que :

e Le matériel génétique étudié de betterave ne présente qu’une petite partie de la collection
totale de I'INRA. Une caractérisation et évaluation de nouvelles accessions locales
permettront de mieux structurer génétiquement la variabilité et le flux de genes entre les
populations des différents taxons existants au Maroc, tout en explorant un maximum de
diversité génétique sur une large superficie du territoire national.

e Lavariabilité phénotypique identifiée devrait étre confirmée avec 1’étude moléculaire, ¢’est
un outil complémentaire et efficace afin d’évaluer avec plus de précision la diversité
génétique. En effet, nous avons initi¢ les analyses moléculaires par 1’extraction des
échantillons d’ADN en qualité et quantité suffisantes, a partir des échantillons de toutes les
populations sauvages étudiées ainsi que des hybrides interspécifiques obtenus. Le protocole
d’amplification a été déja optimis€¢ au cours des études antérieurs au sein de notre
laboratoire. Des études moléculaires plus poussées seraient intéressantes pour la recherche
des genes candidats liés a la résistance au stress hydrique, a la salinite, et aux maladies.

e [L’étude de comptage chromosomique serait importante et complémentaire pour le
germoplasme betteravier marocains.
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L’état actuel de 1’aire de répartition des espéces et sous especes de betterave existantes au
Maroc avertissait au danger de raréfaction et les menaces qui peuvent étre exercés sur
I’abondance et 1’existence de ceS ressources génétiques. Une actualisation des données
pourra contribuer a la conservation efficace et durable du patrimoine génétique des
betteraves sauvages.

Des études comparatives phénotypiques et génétiques plus approfondies doivent étre
effectuées entre les hybrides diploides et tétraploides.

La collection marocaine de I’'INRA constitue une base génétique importante et unique qui
devra étre utilisée dans la création de nouvelles variétés de betterave adaptées localement.
La sensibilisation sur la valeur génétique importante de germoplasme betteravier marocain
et sa préservation serait un objectif nécessaire et urgent a travers les productions
scientifiques et des études approfondies sur les populations localement collectées.
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ABSTRACT

Obtaining a viable and fertile beet hybrid resulting from wild and cultivated sugar beet crosses under Moroccan
conditions is challenging. To deal with hybridization, barriers in sugar beet, such as concordance of flowering period
between biannual and annual subspecies, flowering aptitude according to vernalization requirement, genotype
incompatibility and hybrid sterility, should be overcome. In our study, interspecific hybrids were obtained from crosses
between 17 cultivated sugar beet Beta vulgaris subsp. vulgaris and 17 Beta vulgaris subsp. maritima, collected in different
regions of Morocco. Twenty-two agro-morphological traits were used for the evaluation of 208 hybrid plants, under
greenhouse conditions. CH and WH hybrids were collected on cultivated and wild parents separately. Most of the
hybrids behaved as annual plants, of which 83.17% were able to flower and produce seeds without any vernalization
requirements. All WH hybrids and 57.06% of CH hybrids were morphologically similar to their wild parent. However,
24% of CH hybrids were phenctypically similar to their cultivated parent. The remaining CH hybrid plants were behaving
as intermediate genotypes between both wild and cultivated parents. Our results showed the success of interspecific
beet crosses and emphasized the high variability among hybrid genotypes. This is of great importance for sugar beet
improvement and breeding programs and interspecific crosses patterns understanding.

Keywords: genetic diversity, phenotypic characterization, vernalization requirement, heritability

INTRODUCTION

al., 2020). Sugar beet (Beta vulgaris L.) is an economically
important crop which accounts for almost 30% of the
world sugar production (USDA-ERS, 2018). Beta vulgaris
subsp. maritima (L.) Arcangeli is the main genetic resource
of cultivated beet with a large ecogeographical and

Gene flow or migration is the transfer of genetic
material by interbreeding, from one individual to another
of the same or genetically close species. The introduction
of new genes through allo-polyploidization, interspecies
hybridization, within the

increases diversification

genetic diversity (Andrello et al., 2017). Agronomic traits

population and leads to new combinations of traits, as
well as the adaptability to new environments (Abbott et
al,, 2013; Soltis et al., 2015).

Beta vulgaris complex provides an excellent biological
model of gene flow due to its cross-compatibility with its
wild relatives (Panella and Lewellen, 2007; Biancardi et

introgression via interspecific hybridization between
cultivated species and their wild relatives was carried out
to confront biotic and abiotic stress, to improve yields in
domesticated varieties and to enrich the genetic basis lost
during domestication (Biancardi et al., 2012; Monteiro et
al., 2018).
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with different
adaptive potential within the genus Beta enables the

The existence of progenitors
identification of potential hotspot of genetic diversity
in order to enhance the tolerances to abiotic stresses,
particularly in genotypes collected under extreme
environments {Monteiro et al., 2018). These resources
are also considered as drought and salinity tolerant plants
(Panella and Lewellen, 2007; McGrath et al., 2011). The
wild progenitors involved in interspecific hybridizations
generate novel genetic diversity and can increase the
adaptive potential.

Sea beet germplasms might provide an important
reservoir of resistant genes to diseases and pests, that
could be utilized in sugar beet breeding (Panella and
Lewellen, 2007; McGrath et al., 2011). Recent major
achievements in beet breeding relate to the identification
of new sources of resistance and their introgression into
sugar beet germplasm (Biancardi et al., 2010; Panella
et al,, 2016). These achievements were attained using
multidisciplinary new technologies combining genetic
and molecular tools. The identification of the Rz-genes
on chromosome 3 (Capistrano-Gossmann et al., 2017),
and their incorporation in sugar beet germplasms
confer a resistance against beet necrotic yellow vein
virus (BNYVV), which causes rhizomania, the major
root disease of beet worldwide (Biancardi and Tamada,
2016). Furthermore, genetic resistance to Cercospora
leaf spot (caused by Cercospora beticola) was more and
less controlled (Taguchi et al., 2011). Cytoplasmic male
sterility system (Owen, 1945) and doubled haploid sugar
beet clones from ovule culture were used to develop
hybrids for Rhizoctonia root rot and curly top resistance
mapping (Eujayl et al., 2016).

Inthe Moroccan context where sugarbeetisarelatively
newly cultivated crop, interspecific hybridization is
encountering numerous obstacles such as coincidence of
the flowering period between an annual wild species and
a biennial cultivated species, ability of flowering of sugar
beet in limited vernalization areas, and the viability and
adaptation of interspecific hybrids. To overcome these
obstacles, enormous efforts have been made since 2015

within the INRA-Morocco Research Program to obtain
viable and fertile hybrids, with a combination of genes of
interest for cultivated beet germplasm enhancement and
breeding.

In this context, the objectives of the present study
are to: (i) succeed in interspecific crosses between sugar
beet (B. v. subsp. vulgaris) and wild relatives (B. v. subsp.
maritima) grown locally; (ii) evaluate morphological
diversity within hybrids and between hybrids and their
parents; (iii) establish heritability of studied traits.

MATERIAL AND METHODS

Plant material

Twenty-one interspecific hybridizations have been
carried out between cultivated beet (B. v. subsp. vuigaris)
and wild beet (B. v. subsp. maritima). Studied wild
genotypes were collected during the reproductive period
in 2010 and 2012 from areas with different geographical
and ecological characteristics in Morocco. Sugar beet
genotypes are originating from germplasm lines in
the national breeding program. Cultivated genotypes
involved in this study required a period of vernalization
of 240 days to 261 days, from sowing to maturity, to
flower and produce seeds. Table 1 summarizes the main
ecological and behavioural characteristics of parental
genetic material used in this study.

Methods

In October 2017, seventeen samples of cultivated beet
B. v. subsp. vulgaris were transplanted after 1 month from
sowing in the greenhouse at Merchouch, experimental
station of the National Institute of Agronomic Research
(INRA- Morocco) (33°36'48.8"N; 6°43'03.3"W; Altitude:
339 m). Experimental field is characterized by an annual
cumulative rainfall ranging from 246.4 to 542.8 mm and
a mean temperature reaching -0.5 °C in January and 45
°C in August during 2017 and 2018. This site was chosen
for its adequate climatic conditions for vernalization and
seed production of sugar beet genotypes.
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Table 1. Agro-morphological and ecological characteristics of 17 wild and 17 cultivated beet parent genotypes involved in inter-
specific hybridization of Moroccan beet germplasm (B. vulgaris L.). WP: wild parent; CP: cultivated parent

Parental genetic material

B. v. subsp. maritima (WP)

B. v. subsp. vulgaris (CP)

Vernalization requirement

Spontaneous (no requirement)

Cold period (-4 to 7 °C) for 45 to 70 days

Number of days to flowering (days) 145.9 240
Flowering time (days) 22.56 48
Seed formation period (days) 207.7 261
Average yield/plant (g) 4.18 133
Vegetal biomass Low Important
Life cycle Annual Biannual

Seventeen genotypes of B. v. subsp. maritima were
planted under greenhouse conditions in December 2017,
with a delay of 65 to 77 days compared to sowing date
of cultivated genotypes, to synchronise flowering season
between both parental forms.

Before flowering time, wild plants were transported to
the field for the interspecific crossing, as shown in Figure
1. Parent genotypes were sown and characterized based
on agro-morphological characteristics in 2016 - 2017,
one year before the evaluation of interspecific crosses.

Two branches, one from each plant, were bagged
with white parchment bags (12 x 18 cm) to control
hybridization. At maturity, seed-balls were harvested

3

Figure 1. Interspecific hybridization between

'B. v. subsp. vulgaris"

from both wild and cultivated branches separately so that
maternity of each seed was known.

In December 2018,
sown under controlled greenhouse conditions with a

interspecific hybrids were

temperature range between 22 and 28 °C and a humidity
rate above 60%. A total of 208 viable plants were analysed
in this study (Figure 2).

Morphological characterization

Twenty-two morphological traits were evaluated
according to “Bioversity International” Beta descriptors

(formerly International Plant Genetic Resources Institute:
IPGRI, 1991).

in Merchouch exper-

imental station (INRA- Morocco). (1) Field trial with separate plots of cultivated sugar beet. (2) Hybridization with a bolting sugar
beet plant in the field and a wild plant in the black hard plastic pots.
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Figure 2. Crossing scheme of interspecific hybrids between 17
genotypes of B. v. subsp. vulgaris and 17 wild genotypes of "B. v.
subsp. maritima. WH = hybrids from wild maternal branch. CH =
hybrids from cultivated maternal branch.

Five qualitative traits related to leaf color (1 = Yellow
; 2 = Light green ; 3 = Green), petiole color (1= White ; 2
= Yellow ; 3 = Green ; 4 = Pink ; 5 = Red), stem color (1
= Green ; 2 = Green/Red ; 3 = Red) , leaf pigmentation
(0 = Absent ; 1 = Spotted ; 2 = Red vein ; 3 = Entire red)
and growth habit (1 = Erect ; 2 = Erect / procumbent ;3
= Procumbent ; 4 = Erect/prostrate ; 5 = Prostrate) and
seventeen quantitative traits related to leaf blade length
{(cm), leaf blade width (cm), peticle length (cm), petiole
width (cm), plant height (cm), foliage diameter (cm),
number of stems (main stem + side stems), germination
rate (%), number of days to germination (from sowing
to seedling emergence), number of days at bolting
(from sowing to main stem elongation), number of days
to flowering (from sowing to the start of flowering),
flowering time (number of days from the beginning to the
ending of flowering), number of days at seed formation
(from sowing to seed formation), life span (from sowing
to last harvest), number of seeds per plant (at the end of
the vegetative cycle), weight of seeds per plant (g) and
weight of 1000 seeds (g). These traits were related to
vegetative and reproductive, developmental stages and
yield. For the characterization of leaf surface, ten random
leaves per plant were examined. The measurements were
carried out on the plants before bolting.

Statistical analysis

As a means to characterize interspecific hybrids based
on the morphological data sets, and to identify groups
of phenotypically similar characters, statistical analyses
were applied to both data traits sets separately.

Analysis of variance (ANOVA), and Duncan's multiple
comparison test were used for quantitative traits. Principal
Component Analysis was performed to determine the
phenotypic proximity between hybrids and their parents.
Linear regression coefficient in quantitative traits of
hybrid plants was computed to obtain an estimate of
broad sense heritability, as suggested by Hansche et al.
(1972). Heritability analysis concerned wild parent (hzwp)
and cultivated parent (hch). Two traits related to number
and weight of seeds per plant were excluded from PCA
and linear regression analyses, due to the clear difference
between grain vield of cultivated and wild plants.

For the morphological qualitative characteristics, the
frequency distribution of each morphotype was treated.
All statistical analyses were carried out using SPSS
software version 23.

RESULTS AND DISCUSSION

In the present study, seeds were harvested mainly
on cultivated genotypes. Seeds were more abundant for
13 out of 17 crosses as follows (CH-05, CH-06, CH-07,
CH-08, CH-09, CH-10, CH-11, CH-12, CH-13, CH-14,
CH-15, CH-16 and CH-17). Four hybrid progenies were
harvested both on wild (WH-01, WH-02, WH-03 and
WH-04) and cultivated genotypes (CH-01, CH-02, CH-
03 and CH-04). Results seem to lead to the hypothesis
that cultivated beet were more receptive to wild pollen.
Wild beet behaves more as pollinators than female plants
for more than 83% of the crosses.

Genetic diversity of qualitative agro-morphological

traits

With respect to qualitative traits, the results showed
a large phenotypic variability in the beet progenies.
Hybrid plants showed petioles with three colors (Figure
3, A). Green color proportion ranged from 50 and 78.6%,
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red color proportion oscillated from 8.3 and 3.6%, and
intermediate color between red and green was from 41.6
and 17.8% in WH and CH hybrids, respectively. Wild
parents (WP) were characterized by four different petiole
colors: green (32%), red (11%), green/red (47%) and
pink (10%). However, uniform green petioles have been
observed in all cultivated parents (CP). Green petioles
observed in both parents may explain the high percentage
of this morphotype in hybrid progenies, particularly in
CH hybrids (78.6%). Red and red/green petioles were
recorded in higher frequency in WH hybrids and were
observed only in wild parent, suggesting the heritability of
these morphotypes from wild maternal parent. Basically,
CH hybrids tend to be similar to cultivated parents for
the green-colored petiole (78,6%), in comparison with
wild parent. In general, both WH and CH hybrids are
situated at an intermediate level of peticle color between
the parents.

Only green color blade was observed in all hybrid
groups (WH and CH) as well as in their parents. This
characteristic is transmitted to the progeny and remains
stable for F1-generation.

Figure 3 (B) shows the results of qualitative traits
related to stem color. Hybrid plants were characterized
by green, red and green/red stems. Frequencies of these
morphotypes recorded in WH hybrids were of 33.3% for
green, 16.6% for red and of 50% for green/red petiole
color. However, CH hybrids showed a percentage of
80.4% for green petiole color, 7.1% of red petiole color
and 12.5% of green/red petiole color. These morphotypes
were also observed inwild parent in a frequency of 5.26%
for green, 84.4% for red and 10.52% for green/red stems.
Cultivated parents were characterized by green stems.
Therefore, red color is probably inherited from wild parent
and transmitted to WH hybrids, in a higher percentage
than to CH hybrids. Regarding the stem color, CH hybrids
are more similar to cultivated parents ‘CP’, even if the 2
types of hybrid plants are intermediate between their
parents.

Leaf pigmentation of each interspecific hybrid and
parent genotype results are reported in Figure 3-C.

They show that leaves with a larger proportion of green
pigmentation were dominant in the studied genotypes,
explained by the absence of red coloration in the tissue.
This color is due to the concentration and proportion
of some red pigments, such as betalain and betanin
in beet (Manetas, 2006; Hatlestad et al., 2012). Many
scientific studies reported the evidence that betalains
provided antioxidant and anti-inflammatory properties
(Suganyadevi et al., 2010; Tan et al., 2015).

Low percentages of red veins {14.3%) and red spots
(3%) on leaves were observed on CH hybrids, while CP
parents have no red veins or spots. This trait is inherited
from a wild parent and transmitted to both CH and
WH hybrids. Figure 3-C shows that red veins are more
expressed in WH hybrids (41.6%) compared to WP (21%).
This result is probably due to the expression of hidden or
recessive alleles in CP parents and expressed through the
progeny.

Red pigmentation accumulation in leaves, stems and
roots of betacyanic plants depends on the species (Cai et
al., 2001) and is probably correlated with photoprotective
functions of betacyanin in abiotic stresses (Burger and
Edwards, 1996; Shu et al., 2009; Nakashima et al., 2011;
Casique-Arroyo et al., 2014). In our study, WH hybrids
presented higher red pigment accumulation in their
tissue compared to CH hybrids. Genes coding for red
pigmentation could therefore be transmitted from wild
parent, characterized by a high resistance to biotic and
abiotic stress (McGrath and Panella, 2018; Biancardi et
al., 2020).

Phenotypic profiles related to growth habit show
considerable variation. For the studied categories of beet
(Figure 3-D), plants with erect and erect-procumbent
growth habit were more predominant and observed
commonly in all groups. Two other morphotypes (erect-
prostrate and prostrate) have been present in low
frequency ranging from 10.1 to 10.5% (erect-prostrate
habit), and from 0.6 to 5.2% (prostrate habit),in CHand WP
hybrids, respectively. Erect (33%) and erect-procumbent
{67%) types were observed in equal proportions between
WH hybrids and their cultivated parents indicating their

JOURNAL

Central Eumpeari\,"ﬂgr-ic;ultur-a
ISSN 1332-9049

380

164



Original scientific paper

Annexes

DOI: /10.5513/JCEA01/22.2.3059

Oumouss et al.: Assessment of interspecific hybridization between wild beet Beta vulgaris L....

phenotypic similarity in growth habit. Furthermore, CH
hybrids inherited two different and additional growth
types, prostrate and erect-prostrate, from their wild
parents.

With regard to the five studied morphological
characters, qualitative phenotypic characterization of
beet hybrids (F1) and their parental genotypes show
great variability. In general, interspecific hybrids showed
intermediate properties between cultivated and wild
parents for most traits. They express maternal and
paternal morphological characters in unequal frequencies,
showing some heritability of these characters in progeny
generation and the expression of new ones as a result
of gene combination. Parental genotypes of B. v. subsp.
maritima express more different morphotypes compared
to cultivated ones. According to our study, these
morphotypes appeared in the progeny probably explaining
the considerable impact of the wild parent performance
for the transmission of qualitative traits in interspecific
hybridizations. In comparison to CH hybrids, a percentage
of 91.66% of WH plant hybrids had inherited a more
pronounced petiole red pigmentation (red/green: 71.6%
and red: 8.3%), stems (red/green: 50% and red: 16.6%)
and foliage (red vein: 41.6%). Wild parent contributed to
the transmission of this trait to 13.37% of CH hybrids,
even with small frequencies for spotted pigmentation
(3%) and erect/prostrate (10.1%) and prostrate (0.6%)
growth habit. 86.63% of cultivated parent issued hybrids
(had mainly green and poorly pigmented foliage, similar
to the dominant phenotypic appearance of cultivated

parent).
A m Pink petiol
8
g,nmo = Green/Red
© petiol
;&; 50 W Green petiol
§ o
H Red petiol
s WH CH wp P P
C
]
E" 100 m Spotted
Sy ;
g & H Red vein
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WH CH WP CcP

Genetic diversity by quantitative agro-morphological
traits

Characterization and variation study

The analysis of variance for quantitative phenotypic
data showed statistically highly significant difference
among the two studied interspecific hybrid groups WH
and CH, except for traits related to petiole width (Table 2).
Significant differences observed in different quantitative
traits showed a genetic variation among the evaluated
beet hybrid genotypes.

Coefficient of variation (CV) was calculated for each
agro-morphological trait and for all tested groups of
hybrids as well as their parents. A high variation was
observed in the hybrids harvested on the wild parent
branch, rather than those harvested on the cultivated
one. CV overall ranges were between 0.55 and 214%
for WH hybrids and between 0.29 and 122.6% for CH
hybrids. In parallel, variation was higher in WP parents
(17.33 to 116.9%) than CP parents (5.28 to 91.04%).
A highly significant variability was revealed between
cultivated parents and CH hybrids for leaf blade length
and width, foliage diameter, and number of days to
germination, to bolting, to flowering stages, and at seed
formation. Significant differences within both parents
were ohserved in plant height, number of seeds per plant,
weight of seeds per plant and 1000-seeds weight.

In WH hybrids, the phenotypic traits related to leaf
blade width, petiole length, foliage diameter, number of
days to germination, to bolting and to flowering stages,
seed formation and number of seeds per plant showed

- B
S
< 100 ® Green/Red
2
< 50 H Green
3 m Red
g 0
a
WH CH wp cp

D W Prostrate
100
m Erect/Prostrate
m Erect/Procumbent
0

WH CH WP CP

Percentage
(%)

m Erect

Figure 3. Qualitative traits related to petiole color (A), stem color (B), leaf pigmentation (C) and growth habit (D), used for the phe-
notypic characterization of, "WH/CH" hybrids obtained from crosses between B. v. subsp. vulgaris x B. v. subsp. maritima, as well as

their wild parents “WP" and cultivated parents "CP".
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a significant difference between WH hybrids and their
cultivated parents CP. These hybrids present significant
differences in comparison to both wild and cultivated
parents for four quantitative traits: leaf blade length, plant
height, seed weight per plant and 1000-seeds weight per
plant.

Mean values of hybrids and parent groups had a
wider variation for different phenotypic traits (Table 2).
Hybrids from cultivated maternal parents (CH), were
characterized by an important vegetal biomass and late
vegetative and reproductive stages. While hybrids from
wild maternal parent (WH), showed relatively low vegetal
biomass production and precocious developmental
stages. Grain yield, number and weight of seeds per plant
were also higher in CH hybrids, compared to WH hybrids,
contrasting to 1000-seeds weight, which was slightly
higher in WH hybrids.

Heritability and phenotypic similarity

The analysis of h? based on parent-offspring
regression, and quantitative morphological data was used
to estimate phenotypic relatedness between progeny
and their parents. Histograms of h? based on R-square
values of parent-offspring regression for 21 interspecific
hybridizations are shown in Figure 4.

Estimated heritability ranged from 0.03 for petiole
length to 0.98 for flowering time in wild maternal parents
(h?,.), and from 0.02 for bolting to 0.91 for leaf blade

length in cultivated maternal parents (h?_).

In general, the studied traits were unequally heritable
from parents. For phenotypic parameters related to plant
growth in WH hybrids, observed phenotypic relatedness
between hybrid plants compared to their wild and
cultivated parent varied respectively from 0.05 for leaf

Table 2. Mean comparison of agro-morphological traits of interspecific hybrids, wild and cultivated parents of Beta vulgaris L.

Variables WP CcpP WH CH

Leaf blade length (cm) 12.19 16 6.73 TWRTee 11.147¢
Leaf blade width (cm) 6.45 14 4.71c? 7.27ck
Petiole length (cm) 11.9 14 9.11°<F 11.25™
Petiole width (cm) 0.36 1 0.29 0.54
Number of stem (cm) 3.23 10 3.23™ 448
Plant height (cm) 77.63 119 59.85we/ree 54,29 werce
Foliage diameter (cm) 39.41 60 34,067 37.57c
Number of days to germination (days) 17.88 7 16,15 18.26™¢F
Number of days at bolting (days) 104.5 237 82.08°cP 129.08™°<F
Number of days to flowering (days) 145.9 240 1177 151.3™¢
Flowering time (days) 22.56 48 13.38™ 1471
Number of days at seed formation (days) 207.7 261 1577¢cP 177.97¢p
Life span (days) 2104 309 203.3" 244.6™
Number of seeds/plants 168.6 2598 85.697°P 196™WP P
Weight of seeds/plant (g) 4.18 133 1.88™werrer 4,67 weee
Weight of 1000 seeds (g) 18.18 22 13.14'we'ce 12.317werrer
CV (%) interval 17.33 - 116.9 5.28-91.04 0.55-214 0.29-122.6

(*) significant difference depending on CP: cultivated parent/WP: wild parent (*P<0.05, **P<0.01, ***P<0.001) CV: coefficient of variation. WP: Wild

Parent; CP: Cultivated Parent; WH: hybrids from wild maternal branch; CH: hybrids from cultivated maternal branch
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blade length to 0.98 for flowering time, and from 0.07 for
petiole width to 0.91 for leaf blade length. General trends
observed in the heritability profiles of WH hybrids show
that wild maternal parent has a predominant role in the
transmission of evaluated characteristics. However, the
leaf blade length was a heritable trait from the cultivated
parent with h?_, ranging from 0.47 to 0.91.

The distribution of heritability rate values was
asymmetrical for all quantitative traits measured the two
parents in CH hybrid plants. For 208 genotypes of CH
hybrids, the heritability estimation for traits related to
plant growth ranged from 0.1 for petiole width to 0.89
for number of stems for h?,. Concerning h?_,, the lowest
value was 0.13 for petiole length and the highest value
reached 0.89 for leaf blade length. The highest heritability
rate of germination was between 0.54 and 0.89, and
the lowest one was of 0.16 and 0.17 for h?,,, and h?_,
respectively. Apart from interspecific crosses, CH-01, 02,
03 and 04 have remained in a vegetative state, without
reaching the bolting and flowering stage. A total of 149
hybrid plants showed a moderate heritability ranging from
h?,, = 0.14 (bolting) to h?,, = 0.61 (flowering time). h?_,
values were fluctuated between 0.4 for bolting and 0.87
for flowering. The heritability h? estimates obtained for
1000-seeds weight ranged from 0.12 to 0.44 for h2WP,
and from 0.17 to 0.79 for h?_.

Moderate to high heritability was obtained in both
parental genotypes. For most traits, a strong heritability
rate {more than 50%) was observed for leaf blade length
and width, plant height, foliage diameter, number of
stems, germination, bolting, flowering, flowering time,
seed formation life span and 1000-seeds weight with
h?,, 2 50 to 97%. For leaf blade length and width, peticle
length and width, number of stems, foliage diameter,
plant height, germination, flowering, flowering time, seed
formation and 1000-seeds weight, heritability rate h?_,
ranged from 55 to 91%. A low to moderate heritability
was recorded for petiole width and length (h?,,, from 10
to 48%), and for bolting and life span, h?_, = 4 to 40%.
A dominant transmission rate of wild-parents phenotype
was observed in 58 to 100% of WH hybrids for all

studied traits, except, the leaf blade length which present
a heritable trait from cultivated parent in all WH hybrid
plants. For CH hybrid plants, the cultivated parent is
strongly involved in the transmission of phenotypic traits
with a percentage of 12.5 to 85%, while up to 57% of CH
hybrids showed phenotypic traits more or less similar to
their wild parent. In addition, an intermediate phenotypic
expression between the parents was also found in 6 to
53% of the CH hybrids.

Similar and heritable morphological traits have been
identified in other species, as for plant height in Festuca
arundinacea, the estimates broad-sense and narrow-
sense heritability were high (83 and 97% respectively)
(Majidi et al., 2009). In rice, Singh et al. (2007) also found
a high heritability in broad sense recorded for plant
height (62.86%), days to 50% flowering (93.25%) and
grain vyield (55.54%). Concerning sugar content in sugar
beet, maternal impact was greater than paternal one. This
result could be explained by progeny-mother heritability
coefficient reaching 28.6%, substantially high compared
with a progeny-father heritability coefficient of only 7%
(Jassem et al., 2000). Heritability estimates based on
parent-offspring regression is common and effective in
beet breeding to improve white sugar yield and root yield,
resistance to abiotic stress, such as drought tolerance,
and biotic stress, such as resistance to Cercospora Leaf
Spot (Smith et al., 1974; Setiawan et al., 2000; Ober et al.,
2004; Wirschum et al., 2013).

Phenotypic similarity between beet hybrids and their
parents were demystified by a PCA conducted using
quantitative traits related to plant growth, vegetative and
reproductive developmental stages of 208 hybrids and
34 parent genotypes. Based on the first two axes PCA,
hybrids and parent groups were divided into three main
groups based on phenotypic quantitative traits (Figure 5).

The first group (blue circle) is the largest in terms of
number of plants with 62% of total studied genotypes.
57.06% are CH hybrids (CH-05, 06, 07, 12, 13, 14, 15,
16 and 17), all WH hybrid plants and all wild parent (WP).
This group was characterized by a low vegetal biomass,
early developmental stages and a relatively high 1000-
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Figure 4. Histograms of h? based on R-square values of parent-offspring regression for fourteen quanlitative traits of beet interspe-
cific hybrids: {A) Leaf blade length, (B) Leaf blade width, (C) Petiole length, (D) Petiole width, (E) Number of stems, (F) Plant height,

(G) Foliage diameter, (H) Number of days to germination, (I} Number of days at bolting, (J) Number of days to flowering, (K) Flowering
time, (L) Number of days at seed formation, (M) Life span and (N) 1000-seeds weight. WP = wild maternal parent and CP = cultivated

maternal parent.
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seed weight (reaching 27.23 g). This result demonstrates
the phenotypic relevance of most hybrids with WP
parents, especially for leaf blade length and width, petiole
width, plant height, life span and 1000-seeds weight.

The second group (green circle) concerned 21.15%
of the total studied plants, with four CH hybrids (CH-08,
09, 10 and 11) and all cultivated parent (CP). This group
was characterized by an important vegetal biomass and
ramification, vegetative stages, late reproductive stages
and a 1000-seed weight ranging between 9.7 and 13.23
g. A great phenotypic similarity was revealed between
these four hybrids and their cultivated parents with the
regard to leaf blade length, petiole size, number of stems,
flowering date, development cycle to seed formation, as
well as life span and 1000-seeds weight.

Similarly, the third group (yellow circle) included four
CH hybrids (CH-01, 02, 03 and 04), representing 16.83%
of total hybrid plants. This group revealed intermediate
properties between wild and cultivated parents. Hybrids
of this group didn't flower under greenhouse conditions.
This could be explained by a requirement of vernalizing
temperature with bolting resistant gene inherited from
cultivated parent.
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Figure 5. PCA of interspecific hybrid and parent groups based
on fourteen phenotypic traits upon the first two axes, explain-
ing 58.24% of the total variation. WP = wild parent of B. v. sub-
sp. maritima, CP = cultivated parent of B. v. subsp. vuigaris, WH
= hybrid from wild maternal branch, CH = hybrid from cultivat-
ed branch

Resultant PCA
interspecific hybrid groups. This analysis is commonly

indicated a large variation in
used as an efficient tool to identify genetic diversity
among the populations and genotypes in beet (Viard
et al., 2004; Galewski and McGrath, 2020) as well as in
several other species (Danbe, et al,, 2018; Karagoz et
al., 2020). Obtained hybrid characterizations revealed
a broad phenotypic variation. It suggests that these
genotypes could be used in beet breeding and genetic
improvement programs, since the overlap of crossing
barriers was achieved. A wide range of combined traits
was revealed by the progeny.

Vernalization requirement

Flowering period synchronization between wild
and cultivated beet is a major obstacle to interspecific
hybridizations under Morcccan conditions. Therefore,
obtainingaviable and fertile hybrid with a high germination
rate exceeding 65% (Figure 6), remained a great success.
This overlapping flowering periods requires a knowledge
of locally adapted agricultural practices, especially a strict
respect of flowering period coincidence between two
parents. Cultivated sugar beet genotypes required a cold
period of -4 to 7 °C for a period ranging from 65 to 77 days
to induce bolting and flowering under Morocco climatic
conditions. Many studies showed that cold period seems
to influence the probability of flowering in beet and in
other species (Van Dijk and Desplanque, 1999; Boudry et
al., 2002). That has been mastered after several studies
conducted by INRA.

100

0

R S N
SEaE S

LN R R
E A

Percentage (%)
g
4, | S—
—_—
S
%,
2 G
o
. | =&}
% p——
%, %
R — .
3. —
‘D m—
. ——
. P
5.7 —
g —
‘3. p—
I
—

Figure 6. Germination rate (%) of 208 beet interspecific hybrids
tested in greenhouse conditions. The histograms represent
flowering hybrids. The number of genotypes investigated (n) is
indicated.

The flowering has been shown to be largely requiring
a vernalization period in cultivated B. v. subsp. vulgaris
(Reeves et al., 2007). It is a process by which prolonged
cold exposure can result in a transition from vegetative to
reproductive stage. In most commercial cultivars of sugar
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beet, flowering induction under long days (the threshold
value being about 14 h, Van Dijk and Boudry, 1992)
requires a cold period from 10 to 16 weeks of exposure
to optimal temperatures between 4 and 6 °C (McGrath
and Panella, 2018). The regulation of flowering time
in beets is controlled by the interplay of two paralogs
of two FT-like genes (BvFT1/BvFT2; Pin et al., 2010).
Vernalization requirement appears to be strongly related
to temperature (Limin and Fowler, 2006), geographical
latitudinal gradients (Boudry et al., 2002; Rhoné et al.,
2008), and photoperiod and cold treatment (Michael et
al., 2020).

The absolute requirement for any vernalization is
controlled by a single "bolting gene B" (Boudry et al.,
1994; Hoft et al., 2018). Genotypes carrying the dominant
B allele flower under long days without vernalization
requirement (Van Dijk et al., 1997). A high percentage of
studied hybrids (83.17%), including all hybrid plants from
wild maternal parent of B. v. subsp. maritima, WH-01, 02,
03 and 04, and thirteen hybrids (CH-05, 06, 07, 08, 09,
10, 11, 12, 13, 14, 15, 16 and 17) from cultivated parent
of B. v. subsp. vuligaris, flower under non-vernalizing
conditions. While CH-01, 02, 03 and 04 (from cultivated
parent) were not able to flower under the same conditions
(Figure 6). The ability to flower of studied hybrids seems
to be an inherited trait from wild parents carrying the
allele B which cancels the vernalization requirement
completely (Van Dijk et al., 1997; Boudry et al., 2002). The
difficulty of flowering of 19.02% of CH hybrids could be
explained by the impact of environmental factors such as
high temperatures and light intensity, on Bb heterozygous
genotypes. (Guan et al., 1992; Boudry et al., 1994).

A significant variability between and within
interspecific crosses was observed for number of days
to flowering compared to their cultivated parents. These
fluctuated between 117 and 151 days in WH and CH
hybrids, respectively (Table 2). Flowering time is an
important characteristic feature in hybridization, where
an overlapped and prolonged flowering time can increase
the chances of crossbreeding between two parents.

A non-significant difference in duration of flowering

was recorded in all tested hybrid groups. Flowering
time was approximately the same among hybrids and
varies between 13.3 and 14.7 days noted in WH and
CH hybrids, respectively. However, a difference was
observed in the flowering time for wild and cultivated
parents, B. v. subsp. maritima (23 days) and B. v. subsp.
vulgaris (48 days) (Table 2). Flowering synchronization as
well as earlier reproduction in wild beets could be due to
natural selection to ensure the perennity of the species
(Boudry et al., 2002).

The timing of first reproduction in numerous plant
species has been shown to be correlated with an
interactive myriad of internal and environmental factors
(Simpson et al., 1999), notably, day length, temperature,
or vernalization requirement (Van Dijk et al., 1997; Limin
and Fowler, 2006; Im et al., 2020). Under controlled
greenhouse conditions, significant variability for seed
formation (number of days to grain maturity) was
observed among hybrids, with an average of 157 and 177
days in WH and CH hybrids, respectively (Table 2). The
seed formation was observed in all WH hybrid plants and
in 81% of CH hybrids.

The viable hybrids presented an intermediate
behaviour between the two parents regarding the
studied descriptive parameters. Globally, the tendency
was towards an annual vegetative cycle. WH hybrids
from the wild maternal branch are more similar to their
wild parents for spontaneous flowering, indicating
probably a pronounced genetic impact on vernalization
requirement suppression (dominancy of B gene). That was
also observed in CH hybrids from the cultivated maternal
branch, however, only 19% of hybrids had a longer cycle
approaching biennial cultivated beet and a high vegetal

biomass.

The hybrids distinctly different from parental types
were used for their high level of diversity that could
produce new phenotypes. F1 progeny of different
genotype crosses was also studied by several researchers
to deal with the constraints and find possible ways to
increase the level of sugar beet heterosis. Logvinov et
al. (2019) reported that the seed productivity of simple
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(single-cross) male sterile hybrids was on average 12.4%
higher than the seed productivity of the original male
sterile lines. The indicators of sterility and individual
fertility have remained at stable level in individual single-
crosses as well as in male sterile lines. In another study,
heterosis in diploid and triploid F1 hybrids was not
enhanced with the increasing of the paternal genome
dosage and using highly heterozygous paternal genomes
(Hallahan et al., 2018).

CONCLUSION

Obtaining a viable and fertile beet hybrid resulting
from wild B. v. subsp. maritima and sugar beet crosses
under Moroccan conditions is an important step for the
development of sugar beet enhanced varieties. Beet
hybrids showed considerable variation in interspecific
crosses results, due to genetic combination between two
different subspecies.

A moderate to high heritability was observed in most
evaluated agro-morphological traits. In WH hybrids and
a large proportion of CH hybrids, heritability from wild
parents was relatively higher than from cultivated ones,
making evidence of the relative genetic impact of wild
parents on the progeny. Wild genotypes showed a higher
performance of trait transmission in comparison with
cultivated genotypes.

Agro-morphological traits were heritable from
cultivated parent or from both parents in a less proportion

of CH hyhbrids.

A high phenotypic diversity within and among
hybrids was determined. Vernalization requirement can
largely explain the differences in flowering between the
hybrids. The majority behaved as annual plants, with
an intermediate developmental stage between both
parents. Hybrid that did not flower under non-vernalizing
conditions during the first year, presented a longer
cycle approaching the one of biennial cultivated parent,
characterized by a high vegetal biomass.

Further investigation on the gene heritability and

transmission based on obtained results will be for

considerable input for genetic diversity and germplasm
enhancement, as the research is an initiation of the
Moroccan wild beet germplasm genetic evaluation.
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S. Oumouss, G. Tobi, I. Rahmouni, H. Tahiri & Y. El Bahloul

Phenotypic and cytogenetic diversity of local beet hybrids from Beta
macrocarpa and B. vulgaris subsp. vulgaris crosses in Morocco

Abstract

Oumouss, S., Tobi, G., Rahmouni, 1., Tahiri, H. & El Bahloul, Y.: Phenotypic and cytogenetic
diversity of local beet hybrids from Beta macrocarpa and B. vulgaris subsp. vilgaris crosses in
Morocco. — Fl. Medit. 31: 207-222. 2021. — ISSN: 1120-4052 printed, 2240-4538 online.

Several barriers and challenges meet interspecific hybridization between taxa belonging to the
genus Beta under Moroccan environmental conditions. Sugar beet (Beta vilgaris 5. 1), is a
socioeconomically important recent crop, developed mainly for the sugar production in
Morocco. B. macrocarpa, a beet wild relative, is characterized by a wide genetic richness and
high adaptative capacity. Obtaining viable hybrids from crosses between these two taxa is chal-
lenging. Hence, we studied 75 beet hybrids harvested on two cultivated (CH) and two wild
(WH) parents separately. Twentyone effective agro-morphological traits were used as well as
flux cytometry analysis to confirm the success of interspecific crosses. High phenotypic diver-
sity was estimated both within and between hybrid groups. Plants of all WH hybrids and 50%
of CH hybrids were rather similar to respective parents from the behavior and morphological
points of views. The remaining CH hybrids were closer to their cultivated parent for phenotyp-
ical characteristics, vernalization requirement, and biannual vegetative cycle. Heritability rate
in progeny generation was variable for cultivated and wild types, H2ZWP = 3-95% / H2CP = 3-
91% and of H2ZWP = 4-89% / H2CP = 3-89%. Diploid and tetraploid cytotypes were observed
in hybrids and their parents. Tetraploid plants of Beta macrocarpa detected for the first time in
Morocco provide novel insights on the cytogenetic diversity of Beta genus. The results obtained
in this study show that Moroccan beet germplasm might provide a valuable reservoir of gene to
improve genetic and cytogenetic diversity, adaptation and resistance to biotic and abiotic,

Key words: sugar beet, interspecific hybridization, phenotypical characterization, ploidy level.

Introduction

Beta L. (Betoideae Ulbr., Chenopodiaceae Vent.) compreises 9 species, whereas the
number of infraspecific taxa (subspecies and varieties) is undefined at present including
both wild and cultivated morphotypes which are mainly included in the high variable Beta
vulgaris L. (see e.g., Kadereit & al. 2006; Uotila 2011; Iamonico 2019).

The classification of the genus (and the whole subfamily Betoideae) was recently revised by
Tamonico (2019} who recognized two tribes, ie. Beteae (Moq.) G. Kadereit & al. and
Halbitziae Ulbr,; for the tribe Betae three sections and four subsections were accepted.
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The Flora of Morocco includes native Beta species, i.e. Beta macrocarpa Guss. and
(sugar beet) (see El Bahloul 2007; Uotila 2011; Hellier & al. 2013). Sugar beet (Beta vul-
garis 8. 1.) is a relatively young crop in Morocco, which supposedly has a narrow genetic
base. Natural genetic diversity in wild Befa species, including B. macrocarpa, is used for
genetic improvement of cultivated beet.

Beta macrocarpa [Beta sect. Macrocarpae lamonico (lamonico 2019: 154)] is a wide-
spread species in the central-west Mediterranean basin (Pottier-Alapetite 1979; Uotila 2011).
In Morocco, it is widely found on the inland 30 km away from the sea and up to 1000 m
above sea level, on balanced and non-saline soils (El Bahloul & al. 2006; El Bahloul 2007).
While this herbaceous annual plant has also been considered as a halophytic or semi-halo-
phytic species, mostly grown in coastal lands (within 1 km of the sea). It is mainly found in
disturbed habitats (Flowers & al. 1977; Hessini & al. 2005; Slama & al. 2016). Many authors
reported that this species contains diploid, tetraploid and hexaploid cytotypes (Letschert
1993; Castro & al. 2013; Leys & al. 2014). Tetraploid and hexaploid cytotypes were first
reported in the Canary Islands and in Portuguese territory. This variability of polyploidization
level is probably resulting from allopolyploidy hybridizations between B. macrocarpa and B.
vulgaris subsp. maritima (L.) Arcang. (Villain 2007). From the genetical point of view, high
genetic diversity is attributed to B. macrocarpa with occurrence of some unique isozyme
alleles (Nagamine & al. 1989; Abe & Shimamoto 1989).

For these reasons, B. macrocarpa wild germplasms might provide a valuable reservoir
of resistant genes to biotic and abiotic stress (Peltier & al. 2012; Fan & al. 2015; Slama &
al. 2016). That could potentially be used for sugar beet breeding and improvement. The
introduction of important agronomic characteristics of wild B. macrocarpa into cultivated
beets is generally operated through interspecific crosses. Hybridization using a genetic
locally material will generate new combinations of traits and will increase the adaptability
to local environments (Abbott & al. 2013; Soltis & al. 2015).

The present work aims: 1) to succeed in obtaining viable interspecific hybrids resulting
from crosses between annual wild B. macrocarpa (plant) and biannual cultivated sugar beet
(B. vulgaris subsp. vulgaris) grown locally under the Moroccan environmental conditions; 2)
to evaluate agro-morphological diversity within hybrids and between hybrids and their par-
ents; 3) investigate the behavior of both hybrid plants collected on cultivated and wild parents
separately; 4) evaluate heritability of studied traits; 5) characterize the ploidy levels of the beet
hybrids and their parents. This study represents the first evaluation of Moroccan B. macro-
carpa and its prospective implication in breeding program at national scale.

Material and methods

Plant material — Interspecific hybridizations have been carried out between wild (5.
macrocarpa) and cultivated beet (B. vulgaris subsp. vuligaris).

Parental plant material involved in interspecific hybridizations, consisted of two popu-
lations of B. macrocarpa collected two different sites in Morocco (Fés, center of north of
Morocco at 820 m, and Ouajda in the extreme north-east at 463 m) during the reproductive
period in 2010. 15 individuals were collected from each wild population and grown in the
greenhouse under controlled conditions and spatial isolation.
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Two different half-sib families of sugar beet originating from the national breeding pro-
gram were used as cultivated parents. 25 seeds from each family were planted at Merchouch,
experimental station of the National Institute of Agronomic Research-Morocco
(33°36°48.8”N; 6°43°03.3”W; 340 m a.s.l.). Plants required a period of vernalization.

Experimental field was characterized by an annual cumulative rainfall ranging from
246.4 to 542.8mm and a mean temperature reaching 4 °C in January and 45 °C in August
during 2017 and 2018,

Hybrids evaluation trial was conducted in the greenhouse under semi-controlled condi-
tions at 25 £ 2 °C, a 16/8 h light/dark regimen and relative humidity rate above 60%. A
month after seeds sowing, seedlings of uniform size were transplanted in black hard plastic
pots (one plant per pot), under spatial isolation. A total of 75 viable hybrids, 35 collected
from wild parent and 40 from cultivated parent, were evaluated.

Hybridization technigue — Two genotypes were randomly selected from wild popula-
tions and cultivated plants of sugar beet for the interspecific crosses, that have flourished
in very close periods.

In October 2017, the samples of cultivated beet B. vulgaris subsp. vulgaris were trans-
planted to the field one month after sowing. To synchronize flowering season between
parental forms, annual genotypes of Beta macrocarpa were sown in an average period of
70 days after sowing date of biannual cultivated genotypes.

Before flowering time, wild plants were transported to the field. Two branches, one
from each plant, were bagged with white parchment bags (12 X 18 cm) to control interspe-
cific hybridization until the end of the reproductive phase and seed formation. The mater-
nity of each seed is known. At maturity, seed-balls were harvested from both wild (WH-
01 and WH-02) and cultivated (CH-01 and CH-02) branches separately. Parent genotypes
were sown and characterized based on agro-morphological characteristics in 2016-2017,
one year before the evaluation of interspecific crosses.

Agro-morphological approach - A total of 21 morphological traits (Table 1), including
16 quantitative and 5 qualitative were analyzed following the Beta descriptors published
by Bioversity International (formerly IPGRI, 1991) for characters related to vegetative and
reproductive, developmental stages and yield. Concerning leaf characters, 10 leaves were
randomly measured from each studied genotype. The measurements were carried out on
the plants before bolting at a consistent stage to standardize the morphological evaluation.

Cytogenetic approach — Ploidy level was evaluated using flow cytometry procedure for
nuclear isolation (Galbraith & al. 1983). Analyses were performed on young leaves
obtained from 4 different hybrid groups (WH-01, WH-02, CH-01 and CH-02), 2 wild and
2 cultivated parent genotypes.

Analysis were performed by Partec CyFlow Space flow cytometer (Partec GmbH.,
Gorlitz, Germany) Nuclei isolated from 5 mm2 discs of leaf tissue of fresh tissue were
finely chopped with a sharp razor blade in a Petri dish (diameter, 5 cm) placed in the pres-
ence of 400 pl of extraction buffer (0.2 M Tris—HCI, 4 mM MgCl12-6H20, 1% Triton X-
100, 2 mM Disodium Ethylene Dinitrilo Tetraacetic acid EDTA Na2.2H20, 86 mM NaCl,
10 mM metabisulfite, 1% PVP-10, pH adjusted to 7.5) at room temperature. Nuclear sus-
pension was then filtered using a 50 um nylon filter and 1.6 ml of CyStain® solutions from
Sysmex Partec (containing 4°, 6-diamidino-2-phenylindole: DAPI) was added to the sam-
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Table 1. Agro-morphological descriptors used to characterize interspecific hybrids and their parents. 0

Descriptor Measurement and rating scales
’g Leaf color I = Yellow ; 2= Light green , 3 = Green
o Petiole color 1 =White ; 2= Yellow,3 =Green ; 4 =Pink ; 5=Red
';E Stem color 1 =Green ; 2=Greenand red ; 3 =Red
';i Leaf pigmentation 0= Absent ; 1 = Spotted ; 2= Red vein ; 3 = Entire red
5 Growth habit 1 = Erect; 2 = Erect and procumbent; 3 = Procumbent; 4
= Erect and prostrate; 5 = Prostrate
Leaf blade width Centimeter (cm)
Petiole length Centimeter (cm)
Petiole width Centimeter (cm)
Plant height Centimeter (cm)
Rosette diameter Centimeter (cm)
2 Number of stem Main stem + side stems
}_"i- Number of days to germination (days) From sowing to seedling emergence
2 | Germination rate Percentage (%)
E Number of days at bolting (days) From sowing to main stem elongation
E Number of days to flowering (days) From sowing to the start of flowering
5 Flowering time (days) From the beginning to the ending of flowering
Number of days at seed formation (days) From sowing to seeds formation
Life span (days) From sowing to last harvest
Number of seeds plant’! At the end of the vegetative cycle
Weight of seeds plant™ Gramme (g)
Weight of 1000 seeds Gramme (g)

ple tubes to stain the DNA. To calibrate the output, the first sample introduced in the flow
cytometer was the external standard, in this study, it was a diploid Beta vulgaris subsp.
maritima plant (reference standards with 2z = 2x = 18). The voltage of the photomultiplier
was adjusted in order to fix the signal of the diploid standard at channel position 200.
During the course of the flow cytometric measurements of samples of unknown ploidy,
diploid and tetraploid signals, respectively, were fixed at positions 200 and 400.

Data analysis — Morphological data were statistically analyzed using SPSS software
(version 23). Variations among the hybrid plants for each morphological trait were com-
puted using the analysis of variance (ANOVA). Coefficients of variation (CV%) were cal-
culated for each quantitative parameter. Principal component analysis (PCA) was carried
out on hybrids using the 14 quantitative characters we considered (see e.g., Kiers 1989;
Agudelo-Jaramillo & al. 2016). Similarly, the linear regression coefficient was computed
to obtain an estimate of broad sense heritability in quantitative traits (Hansche & al. 1972).
Heritability analysis concerned wild parent (HZWI,) and cultivated parent (H?_;). Two traits
related to the number and weight of seeds per plant were excluded from PCA and linear
regression analyses, due to the clear difference between grain yield of cultivated and wild
plants. For the morphological qualitative characteristics, the frequency distribution of each
morphotype was evaluated.
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Results

Phenotypical characterization
Characterization data of four parent populations and progeny groups, harvested both on wild
(WH-01 and WH-02) and cultivated genotypes (CH-01 and CH-02) were analyzed as follow.

Qualitative agro-morphological traits

The high variation was found in the hybrid groups, WH and CH for qualitative morpho-
logical descriptors (Fig. 1). The most differentiating traits are colour of petiole and stem,
pigmentation of leaves, and habit. On the contrary, homogeneous character is green colour
of the blades which was observed in both parental (WP and CP) and progeny groups (WH
and CH). Hybrid beet plants showed petioles with three different colour characteristics
(green, red, and red-streaked) and two morphotypes related to stem colour (green and
green/red in variable proportions; Fig. 1, A and B). These hybrids were generally charac-
terized by green leaves without any pigmentation. However, the accumulation of red pig-
ments in leaf veins was recorded at a percentage of 22.2% and 10% in WH and CH
hybrids, respectively (Fig. 1, C). Regarding phenotypic profiles related to habit (Fig. 1, D),
erect plants are predominant and commonly observed in the hybrids. Another morphotype
(erect and procumbent) was identified at a frequency of 33.33% and 10% noticed in WP
and HC genotypes, respectively.

For parent generation’s qualitative phenotypic traits, wild and cultivated genotypes showed
a lack of red pigmentation on leaf blade, petiole, and stem, except for the stems in wild parents
(WH). The studied wild genotypes display erect habit, as well. Erect habit was observed in CP
cultivated parents with erect and procumbent habit, at an equal frequency of 50%.

Red pigmentation was not overly present in all wild and cultivated beet genotypes.
Therefore, it is probably an inherited trait from wild parent and transmitted to WH hybrids
in particular, with a relatively higher percentage for red petioles (44.44%), red /green peti-
oles (22.22%) and red veins (23%), compared to 10% recorded for this three morphotypes
in CH hybrids. This could be explained by the expression of hidden or recessive alleles in
WP parent, and expressed through the progeny. The results revealed that CH hybrids are
more similar to cultivated parents ‘CP’. Green stems observed in a much higher percentage
in WH hybrids (89%) from wild parents, compared to CH hybrids (80%), suggests the pre-
dominant heritability of this morphotype by cultivated maternal parent. The red/green
stems were observed at low frequency [but higher in CH (20%) if compared to WH
(11.11%)] and was probably an intermediate phenotype inherited by both parents.
Basically, CH hybrids tend to be similar to cultivated parents for the green coloured stems
(78.6%), in comparison with wild parents. Wild parent “Beta macrocarpa” was involved
in the transmission of erect habit to progeny, at a frequency of 30% and 67% in CH and
WH hybrids, respectively. While the erect/procumbent habit observed in WH hybrids
(22.22%) with a higher percentage than CH (10%) could be an inherited morphotype from
their cultivated parents.

All things considered, both WH and CH hybrid plants show an intermediate level of peti-
ole and stem colour, growth habit, and leaves pigmentation between their parents (Fig. 1).
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Fig. 1. Qualitative traits related to petiole color (A), stem color (B), leaf pigmentation (C) and growth
habit (D), used for the phenotypic characterization of “WH/CH” hybrids obtained from crosses
between Beta vulgaris subsp. vulgaris X B. macrocara, as well as their wild parents “WP” and culti-
vated parents “CP”.

2. Quantitative agro-morphological traits
2.1. Characterization and variation study

ANOVA analysis of all quantitative phenotypic data showed statistically significant dif-
ference among the two hybrid groups WH and CH, excepting for the width of petiole
(Table 2). A genetic variation among the evaluated beet hybrid genotypes is generated by
the crosses.

According to seed maternity, highly significant differences were recorded for descrip-
tors related to the size (length and width) of leaf blade and plant height, as well as to num-
ber of days to germination, bolting, flowering, seed formation, number and weight of seeds
per plant, and 1000-seeds weight, observed in WH hybrids from wild matemal branch,
compared to their cultivated parent CP. Analysis of variance also showed a significant dif-
ference between CH hybrids and their cultivated parents for width of leaf blade, plant
height, rosette diameter, flowering, reproduction, number and weight of seeds per plants
and 1000-seeds weight. A moderate difference was observed between CH hybrids and their
wild relatives for the germination trait (Table 2).

Coefficient of variation (CV) was calculated for each agro-morphological trait (Table 2).
CV% values were generally variable in beet hybrid groups. They ranged from 6.68% to 70.47%
in WH and from 6.95% to 76.17% in CH. In the parental forms, CV% values were variable,
ranging from 0% to 111.06% for wild parents and of 5.28% to 91.04% for cultivated parents.

Mean values of quantitative traits comparative study, provided a clear phenotypic char-
acterization between the two types of hybrids (Table 2). Hybrids harvested from cultivated
maternal parent (CH) were characterized by developed plant biomass and extensive
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Table 2. Means of quantitative traits used for morphological classification of local hybrids, wild and
cultivated parents of Beta vulgaris subsp. vulgaris.

Variables wp WH CH Ccp

Leaf blade length (cm) 10.42 8.037"CP 10.45™" 16
Leaf blade width (cm) 6.22 6.48°""CP 8.23""CP 14
Petiole length (cm) 12.71 13.13™ 11.27 14
Petiole width (cm) 0.35 0.33 0.5 1
Number of stem (cm) 4.5 4,67 5 10
Plant height {cm) 53 48.897*"CP 63.67""CF 119
Rosette diameter (cm) 46.25 48.69"" 37.77CP 60
Number of days to germination (days) 22 1477cr 15.6""WF 7
Number of days at bolting (days) 83 80.67°"¢F 78.33"¢P 237
Number of days to flowering (days) 88.5 111.777¢F 123.377¢P 240
Flowering time (days) 15.5 12.11™" 11.75™" 48
Number of days at seed formation (days) 181.5 143.77¢r 1517 261
Life span (days) 2575 170.2™ 194.3" 309
Number of seeds/plants 57.5 144.4°"°CP 175™¢cP 2598
Weight of seeds/plant (g} 0.65 3.67°CP 28ece 133
Weight of 1000 seeds () 11.33 285 148 22
CV (%) interval 0-111.06 6.68-70.47 6.95-76.17 5.28-91.04

(*} significant difference (*P<0.03, **P<0.01, ***P<0.001). CV: coefficient of variation. WP: Wild
Parent “Beta macrocarpa”; CP: Cultivated Parent “Beta vulgaris subsp. vulgaris”; WH: hybrids from
wild maternal branch; CH: hybrids from cultivated maternal branch.

branching, late vegetative and reproductive stages, and higher number of seeds per plant.
On the other hand, hybrids from wild maternal parents (WH) had relatively low above-
ground biomass and a higher grain yield. These hybrids were characterized by early stages
of plant development, a relatively late bolting stage with an average of 2 days compared
to CH hybrids.

2.2. Heritability and phenotypic similarity

Phenotypic relatedness between progeny and their parents was estimated by parent-off-
spring regression (H?) from quantitative morphological data (Fig. 2).

High heritability (more than 50% in percentage) was obtained according to wild parental
genotypes for width of leaf blade (HZWP = 54-78%) and number of stems (HZWI, =63-69%) in
WH hybrids. High heritability was also estimated in the progeny of WH-01 for petiole width
(HZWP = 54%y), leaf diameter (50%), bolting (szp = 51%) and cycle length (H%,, = 67%),
compared to their wild relative. However, a dominant phenotypic inheritance from cultivated
parents was potentially noted in WH-01 hybrids for germination performance (H?,, = 95%).

In CH hybrids, traits related to leaf blade width (HzICP = 64-82%) and plant height (HzCP
= 68-88%) showed a high level of heritability from cultivated parent. Cultivated parent
was also involved in the transmission of phenotypic traits at relatively high percentages
(50%) for germination, 61% for span life and 53% for 1000-seed weight, to CH-01
hybrids. While a high heritability was estimated between CH-01 hybrids and their wild rel-
atives for quantitative traits related to petiole length (HZWP = 89%), leaf diameter (HZW], =
76%), and branching (H%,, = 71%).
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Fig. 2. Histograms of H? based on R-square values of parent-offspring regression for fourteen quan-
titative traits of beet interspecific hybrids: (A) Leaf blade length, (B) Leaf blade width, (C) Petiole
length, (D) Petiole width, (E) Number of stems, (F) Plant height, (G) Rosette diameter, (H) Number
of days to germination, (I) Number of days at bolting, (J) Number of days to flowering, (K) Flowering
time, (L) Number of days at seed formation, (M) Life span and (N) 1000-seeds weight. WP = wild
maternal parent and CP = cultivated maternal parent.

Eigenvalues obtained by the PCA for the 14 quantitative morphological traits indicated
that two first components explained 78.30% of the total variability (Table 3). Eight vari-
ables showed high correlation with the first eigenvectors (component 1), namely blade
length, blade width, petiole width, number of stems, plant height, number of days at bolt-
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Table 3. Eigenvalues of the Principal Component as well as the percentage of the total variance
accounted for each component.

Variable Composant

1 2
Leaf blade length (cm) 0.78 0.50
Leaf blade width (cm) 0.73 0.48
Petiole length (¢cm) 0.04 -0.29
Petiole width (cm) 0.83 0.49
Number of stem (cm) 0.88 0.46
Plant height (cm) 0.87 0.26
Rosette diameter (cm) 0.30 0.34
Number of days to germination (days) -0.35 -0.91
Flowering time (days) 0.29 0.90
Number of days at bolting (days) 0.81 0.53
Number of days to flowering (days) 0.62 0.77
Number of days at seed formation (days) 0.90 0.34
Life span (days) 0.95 0.17
Weight of 1000 seeds (g) 0.54 0.83
% of variance 73.33 13.97

ing, number of days to formation and life span. Number of days to germination, flowering
time, number of days to flowering, and 1000-seed weight traits showed high correlation
with the second eigenvectors (component 2).

Three distinct groups occur in PCA analysis (Fig. 3):

1) group 1: it comprises all WH interspecific hybrids (WH-01 and WH-02) as well as
CH-01 hybrid, which represent 69% of total studied genotypes. This group was character-
ized by short, broad leaf blades, reduced height and low branching. The hybrid plants of
this group are characterized by early bolting (73.03 days), productivity (138.06 days) and
maturity (169.89 days) than the two parents (WP and CP). The wild parent has an annual
cycle 0of 257.50 days and small vegetative size, against the well-developed vegetative mass
of the cultivated parent with biennial cycle of 311.40 days;

2) group 2: hybrid plants of CH-02 and their cultivated parent (CP) were grouped
together. This group was distinguished by a much more developed plant biomass and sig-
nificant branching. Hybrid plants remained in the vegetative state without being able to
flower the first year under the homogeneous conditions of the greenhouse. A high pheno-
typic similarity was revealed between all plants of this hybrid with their cultivated parent;

3) group 3: it includes WP parental genotypes, showed low aboveground biomass and
grain yield. Plants of this group were characterized by early development stages with an
annual cycle.

Cytogenetical characterization

Both diploid and tetraploid cytotypes were found in tested interspecific hybrids as well
as their wild and cultivated parents. Diploid and tetraploid hybrids were obtained from
interspecific hybridizations of diploid B. macrocarpa * diploid B. vulgaris s. s. and
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Fig. 3. PCA of interspecific hybrid and parent groups based on fourteen phenotypic traits upon the
first two axes, explaining 87.30% of the total variation. WP = wild parent of Beta macrocarpa, CP =
cultivated parent of Beta vulgaris subsp. vulgaris, WH = hybrid from wild matemal branch, CH =
hybrid from cultivated branch.
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Fig. 4. Relative fluorescence histograms of DAPI (4°, 6-diamidino-2-phenylindole) stained nuclei
isolated from fresh leaf tissues of diploid (A) and tetraploid (B) interspecific hybrids of beet.
Simultaneous analysis of nuclei isolated from Beta vulgaris subsp. maritima (2n = 2x = 18) used in
this study as a reference standard.
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tetraploid B. macrocarpa * tetraploid B. vulgaris s. s., respectively. Presence of tetraploid
B. macrocarpa genotypes (2n = 36) is very rare in nature (see Letscher 1993; Iamonico,
2019) and was detected for the first time in Moroccan germplasm in this study.

Discussion

Natural hybridization between B. vulgaris subsp. vulgaris and B. macrocarpa is appar-
ently absent in Morocco. Sugar beet production areas are not vernalizing zones and no seed
production is operated in the country. Bolting-resistant sugar beets grown in the Moroccan
cultivated field, are mainly intended for sugar production and not for seed production.
General climate prevailing in Morocco is not favorable for the induction of flowering in
sugar beet, except for some very limited vernalizing areas, as “Merchouch”. Only few spe-
cific zones are used for experiments and trials.

Obtaining a viable and fertile hybrid between B. macrocarpa * B. vulgaris subsp. vul-
garis, for the first time under Morocco climatic conditions, is a great success giving original-
ity to our work. All obstacles of interspecific hybridizations of B. vilgaris s. s. were over-
come by establishing favorable conditions for crosses between wild annual species and bien-
nial sugar beet, in terms of synchronization of the flowering period as well as by choice of
experimental site favorable to flowering induction seed production in cultivated beet.

Under the vernalizing climatic conditions during the study, cultivated sugar beet geno-
types required a cold period of 4 to 7 °C to induce bolting and flowering, 65 to 77 days
after sowing. In most commercial cultivars of sugar beet, requires a cold period from 10 to
16 weeks of exposure to optimal temperatures between 4°C and 6°C (McGrath 2018). Cold
period was reported to influence the probability of flowering in beet (Van Dijk &
Desplanque 1999; Boudry & al. 2002; Reeves 2007).

The high variability observed among the hybrid plants, indicates that genetic segregat-
ing process between parents was established. Several qualitative morphotypes have been
observed in the progeny, showing a high phenotypie diversity. New morphotypes reveled
in the hybrids, and not presented in parental genotypes, could be explained by the expres-
sion of hidden or recessive alleles in parents, which were expressed through the progeny.
An example is the red pigmentation by WP wild parents or the erect and procumbent habit
by CP cultivated parents. In general, studied hybrids presented an intermediate behavior
between the two parents regarding the studied descriptive parameters, in particular WH-
01, WH-02 and CH-01, with a spontaneous flowering and annual vegetative cycle, CH-02
hybrid from the cultivated maternal branch is more similar to their cultivated parent for
vernalization requirement, indicating probably the recessive inheritance B-gene by culti-
vated parent. However, it has been shown that beet genotypes carrying the dominant B
allele flower under long days without vernalization requirement (Van Dijk & al. 1997,
Boudry & al. 1994; Hoft & al. 2018). Vernalization requirement appears to be strongly
related to temperature, photoperiod, geographical latitudinal gradients cold treatment
(Boudry & al. 2002; Limin & Fowler 2006; Rhoné & al. 2008; Michael & al. 2020).

Phenotypic variation detected, between and within hybrids, would be explained by the
allogamy and cross-fertilization of Beta species and infraspecific taxa, and to genetic rich-
ness of B. macrocarpa probably associated with its wide adaptative capacity. Studied wild
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genotypes were originated from arid and semiarid inland regions, where climate is gener-
ally characterized by extreme seasonal variations in temperatures in addition to low rain-
fall. The studied genotypes could serve as a source of genes for genetic improvement to
biotic and abiotic resistance stress, through the accumulation of genetic variation
(Cholastova & Knotova 2012; Bohm & al. 2017; Biancardi & al. 2012; 2020).

For the first time in 1975, McFarlane reported natural hybrids, with the characteristics
of segregates between B. vulgaris subsp. vulgaris and B. macrocarpa in the Imperial
Valley, California. He speculated that the presence of male sterility in the identified hybrid
plants (7% of the total studied plants) arose from crosses between a male-sterile mother
and B. macrocarpa. McFarlane (1975) also theorized that seeds of B. macrocarpa species
are thought to have been introduced from the Mediterranean area prior to 1928.

We detected for the first time of tetraploid cytotypes in Beta macrocarpa and in beet
hybrids. Tetraploid Beta macrocarpa genotypes are rarely found in nature, they were
exclusively sampled in Canary Island and in Portugal mainland (see e.g., Bartsch & al.
2003; Villain 2007; Castro 2013). Authors of earlier studies, were of the opinion that all
plants of B. macrocarpa, growing on the Canary Islands are tetraploid (Buitler 1977
Lange & al. 1989). It has been suggested that the origin of tetraploid cytotype discovered
in Beta macrocarpa populations of Canary Islands result probably from at allopolyploidy
hybridization events between diploid B. macrocarpa and B. vulgaris subsp. maritima
(Buttler 1977, Villain 2007).

Tetraploid B. macrocarpa genotypes found in the Moroccan collection, supports the
hypothesis of existing of seed and pollen flow contributing to the transfer of genes, species
colonization into new environment and dissemination in time and space of tetraploid B.
macrocarpa populations from the Portugal or Canary Islands, as land areas are geograph-
ically close to Morocco.

Infrequency of tetraploid cytotype could be explained by the competitive ability of
pollen released by diploid beet is much higher compared to pollen produced by tetraploid
plants, as suggested by Scott & Longden (1970). Indeed, only few triploids (3n) see beet
individuals were detected during collections in 17 Danish seas, showing that the levels of
gene flow from tetraploid pollinators are very low (Andersen & al. 2005). In a first study
on natural polyploidy in wild populations of annual beet, Buttler (1977) reported that plant
morphology and pollen diameter were useless for distinguishing diploid and tetraploid
types of B. macrocarpa. This was in consistent with our results which show that diploid
and tetraploid hybrid plants did not show a difference in their morphology. Kishima & al.
(1987) reported a difference in restriction fragment pattern of chloroplast DNA of diploid
and tetraploid B. macrocarpa.

Studied hybrids represent a percentage of 83% of viable plants with normal growth.
However, the remaining 17% on-germinating seeds could be non-viable seed triploid plants.
In this context Trueblood and his team (2010) showed that seedlings produced by the triploid
clone in Hypericum androsaemum L. died shortly after germination. According to Nghiem
& al. (2018), less than 25% of germinated progeny from triploid clone of Acacia Mill.
(between tetraploid 4. mangiwm and diploid A. auriculiformis). survived at 3 months after
sowing with sever stunting and arrested growth. Our results could prove the success of the
hybridization seed method with a complete control to avoid external pollen crosses (con-
trolled pollination) and that hybridization was carried out under full isolated conditions.
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Conclusion

In order to use Moroccan B. macrocarpa genotypes as a natural reservoir of gene and
genetic diversity for adaptation to abiotic and biotic constraints and for broadening the
genetic base of sugar beet, interspecific hybridizations were carried out. Efforts were
focused on developing the appropriate environment for developing hybrids adapted to
Moroccan climatic conditions.

Obtaining a viable and fertile beet hybrid resulting from B. macrocarpa (rare in nature) is
an important and encouraging step towards the genetic improvement of sugar beet.

Hybrid showed a wide variability of morphological and developmental characteristics.
The majority of the hybrids (WH hybrids harvested in wild maternal plants and 50% of CH
hybrids cultivated maternal plants) are annual plants. They showed normal seed set within
the first year without any vernalization requirements, probably explaining the considerable
impact of the wild parent performance for the transmission of phenotypic traits to the prog-
eny. Remaining CH hybrids were closer to their cultivated parent for biomass, branching,
and vernalization requirement.

Tetraploid cytotypes in Beta macrocarpa were here first detected in Morocco with natural
polyploidy in sect. Beta. Results provide novel insights on the genetic and cytogenetic diver-
sity of Beta genus for breeding programs and biodiversity for climate change adaptation.
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