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RESUME

Objectif: L'igname est 'une des plus importantes cultures vivriéres a tubercules en Afrique de 'Ouest, en
particulier au Bénin. Dans le but de renforcer la variabilité génétique des ignames cultivées D. alata (L.) au
Bénin, une collection de 21 accessions a été récemment introduite des iles du Sud-Pacifique grace a une
coopération CIRAD-Institut National de Recherche Agricole du Bénin (INRAB). Le présent travail a pour objectif
d'évaluer la variabilité génétique au sein de cette collection afin de favoriser son utilisation rationnelle.
Méthodologies et résultats : Pour cette investigation, 10 marqueurs microsatellites et 17 traits agro-
morphologiques ont été utilisés. Une variation phénotypique significative a été observée dans la collection,
notamment au niveau de nombreux attributs qualitatifs. Sur le plan moléculaire, un total de 40 alléles a été
détecté avec en moyenne 4 alleles par locus. Neuf des 10 marqueurs microsatellites SSR utilisés se sont
révélés discriminants avec une valeur moyenne du Potentiel en Information du Polymorphisme (PIC) estimée a
0,239. Les similarités génétiques estimées entre les accessions varient amplement (0,11 — 0,87), suggérant
qu’une importante diversité existe dans la collection. L'étude de la structuration de cette variabilité génétique
permet de classer les accessions en trois classes phénotypiques et deux groupes génétiques différents au sein
de la collection.

Conclusion : Ces résultats ont montré que les accessions introduites sont morphologiquement et
génétiquement trés diversifiées et contribuent donc significativement au renforcement de la diversité génétique
des ignames cultivées au Bénin.

Mots clés : Agro-morphologie, Bénin, D. alata, Diversité génétique, fles Pacifiques, SSRs

Abstract

Objective: Yam is one of the most important tuber crops grown in West Africa, in particular in Benin. In order to
reinforce the genetic variability of water yam D. alata (L.) cultivated in Benin, a collection of 21 accessions was
recently introduced from the South Pacific Islands through the cooperation of CIRAD and National Institute of
Agricultural Research of Benin (INRAB). The objective of this study was to assess the genetic diversity in this
collection for favoring its rational use.

Methodology and results: To conduct this investigation, ten microsatellites loci and 17 agro-morphological traits
were used. A significant phenotypic variation was observed within the collection, mainly at many qualitative
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attributes. At molecular level, a total of 40 alleles was detected with an average allele number of 4 per locus.
Nine of 10 microsatellites used were found to be discriminative with a mean value of Polymorphic Information
Content (PIC) estimated at 0.239. Genetic similarities estimated between the accessions varied widely (0.11-
0.87), suggesting that an important genetic variability exist in the collection. The inference of the structure of
such genetic variability revealed the existence of two genetic groups organized into three phenotypic classes
within the collection.

Conclusion: These results revealed that the introduced accessions are morphologically and genetically well
diversified and thus will contribute significantly in reinforcing the existing local water yam genetic diversity in
Benin.

Key words: Agro-morphology, Benin, D. alata, Genetic Diversity, Pacific Islands, SSRs

INTRODUCTION

L'igname est une importante plante a tubercule (Adoukonou-Sagbadja 2001 ; Scarcelli 2005). Au
cultivée dans de nombreux pays a travers le monde total, 147 488 hectares ont été emblavés pour une
et plus particulierement en Afrique de I'Ouest. Elle production d'igname de 2 047 006 tonnes avec un
appartient au genre Dioscorea qui renferme plus de rendement de 13 879 tonnes /hectare lors de la
600 espéces regroupées en 59 sections dont la plus campagne agricole 2009/2010 contre 2 624 011
importante est celle des Enantiophyllum qui contient tonnes et 2 734 831 tonnes respectivement lors des
pratiquement toutes les espéces alimentaires les campagnes agricoles 2010/2011 et 2011/2012
plus importantes (Coursey 1967). Malgré cette (MAEP Annuaire statistique 2010 — 2011). Cette
grande diversité des espéces, seules dix d’entre tendance soutenue a la hausse de la production ces
elles sont cultivées. Parmi ces especes, seules les deux derniéres décennies démontre [lintérét
espéces Dioscorea alata et le complexe D. désormais accordé par les décideurs politiques pour
cayenensis — D. rotundata font 'objet d’'une culture a cette culture en matiére de sécurité alimentaire dans
grande échelle et présentent une importance la région. De nombreuses études comme celles de
économique réelle surtout en Afrique (Dansi et al. Adoukonou-Sagbadja (2001) et de Azéhoun et Dansi
2000). L'igname est la deuxiéme plante a racines et (2010) ont montré limportance des échanges
tubercules la plus produite derriére le manioc avec variétaux dans le brassage et la dissémination
une production annuelle mondiale estimée a 48,3 géographique des variétés d'igname dans les zones
millions de tonnes (FAOSAT, 2012). L'Afrique de de production. Au Bénin, la culture du Dioscorea
I'Ouest a elle seule produit plus des 3/4 de la alata est exclusivement basée sur le Florido, la seule
production et constitue de ce fait la plus importante variété cultivée par les producteurs (Azéhoun et
zone de production mondiale. Dans cette région, Dansi 2010). Dans le contexte social ouest-africain
ligname constitue I'une des principales sources ou ligname occupe une place importante dans
d'amidon des populations des cing grands pays économie, la pratique d’ennoblissement des
producteurs que sont le Nigeria, la Cote d’Ivoire, le ignames sauvages qui permettait jadis de créer la
Ghana, le Bénin et le Togo. Sur le plan alimentaire, diversité est en pleine régression (Adoukonou-
en effet, ligname permet de mieux couvrir les Sagbadja 2001, 2003 ; Scarcelli et al. 2010). |l
besoins énergétiques ainsi que les besoins en s'avére ainsi indispensable de prévenir les
protéines, sels minéraux et vitamines (Treche 1998 ; disparitions de génotypes en mettant 'accent sur les
Scarcelli 2005). En plus du réle prépondérant joué échanges variétaux mais surtout en mettant a la
dans la sécurité alimentaire, I'igname prend une disposition des agriculteurs de nouvelles variétés
place importante dans la vie économique, culturelle pouvant répondre aux aspirations aussi bien des
et religieuse de différents peuples d'Afrique. Au producteurs que des consommateurs. Dans cette
Bénin, igname occupe une place importante dans la optique, 'INRAB (Institut National de la Recherche
production vivriere des populations locales Agricole du Bénin) en collaboration avec I'lITA
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(Institut International d’Agriculture Tropicale) a
amorcé une sélection participative de nouveaux
clones digname depuis 1994 (Azéhoun et Dansi
2010). Dans la méme dynamique et a la faveur de la
coopération Nord-Sud (CIRAD / France — INRAB /
Bénin), des accessions de Dioscorea alata ont été
importées des lles du Sud-Pacifique en 2006 et en
2007 et maintenues en station de recherche. Ces
apports non seulement permettront d'élargir la base
variétale de I'espéce Dioscorea alata cultivé au
Bénin mais ils constitueront aussi une opportunité
pour les producteurs d’igname de disposer de
nouvelles variétés pour assurer, a long terme, la
securité alimentaire. Pour mieux exploiter cette
nouvelle collection, il est important de connaitre
lidentité génétique et les potentialités agronomiques
des accessions qui seront ainsi mises a disposition
des producteurs. Divers marqueurs moléculaires
sont actuellement utilisés pour mieux évaluer la
diversité génétique chez les plantes. Ces marqueurs
peuvent étre utilisés seuls ou en complément aux
traditionnels  marqueurs  agro-morphologiques
connus pour étre trop sensibles aux facteurs
environnementaux (Adoukonou-Sagbadja et al.
2007). Chez les ignames, les marqueurs génétiques
moléculaires comme les isozymes (Hamon 1988),
les RFLPs (Terrauchi et al. 1992), les RAPDs
(Asemota et al.1996, Dansi et al. 2000), les AFLPs
(Mignouna et al. 1998, Agbangla et al. 2002, Egesi

MATERIEL ET METHODES

Matériel végétal: Le matériel végétal analysé est
constitué de 21 accessions d'igname Dioscorea alata
introduites au Bénin & partir des lles du Sud-Pacifique par
le CIRAD (Centre de coopération Internationale en
Recherche Agronomique pour le Développement,
France) et 'INRAB en 2006 et 2007 et maintenues en
collection au Département de Génétiqgue et des
Biotechnologies (FAST/ UAC, Bénin).

Méthodes

Evaluation agro-morphologique : Les accessions ont
été semées pendant la saison hivernale 2012-2013 dans
des butes sur le site expérimental du Département de
Génétique et des Biotechnologies de ['Université
d’Abomey-Calavi (Position géographique : 6°24'57"N,
2°20'317E). Un dispositif en bloc aléatoire randomisé
avec trois répétitions a été adopté pour l'installation des
essais. Chaque bloc est constitué de quatre rangées
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etal. 2006, Tamiru et al. 2007) et les SSRs (Scarcelli
et al. 2005, Missihoun et al. 2009) sont déja utilisés
avec succes pour évaluer la variation génétique au
sein des collections et de déterminer leur relations
phylogénétiques. Au nombre de ces marqueurs, les
SSRs (Simple Sequence Repeats ou microsatellites)
sont connus pour étre les plus efficaces et les mieux
indiqués pour les études de diversité et de
structuration génétiques a cause de leur haut niveau
de polymorphisme chez I'igname (Mignouna et al.
2003, Missihoun et al. 2009, Obidiegwu et al. 2009,
Tostain et al. 2007, Scarcelli et al. 2010). En ce qui
concerne l'intérét des microsatellites en génétique,
ilIs sont connus, en plus de leur haut degré de
polymorphisme, pour étre des marqueurs neutres,
co-dominants et avantageusement bien distribués
sur I'ensemble du génome (Powell et al. 1996,
Santoni et al. 2000). L’objectif général de ce travail
est d’évaluer la variabilité génétique des accessions
de Dioscorea alata introduites au Bénin a partir des
fles du Sud-Pacifique pour une exploitation efficiente
de ces ressources génétiques dans I'agriculture
béninoise. Spécifiquement, il s’est agit (1) d’estimer
la variabilité phénotypique des accessions par une
évaluation agro-morphologique se basant sur les
descripteurs  recommandés  par  Bioversity
International et (2) de déterminer celle génétique au
niveau moléculaire a l'aide des marqueurs
microsatellites nucléaires (SSRs).

(lignes) de 11 butes dont les deux centrales sont utilisées
pour la collecte des données. L'écartement entre deux
rangées est de 0,5 m alors que celui entre deux butes est
de 40 cm sur chaque ligne. L’arrosage des plantes a été
réalisé quand le besoin s'était fait sentir. Aucune
fertilisation n'a été effectuée. Pour la collecte des
données, les descripteurs morphologiques utilisés sont
ceux recommandés par Bioversity (IPGRI / [ITA 1997) et
déja utilisés dans I'étude de la diversité morphogénétique
des ignames de l'espéce D. alata cultivées au Bénin
(Azéhoun et Dansi 2010). Au total 15 variables
qualitatives et deux quantitatives prenant en compte la
tige, les feuilles, et les tubercules ont été retenues et
mesurées (Tableau1). Pour les variables quantitatives, la
moyenne des mesures de 3 plants pris au hasard est
considérée pour chacune des accessions.
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Tableau1 : Paramétres agro-morphologiques utilisés pour I'évaluation de la collection

Type de variables | Variables Codification
Couleur de la jeune tige COTj
Couleur de la tige adulte COTa
Couleur des ailes de la jeune tige CATj
Couleur des ailes de la tige adulte CATa
Couleur de la jeune feuille COFj

Qualitatif Couleur de la feuille adulte COFa
Couleur de la marge de la jeune feuille CMF;j
Couleur des nervures de la jeune feuille CNF;j
Couleur du pétiole de la jeune feuille COPj
Couleur du pétiole de la feuille adulte COPa
Couleur des ailes du pétiole de la feuille juvénile CAPj
Couleur des ailes du pétiole de la feuille adulte CAPa
Forme des feuilles FOF
Forme de I'extrémité de la feuille FEF
Disposition des feuilles (phyllotaxie) DFE

Quantitatif Nombre de tubercules par butte NTB
Longueur des tubercules LGT

Caractérisation génétique moléculaire: L’ADN
génomique total de jeunes feuilles de chacune des
échantillons d'igname a été extrait selon le protocole
proposé par Gawel et Jarret (1991) utilisant le MATAB
(Mixed Alkyl Triméthyl Ammonium Bromide) et déja utilisé
avec succes sur les ignames (Agbangla et al. 2002,
Missihoun et al. 2009). La pelote dADN obtenue a été
reprise dans 300 pL d’eau ultra pure stérile. Pour tester la
qualité des extraits, une électrophorése sur gel d'agarose
a 1% suivie d’'une visualisation des bandes d'ADN avec
un trans-illuminateur a Ultraviolet a été effectuée.

Pour la conduite des analyses, dix des marqueurs
microsatellites recommandés par Tostain et al. (2006) ont
été utilisés pour caractériser les 21 accessions (Tableau
2). Brievement, les ADN extraits ont été dilués avec 'eau
ultra pure stérile en vue d’'obtenir une concentration en
ADN denviron 10 ng/upl nécessaire a la réaction
d’amplification PCR. Un milieu réactionnel de 25l a été

constitu¢ pour chaque échantillon puis porté au
thermocycleur de Type Peltier-Effect Cycling (PTC-
100™). Le programme de la réaction PCR est celui utilisé
par Tostain et al. (2008). Il est constitué d’'une initiation a
94 °C pendant 5 mn et de 35 cycles de réactions.
Chaque cycle est constitué de trois phases : la premiére
phase dite de dénaturation conduite a 94 °C pendant 30
s, la deuxiéme phase dite d’hybridation des amorces
rendue possible grace a un abaissement de température
jusqu’a 51 °C pendant 1mn et la troisieme phase dite
d’élongation a partir des amorces conduite a 72 °C. Une
extension finale a 72 °C pendant 8 mn met fin a la
réaction. Les produits de réaction sont enfin séparés par
électrophorése sur gel de polyacrylamide dénaturant a
5% pendant 1 heure 30 min a 2 heures. Aprés migration,
la révélation des plaques électrophorétiques a été faite au
nitrate d’argent.
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Tableau 2: Caractéristiques des marqueurs microsatellites utilisés pour 'analyse génétique des 21 accessions de D.

alata introduites au Bénin

Marqueurs Séquences des amorces Motif de base Taille en pb

Da1D08 F: GATGCTATGAACACAACTAA (CA)s 309
R: TTTGACAGTGAGAATGGA

Dab2D08 F: ACAAGAGAACCGACATAGT (AG)16 335
R: GATTTGCTTTGAGTCCTT

Dpr3F10 F: TCAAAGGAATGTTGGG (GA)z7 166
R: ACGCACATAGGGATTG

Dab2E09 F: AACATATAAAGAGAGATCA (GAA)s 119
R: ATAACCCTTAACTCCA

) F: CCCATGCTTGTAGTTGT (GA)19 190
R:TGCTCACCTCTTTACTTG

Da1F08 F: AATGCTTCGTAATCCAAC (TG)13 177
R:CTATAAGGAATTGGTGCC

Da1A01 F: TATAATCGGCCAGAGG (GT)s 207
R:TGTTGGAAGCATAGAGAA

Da1C12 F: GCCTTTGTGCGTATCT (GT)g 163
R:AATCGGCTACACTCATCT

Da2G12 F: AGGCATCTTGGGAAA (AC)s 182
R:CGAACGATCCAATAAAA

Analyse statistique des données : Pour la conduite des
différentes analyses, les données morphologiques et
moléculaires ont été codées et documentées séparément
pour constituer des matrices de données dans Excel. La
variation phénotypique au sein de la collection est
estimée a travers les statistiques descriptives des
données morphologiques. Pour regrouper les accessions
en classes morphologiques homogeénes et élucider les
relations phénotypiques entre les accessions étudiées, un
dendrogramme UPGMA basé sur le coefficient de
similarité simple (simple matching) proposé par Sokal et
Michener (1958) a été construit en se basant sur les
caractéres qualitatifs polymorphiques documentés en
utilisant le logiciel NTSYS version 2.21f. Pour les
données moléculaires, les paramétres génétiques
calculés pour décrire la diversité sont le taux de

RESULTATS

Variabilité morphologique dans la collection des
accessions de Dioscorea alata: Dans la collection, tous
les 17 ftraits retenus ont présenté une variation
significative, ce qui présage dune variabilité
phénotypique substantielle au sein des accessions
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polymorphisme (P), la diversité allélique et la valeur PIC
(Polymorphism Information Content). Pour élucider les
relations génétiques entre les accessions, les similarités
génétiques entre accessions ont été calculées selon la
formule de Dice (1945). La matrice de distance obtenue a
servia la construction d’'un dendrogramme par la
méthode UPGMA a travers la procédure SAHN du logiciel
NTSYS version 2.21f. Par ailleurs, une analyse en
Coordonnées Principales (PCoA) utilisant les procédures
DCENTER et EIGEN de ce logiciel a été effectuée pour
confirmer la classification des différentes accessions
dans les groupes génétiques obtenues a partir du
dendrogramme. Enfin, les différentes classes génétiques
observées ont été décrites sur la base des données
morphologiques documentées.

analysées. Pour les traits qualitatifs, cette variation est
observable aussi bien au niveau des feuilles que de la
tige. La forme des extrémités des feuilles et la position
des feuilles sont les traits qui ont montré les plus grandes
variations au sein de la collection. Par ailleurs,
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I'observation attentive des plantes en végétation a révélé
un certain degré de corrélation entre certains traits
étudiés. Ainsi, les variables comme la couleur des ailes
du pétiole de la feuille (CAP), la couleur du pétiole de la
feuille (COP), etc. sont fortement corrélées. Enfin, pour
les traits quantitatifs, la majorité des accessions ont
produit un a 2 tubercules avec quelques accessions
produisant jusqu'a 5 tubercules. Ceux-ci sont de petite
taille, variant entre 20 et 30 cm de long avec une
moyenne de 24,5 cm. La figure 1 présente les relations
phénotypiques et la classification des accessions en
classes morphologiques homogénes a partir des 15 traits
qualitatifs polymorphiques. A 83% de similarité, trois
classes morphologiques peuvent étre distingués sur le
dendrogramme. La classe phénotypique 1 (CP1) est
constituée de trois accessions, la classe phénotypique 2
(CP2) composée de 12 accessions et enfin la classe
phénotypique 3 (CP3) qui comporte 6 accessions. La
classe 1 est essentiellement constitué des accessions
présentant de jeunes feuilles a nervures essentiellement
vertes dont les pétioles sont violets a I'état juvénile
tournant au vert aux extrémités violettes a I'état adulte.

Les feuilles sont de forme sagittée allongée et a
phyllotaxie opposée. La classe 2 est essentiellement
constitué des accessions dont la tige verte a I'état jeune
possede des ailes de couleur verte a vert a bord violet, la
jeune feuille avait une marge de couleur violette, une
nervure violet-clair, un pétiole entiérement vert avec les
deux extrémités violettes mais présentant des ailes vertes
a bords violets ou entierement violettes, les feuilles
adultes étaient cordées mais présentant un pétiole aux
ailes vertes et a bord violet, la tige présentait des ailes
vert a bord violet. La phyllotaxie est alterne a la base
mais opposée au sommet. La classe 3 est composée des
accessions dont la tige a I'état jeune posséde des ailes
de couleur verte et a bord violet, la jeune feuille avait une
marge de couleur variant entre le vert et le violet, une
nervure violet-clair, un pétiole entiérement vert mais
présentant des ailes vertes a bords violets ou entiérement
violets, les feuilles adultes a base cordé-élargie mais
présentant un pétiole aux ailes de couleur verte et a bord
violet, la tige présentait des ailes vertes a bord violet, la
phyllotaxie est variable.
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Fig. 1 : Dendrogramme UPGMA construit sur la base des données morphologiques qualitatives et montrant les relations
et classes phénotypiques entre accessions d’igname D. alata introduites au Bénin

Diversité génétique révélée au sein de la collection

Taux de polymorphisme des marqueurs
microsatellites: Pour la collection analysée, tous les dix
marqueurs utilisés se sont révélés polymorphes (Tableau
3). Le nombre total d'alleles enregistrés pour les dix
marqueurs est de 40 donnant une moyenne de 4 alléles
par locus et un taux de polymorphisme de 100%. La
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valeur du PIC (potentiel en information du
polymorphisme) calculée pour chaque paire d’amorces
varie de 0,025 a 0,617 avec une moyenne de 0,239.
Parmi ces marqueurs, le Da1G12 est le plus informatif
alors que le Dab2D08 a un pouvoir discriminant
extrémement faible.
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Tableau 3 : Nombre d'alléles, estimation du PIC des marqueurs SSR utilisés

Marqueurs SSR utilisés Nombre d'alléles détectés PIC

Da1G12 3 0,617

Da1C12 5 0,188

Dpr3F10 3 0,39

Dab2EQO9 2 0,125

Da1A01 5 0,188

Dab2D08 8 0,025

Da1D08 3 0,408

Da2D11 5 0,098

Dab2C05 4 0,116

Da1F08 2 -

Moyenne 4 0,239

Relations génétiques et classification des groupes génétiques basée sur la matrice de similarité est
accessions : Le tableau 4 montre les similarités illustrée par le dendrogramme représenté sur la figure 2.

génétiques de Dice (1945) calculées entre accessions au
sein de la collection d’igname analysée. Les plus faibles
similarités génétiques sont observées entre les couples
daccessions F/S (11%), AQ et GP (17%
respectivement) alors que les couples d’accessions B/M
(88%), G/O et C/U (89%) ont montré les plus grandes
similarités. La classification des différentes accessions en
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Deux groupes génétiques majeurs ont été identifiés dans
la collection. Le premier groupe génétique (G1) est
composé des accessions A, G et O de la classe
morphologique CP1 et l'accession R précédemment
classée dans la CP3. Le second groupe génétique (G2),
trés diversifié, est constitué de I'ensemble des autres
accessions des classes phénotypiques CP2 et CP3.
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Tableau 4 : Similarité génétique (Dice 1945) estimée entre les différentes accessions de Dioscorea alata introduites au Bénin

Codes A B C D E F G H I J K L M N 0 P Q R S T U
A 1

B 0,38 1

C 042 0,78 1

D 035 071 080 1

E 035 057 066 066 1

F 043 043 05 05 064 1

G 074 029 048 041 055 050 1

H 051 066 048 05 055 050 028 1

I 038 07 071 064 050 052 029 059 1

J 040 064 066 081 044 027 031 046 048 1

K 038 084 078 071 057 061 037 066 084 048 1

L 025 05 046 053 053 038 032 032 033 043 033 1

M 040 088 074 081 05 045 031 061 072 075 0,72 052 1

N 024 072 074 081 05 045 031 046 064 066 072 043 075 1

0] 08 028 046 040 053 048 089 041 035 029 042 023 029 029 1

P 027 072 075 066 041 021 017 043 054 066 054 040 076 076 0,16 1

Q 0,17 060 080 072 048 040 033 033 052 05 061 038 063 081 024 084 1

R 057 03 05 05 060 048 068 041 042 044 050 023 037 037 073 025 032 1

S 027 05 041 05 033 011 034 034 036 057 036 040 047 038 025 044 042 041 1

T 036 072 075 066 041 031 02 034 05 076 054 040 066 05 025 066 052 033 044 1
U 037 081 089 082 068 058 042 050 074 069 081 05 076 084 041 069 075 048 043 078 1
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Figure 2 : Dendrogramme montrant les groupes génétiques identifiés dans la collection de D. alata introduite au Bénin au moyen des marqueurs SSRs
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L’analyse en Coordonnées Principales (PCoA) effectuée
en se basant sur la matrice de similarité confirme cette
structure génétique au sein de la collection. Le tableau 5
résume la contribution des cing premiers axes a l'inertie
totale. La premiere composante principale explique
28,39% de la variation totale, la deuxieme 13,32% et la
troisieme 10,41%. Le premier plan factoriel (1 et 2)

Tableau 5 : Valeurs propres des cing premiers axes obtenus
moléculaires SSRs

expliquant 41,71% de la variance totale montre
clairement les deux groupes génétiques révélés par la
méthode UPGMA (Fig. 3). Les caractéristiques agro-
morphologiques majeures des groupes génétiques et
classes phénotypiques obtenus sont résumées dans le
tableau 5

par analyse en coordonnées principales des données

N° des axes Valeur d’Eigen Variance Totale (%) Val. Cumul. (%)
1 2,72 28,39 28,39
2 1,27 13,32 41,71
3 0,99 10,41 52,12
4 0,91 9,49 61,62
5 0,66 6,94 68,56
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Figure 3 : Analyse en Coordonnées Principales des accessions de D. alata introduites au Bénin basée sur les données

moléculaires SSRs
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Tableau 6: Quelques caractéristiques agro-morphologiques des groupes génétiques et classes phénotypiques
identifiés au sein de la collection de D. alata introduite au Bénin

Variables G1 G2

CP1 CP2 CP3
NTB 2a5 2ab5 1
LGT (cm) 22 20 30
CATj vert vert a bord violet vert a bord violet
CATa violet vert a bords violet variable
CMF;j violet violet vert ou violet
CNF;j vert violet clair violet clair
COPj violet variable vert
COPa vert aux extrémités violettes vert aux extrémités violettes vert
CAPj violet violet vert
CAPa vert a bords violet vert a bords violet vert & bords violet ou

entiérement vert

FOF sagittée allongée cordée variable
FEF aigue aigue ou arrondie variable
DFE opposée alterne (base), opposée (sommet) variable
COTj vert violacé vert vert
CQOTa vert vert vert
COFj vert violacé variable variable
COFa jaunatre vert foncé variable
DISCUSSION

Dans cette étude, des approches morphologiques et
moléculaires (SSRs) ont été utilisées pour évaluer la
variabilité génétique au sein d'une collection d'igname de
Dioscorea alata récemment introduite au Bénin. Diverses
études conduites a travers le monde (Mignouna et al.
2002, Agbangla et al. 2002, Obidiegou et al. 2009,
Azéhoun et Dansi 2010, Siqueira et al. 2012) ont montré
la grande diversité génétique au sein de cette espéce. La
présente étude confirme ces observations en révélant
que les accessions nouvellement introduites sont
morphologiquement et génétiquement trés diversifiées.
Dans les zones de production d’igname au Bénin, cing
morphotypes plus ou moins structurés ont été identifiés
dans le germoplasme de D. alata en exploitation par les
producteurs (Azéhoun et Dansi 2010). L'introduction de
ces accessions constitue donc un apport génétique
significatif dans le renforcement du pool génétique de
cette espéce cultivée au Bénin. Dans cette étude,
seulement deux traits agronomiques a savoir la longueur
et le nombre des tubercules ont été considérés ; ce qui
n'a pas permis de bien apprécier les potentialités
agronomiques des accessions introduites. Une étude
complémentaire s’avére donc nécessaire pour exploiter
au mieux les potentialités agronomiques offertes par cet
apport de diversité au niveau paysan. Bien que bon
nombre de paramétres morphologiques qualitatifs
considérés n'aient montré aucune variabilité dans la
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collection, les résultats ont montré que la combinaison
des données documentées au niveau des 15 paramétres
retenus est suffisante pour permettre une identification et
une classification morphologique des accessions de la
collection analysée. Ce fait est conforme aux
observations antérieures de Azéhoun et Dansi (2010) et
confirme l'importance de ces paramétres qualitatifs dans
I'évaluation de la diversité génétique chez D. alata. Par
ailleurs, les marqueurs microsatellites utilisés se sont
tous réveélés polymorphiques produisant au total 40
alléles qui, clairement, ont permis de différentier la quasi-
totalité des accessions analysées. Néanmoins, la grande
variation observée au niveau du pouvoir discriminant de
ces marqueurs SSRs (PIC compris entre 0,025 et 0,617)
suggere qu’'une sélection adéquate de ceux-ci s'avere
nécessaire pour une meilleure efficacité dans
lidentification ou la discrimination des échantillons ou
variétés de D. alata au niveau moléculaire. Globalement,
les analyses morphologiques et génétiques ont permis de
mieux comprendre la structure génétique au sein de la
collection. En effet, deux groupes génétiques organisés
en trois classes phénotypiques peuvent étre identifiés.
Comme l'ont déja si bien rapporté par Ram et al. (2004)
ou Adoukonou-Sagbadja et al. (2007), ces résultats
démontrent encore I'avantage d’une utilisation combinée
des paramétres morphologiques et marqueurs
moléculaires dans la caractérisation des ressources
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génétiques des plantes. Les accessions analysées dans
cette étude proviennent des fles du Pacifique Sud, une
trés vaste région aux caractéristiques écologiques trés
diversifiées. Comme il est clairement admis aujourd’hui
(cf. Adoukonou-Sagbadja et al. 2007, etc.), la variation
génétique au sein des espéces est souvent corrélée a
des parametres géographiques, écologiques, etc. Dans
cette étude, nous avons pu démontrer I'existence d’'une
variabilité génétique structurée au sein de la collection de
D. alata; variabilité qui serait certainement liée aux
parameétres géographiques et aux caractéristiques agro-
écologiques diverses prévalant dans la région d’origine
de la collection. Malheureusement, 'absence de données
de référence accompagnant cette collection (noms des
variétés, lieux de collecte, agro-écologies, etc.) n'a pas
permis de ressortir une telle corrélation et de comprendre
les facteurs qui sous-tendent ou expliquent cette la
variabilité observée au sein de la collection. La
connaissance des caractéristiques morphologiques et
génétiques au sein d’une collection de germoplasme est
une importante étape pour sa conservation et son
exploitation en amélioration génétique. Dans cette étude,
des informations importantes ont été obtenues sur le
niveau de diversité et de 'organisation génétique des
accessions de D. alata introduites au Bénin. Les groupes
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