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The date palm has some characteristics that make it difficult to study for genes
location and identification. Improving productivity, fruit quality and resistance
to biotic and abiotic stresses is the main objective of molecular analyzes in date
palm. In this paper, we examine the considerable progress in this area. Progress
in date palm genomics studies was reviewed to provide a useful reference for
researchers working in this area. Advances in molecular techniques will
facilitate improvement programs using molecular selection.
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1. INTRODUCTION

Les oasis sont des espaces intensivement
cultivés dans les milieux arides et semi arides ou
les éléments du climat sont modifiés. Elles se
caractérisent par des étages de cultures qui se sont
développées avec le palmier dattier (Phoenix
dactylifera L.). L’adaptation du palmier dattier a
certains stress abiotiques (thermique, salinité) a
permis de le considérer comme l'un des
principaux arbres fruitiers les plus répandus et
mis en culture dans les régions arides. Plus de
5000 variétés sont actuellement cultivées tout
autour du monde (Jaradat & Zaid, 2004). La
plupart sont sélectionnées par les agriculteurs a

travers le temps sur la base de deux criteres
principaux : le rendement et la qualité des fruits.
Ces cultivars sont couramment identifiés par une
large gamme de criteres morphologiques
décrivant les arbres et les fruits (Nixon, 1950 ;
Zaid & de Wet, 2002 ; Elhoumaizi et al., 2002 ;
Osman, 2001 ; Rhouma, 2005).

Les oasis se caractérisent par une large
répartition géographique. La distribution des
cultivars est fortement liée aux conditions
édapho-climatiques, a l'ancienneté de cette
culture et aux exigences du marché. Le secteur
phoenicicole est un patrimoine génétique d’une
importante richesse, mais qui se trouve sous
I'influence de différentes contraintes écologiques
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et socio-économiques. Des problémes
phytosanitaires ont été noté principalement la
menace du Bayoud, qui a fait beaucoup de dégats
en Algérie et au Maroc (Louvet & Toutain, 1973;
Baaziz, 2000) ou il a provoqué la destruction de
plus de 15 millions de pieds. Plusieurs autres
maladies ont été notées et sont de nature
fongique ou causées par des insectes.
L’apparition de la maladie des feuilles cassantes
(MFC) présente également certains risques pour
les variétés les plus commercialisées (Namsi et
al, 2005). Les anciennes oasis qualifiées de
traditionnelles, foyer de la richesse phoenicicole
(Hamza et al, 2006), sont menacées d’une
érosion pour son vieillissement et son abandon
relatif a son morcellement et a la pénurie de la
main d’ceuvre. Par opposition on a noté une
tendance illimitée vers la création de nouvelles
oasis (privées et publiques) plus rentable dans
lesquelles la phoeniciculture est pratiquée d’'une
facon intensive basée sur la monoculture de la
variété ‘Deglet Nour’.

Actuellement certains cultivars sont en voie
de disparition et d'un rythme inquiétant
(Ferchichi & Hamza, 2008), ce qui menace le
systeme oasien d'une érosion génétique avec
toutes ses potentialités d’adaptation, de
résistance et de production. Cet écosysteéme
oasien étant un réservoir de diversité biologique
fragile doit étre géré avec beaucoup de
précautions. La conservation de la biodiversité
représente a nos jours une grande nécessité du
fait son importance dans le développement
socio-économique du monde entier. Des
programmes de sauvegarde et de conservation
du patrimoine phoenicicole oasien ont été
adoptés en vue de sauvegarder ce patrimoine.
L’obtention des informations suffisantes sur
I'ampleur et les caractéristiques de la diversité
génétique, la différenciation des populations et
la compréhension des relations génétiques entre
les individus et les populations sont essentielles
pour établir des lignes directrices sur
l'utilisation et la conservation des ressources
génétiques d'une espece, surtout quand les
stress biotiques et abiotiques sont considérés
(Bradshaw, 1975 ; Bates, 1985 ; Namkoong,
1989 ; Frankel et al, 1995 ; Virchow 1999).
Plusieurs stratégies doivent é&tre adoptées
davantage pour assurer la conservation et
l'utilisation durable des ressources
phoenicicoles pour lintérét des générations
présentes et futures. Une compréhension de ce
systétme et sa diversité génétique est une
exigence.

Les programmes de conservation et
d’amélioration doivent commencer par une
évaluation approfondie du secteur pour
améliorer les connaissances pratiques de
conservation et fournir l'information nécessaire
pour faciliter la gestion du patrimoine dattier.
Dans cette revue, nous soulignons les principaux
travaux moléculaires de caractérisation du
Phoenix dactylifera, y compris les études utilisant
des technologies de l'analyse des données
génomiques.

2. LES CARACTERISTIQUES D’UN BON
MARQUEUR MOLECULAIRE

Un marqueur moléculaire est un locus
génétique qui renseigne sur le génotype de
I'individu ou sur le génotype des locus voisins. Le
principal intérét des marqueurs moléculaires est
leur insensibilité au milieu, c’est-a-dire que le
génotype peut étre inféré a partir du phénotype,
quelles que soient les conditions
environnementales.

Il existe plusieurs types de marqueurs que
I'on peut classer en fonction du polymorphisme
qu’ils détectent. Certaines techniques ont
I'avantage de révéler de nombreux fragments
simultanément, ce sont des techniques de
révélation «en masse» de polymorphisme. Il
existe aussi des stratégies permettant de
détecter du  polymorphisme de facon
individuelle, elles nécessitent une certaine
connaissance de la séquence d’ADN. Bretting &
Widrlechner (1995) définissent les
caractéristiques  idéales d'un  marqueur
moléculaire : un bon marqueur doit étre un
caractere Mendélien a hérédité simple,
spécifique d’'un locus, a plusieurs alléles, bien
dispersé le long du génome, codominant, sans
effet pléiotropique ou épistasique, insensible au
milieu, stable a tous les stades du
développement, n’a pas d’effet sur la croissance
ou la reproduction sexuée, sélectivement neutre,
facilement observable et sans ambiguité,
automatisable et a faible colit d’analyse.

L’ensemble de ces caractéristiques concerne
uniquement les marqueurs moléculaires du
génome nucléaire. Les marqueurs des génomes
cytoplasmiques (chloroplastique et
mitochondrial), n’ont pas une hérédité
Mendélienne et de fait qu’ils sont haploides, la
codominance et la dominance ne s’appliquent
pas.



Journal of oasis Agriculture and Sustainable Development, 2 (1), 2020, 1-11

Tableau 1. Propriétés et utilités des marqueurs moléculaires les plus utilisés dans les différentes études menées sur '’ADN du palmier dattier.

RFLP RAPD ISSR AFLP SSR
L Détection des sites Amplification de 'ADN PCR des régions PCR des fragments PCR des
Principe . par des amorces entre les Lo . .
de restriction o . . de restriction microsatellites
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A})ondance dans le Abondant Tres abondant Abondant Moyennement
génome abondant
Degrés de . Moyen Moyen Elevé Elevé
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Dominance Codominant Dominant . Codominant
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Quantité d’ADN (o . i i (o i
nécessaire Elevée (2-10ug) Faible (10-25ng) Elevée (2-10ug) Moyenne (50-100ng)
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3. LES MARQUEURS MOLECULAIRES
APPLIQUES SUR LE PHOENIX
DACTYLIFERA L.

3.1. La RFLP (Restriction Fragment
Length Polymorphism)

Parmi les techniques utilisées dans les
caractérisations moléculaires et la détection
directe de la variabilité génétique au sein de
I’ADN on cite le polymorphisme de longueur des
fragments de restriction, RFLP (Restriction
Fragment Length Polymorphism). Le principe de
cette technique est de digérer '’ADN génomique
par une enzyme de restriction pour générer des
fragments de différentes longueurs, révélées
chimiquement ou radioactivement. La spécificité
des enzymes de restriction est telle que le
remplacement d'une seule base dans un site
suffit pour empécher la coupure de I'’ADN par
I'enzyme utilisée. C'est cette spécificité qui est
exploitée pour la mise en évidence du
polymorphisme. En effet, la présence ou
I'absence de site de restriction entraine un
polymorphisme de longueur des fragments
d’ADN, générés. Néanmoins, s'il est aisé
d’obtenir des fragments polymorphes, leur
visualisation est délicate, lorsqu’'il s’agit
d’analyser des génomes complexes. Ainsi,
I'électrophorése sur gel des produits de
digestion de I'ADN génomique génére une
trainée continue d’ADN (smear). Dans ce cas,
I'identification de fragments particuliers, est
réalisée grace a [l'utilisation de sondes
moléculaires. Pour cela, 'ADN est transféré du
gel sur une membrane de nylon ou la position
relative des fragments est conservée. Enfin, la
membrane est hybridée avec une sonde d’ADN
marquée préalablement soit chimiquement, soit
par radioactivité. Cette derniere s’hybride avec
le ou les fragments d’ADN avec lesquels elle
présente des homologies. L'origine de la
variabilité des marqueurs RFLP réside dans les
mutations au niveau du site de restriction de
I’enzyme utilisée dans la séquence ciblée.

Cette  technique a été utilisée pour
'identification des cultivars et la comparaison de
I’ADN des plantes meres et leurs rejets.
Corniquel & Mercier (1994) ont identifié par la
technique de RFLP, une combinaison d’Enzyme
de restriction - Sonde d’ADNc capable de
différencier quelques cultivars de palmier
dattier. Sakka et al. (2000) ont développé une
banque de génes a partir des cultivars tunisiens
et l'ont utilisés pour démontrer sa capacité

d’identifier les cultivars en générant des
marqueurs RFLP. Sakka et al. (2004) ont utilisé
I'ADN chloroplastique pour identifier les
cultivars tunisiens en appliquant la méthode de
PCR-RFLP.

Ces marqueurs présentent l'avantage d’étre
codominants et le polymorphisme recherché
peut balayer tout I'’ADN extrait. Les résultats
sont hautement reproductibles et une grande
diversité a été observée en fonction de I'enzyme
et la sonde utilisées. De plus la variation peut
étre détectée en dehors de la région d’intérét et
ceci lorsque la mutation frappe en dehors de la
région d’hybridation de la sonde (Jansen et al,,
1998). Toutefois, la technique RFLP nécessite
une grande quantité d’ADN et les marqueurs
utilisés pour 'ADN nucléaire sont en nombre
limité (Dowling et al., 1996). Pour détecter la
variabilité, il est nécessaire d’utiliser plusieurs
enzymes ce qui rend I'analyse peu cofiteuse. De
plus certaines enzymes ont des sites de
restriction dépendant de la région de
méthylation ce qui rend les résultats dépendants
de l'activation du gene. Les fragments d’ADN
migrent sur gel d’'une facon logarithmique ce qui
rend difficile de déceler les variations dans les
fragments de grandes tailles.

3.2. La RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNA)

Elle correspond a une amplification des
fragments d’ADN a partir d’amorces aléatoires.
Les amorces utilisées sont des décameéres
monocaténaires dont la séquence, établie de
maniére aléatoire, est caractérisée par un taux
de liaisons G-C supérieur a 50% et 'absence de
séquences palindromiques. Pour qu'une
amplification soit possible, l'amorce doit
s’hybrider de maniére antiparalléle sur les deux
brins d’ADN a une distance inférieure a 2 kb.
Lors d'une amplification, les amorces sont
utilisées soit seules soit par couple (Klein
Lankhorst et al., 1991). L'origine de la variabilité
des marqueurs RAPD réside dans les
modifications au niveau du site de fixation de
I'amorce (Boury et al., 1992). Il peut s’agir d’'une
insertion éloignant les deux oligonucléotides, de
telle sorte qu'il ne puisse plus y avoir
d’amplification, d’'une mutation ponctuelle
entrainant une perte ou gain d’un site de fixation
de l'oligonucléotide ou d'une délétion
contribuant a diminuer la distance entre les deux
amorces d’ou 'obtention d'un fragment invisible
apres électrophorese.
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La RAPD est largement utilisée dans le domaine
du palmier dattier pour lidentification des
cultivars et I'étude de Ileurs relations
phylogénétiques (Al-Khalifah et al, 2001 &
2004; Al-Khalifah & Askari, 2003 ; Askari et al,,
2003 ; Trifi et al., 2000 ; Ben Abdallah et al,,
2000). Cette technique s’avére importante dans
I'identification de l'empreinte génétique des
cultivars du palmier dattier et dans la détection
précoce des génotypes. L'avantage de la RAPD
est dans sa simplicité et ne nécessite pas une
grande quantité d’ADN génomique. Toutefois,
Benkhalifa (1999) a déclaré que les RAPD
montrent des difficultés considérables dans la
caractérisation des cultivars. Cet auteur a
montré que cette technique présente un faible
taux de polymorphisme. Par contre elle est
largement critiquée pour des raisons techniques
(Jones et al.,, 1997) et théoriques (Harris, 1999).
Ces critiques posent des questions liées a la
reproductibilité, la structure des amorces, la
dominance des marqueurs et 'indépendance des
locus.

3.3.ISSR (Inter-Simple Sequence Repeats)

Cette technique reprend le principe de la RAPD.
Les amorces sont constituées en partie d'une
séquence de microsatellite (4 a 6 répétitions
selon sa taille) et d'une autre a trois bases
arbitraires sélectives en 3 ou en 5.
L’amplification par PCR révéle de nombreux
fragments flanqués de part et d’autre du méme
microsatellite en orientation inversée. Le
polymorphisme dépend ici du nombre d’unités
de répétitions. La quantité de marqueurs
polymorphes peut étre élevée, alors que la
technique est simple et de faible cofit.

Dans le domaine du palmier dattier, les
marqueurs ISSR sont utilisés pour évaluer le
polymorphisme au sein de 12 cultivars tunisiens
(Zehdi et al., 2002). Parmi douze amorces ISSR
utilisées dans ce travail, seulement sept ont
généré des fragments polymorphes. Cette
technique a été également utilisée dans
I'identification des rejets de palmier dattier
(Hamama et al,, 2003). Hamza et al,, (2012) ont
étudié le polymorphisme chez 26 cultivars de
palmier  dattier  originaires des  oasis
continentales tunisiennes et ceci 7 amorces
sélectionnées. Un polymorphisme de 79,07% a
été généré ce qui témoigne le niveau élevé de
polymorphisme au sein des accessions révélées
par les amorces sélectionnées. Ces méme
auteurs ont réalisé I'’AMOVA basée sur les
données ISSR ce qui a montré une différenciation

significative entre la sous populations des
cultivars a dattes molles et celle des cultivars a
dattes seches (Phipt = 0,126, p = 0,005). Ces
résultats témoignent bien 'utilité des marqueurs
ISSR et les amorces choisies dans ce travail dans
la distinction moléculaire entre ces deux sous
populations a criteres agronomiques importants.

Les marqueurs ISSR présentent 'avantage d’étre
trés polymorphes. Ainsi, il a été rapporté que ces
marqueurs révelent une variabilité plus
importante que les techniques RFLP et RAPD
(Nagoaka & Ogihara, 1997). Par ailleurs, ils sont
plus reproductibles que ceux générés par la
technique RAPD (Nagaoka & Ogihara, 1997).
Toutefois, les marqueurs ISSR présentent
certains inconvénients tels que leur sensibilité a
la variation de la quantité d’ADN matrice et a
celle de la température d’hybridation, qui
doivent étre minutieusement mises au point
(Bornet & Branchard, 2001). De plus, dans de
nombreux cas, notamment avec lutilisation
d’amorces non ancrées, les marqueurs révélés
par cette technique sont générés sous forme de
trainées illisibles (Sharma et al., 1995; Gupta et
al,, 2000).

3.4. RAMPO (Polymorphisme des
microsatellites amplifiés au hasard)

C’est une modification de la technique de RAPD
pour échapper au manque de reproductibilité et
a la dominance. En effet, on procede a une
amplification au hasard de '’ADN génomique par
des amorces universelles et les amplimeres
obtenus servent de matrices pour une ISSR.
Rhouma et al. (2008) a révélé une grande
diversité génétique au sein des cultivars
tunisiens par comparaison avec les résultats de
la RAPD et de I'ISSR.

3.5. AFLP

Les marqueurs AFLP sont basés sur le
polymorphisme de position des sites de
restriction d’enzymes (Vos et al, 1995). Elle
combine a la fois la puissance de la RFLP avec la
flexibilité des techniques basées sur la PCR, dans
des conditions de haute stringence. De plus,
l'utilisation de deux amorces correspondant a
des adaptateurs permet d’obtenir une bonne
reproductibilité (Lin et al, 1996), ce qui fait
d’elle une technique de choix dans la recherche
de marqueurs polymorphes. L’utilisation de
diverses enzymes de restriction peut augmenter
le nombre de fragments polymorphes amplifiés,
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et permettre d’obtenir une répartition différente
des marqueurs sur une carte génétique.

L’AFLP a été appliqué sur 21 cultivars du
palmier dattier et des espéces sauvages de
Phoenix sylvistris en vue de développer des
marqueurs pour l'identification des rejets et de
déterminer la relation phylogénétique entre les
cultivars de Californie (Cao & Chao, 2002). Les
résultats ont montré la fiabilité de I’AFLP dans
I'identification des cultivars et les especes. La
classification n’a pas montré une discrimination
des cultivars selon leurs origines géographiques.
En Tunisie, les travaux de Rhouma et al. (2007)
plaident en faveur de la grande richesse du
patrimoine local du palmier dattier. En effet, en
utilisant seulement six combinaisons d’amorces
un total de 428 bandes polymorphes a été
généré.

L’avantage de cette technique est dans le grand
polymorphisme obtenu, le caractére dominant
ou codominant et elle ne nécessite pas une
connaissance préalable du génome. C’est une
technique fiable et robuste en la comparant avec
les techniques de I'amplification arbitraire du
génome mais les mémes problemes de
reproductibilité subsistent (Robinson & Harris,
2000) et la désignation du locus peut étre
équivoque si une analyse génétique détaillée
n'est pas accomplie (Lowe et al, 2004). Les
marqueurs AFLP présentent I'inconvénient de la
nécessité d'une tres grande compétence
technique et une tres bonne qualité d’ADN.

3.6. Les marqueurs SSR (Simple
Sequence Repeats)

Ce sont des répétitions en tandem de motifs
mono, di, tri ou tétra-nucléotidiques, exemple :
(AT)n et (CAG)n, et sont distribués partout dans
I’ADN nucléaire, chloroplastique et
mitochondrial (Lowe et al, 2004). Ils sont
classés aussi suivant leurs continuités et ainsi on
distingue cinq classes : (i) Les microsatellites
parfaits : constitués par un seul type de motif
répété. Exemple : (ACT)n, (ii) Les microsatellites
imparfaits : la répétition est interrompue par
une mutation (substitution ou suppression)
d’une base dans un motif. Exemple : (ACT)n CCT
(ACT)n / (ACT)n CT (ACT)n, (iii) Les
microsatellites composés : c’est la concaténation
de deux microsatellites de motifs distincts.
Exemple : (ACT)n (GA)m, (iv) Les microsatellites
complexes : ce sont des microsatellites
composés, avec plus de deux motifs distincts.
Exemple : (ACT)n (GA)m AA (ACQ)k.

Leclercq (2007) attribue lorigine des
microsatellites plutét a une conséquence des
phénoménes de glissement de 'ADN polymérase
qui surviennent lors de la réplication de 'ADN
qu'a une recombinaison inégale par crossing-
over asymétriques entre les chromatides au
cours de la méiose. Le nombre de répétition est
hautement variable et chaque variation du
microsatellite constitue un allele dont Ia
distinction se fait par différentes méthodes
électrophorétiques. Un nouvel allele est formé
aprés une mutation génétique provoquant une
perte ou un gain d'une répétition du motif. Les
analyses tiennent compte des différences de
tailles des microsatellites et la mutation qui ne
méne pas a un changement de nombre de
répétitions ne sera pas identifiée. L’amplification
des SSR se fait par PCR en utilisant des amorces
qui sont complémentaires aux régions bordant
un locus.

L'intérét principal des microsatellites est leur
capacité d’étre de bons marqueurs génétiques.
IIs sont abondants dans les génomes, neutres,
codominants, et surtout hypervariables en taille.
Ces propriétés en ont fait un outil majeur en
biologie des populations, pour évaluer le lien de
parenté entre les individus. Cette vision des
microsatellites, en tant qu'outil, a donné lieu a
une focalisation de la recherche sur leur hyper-
variabilité et ses conséquences, c'est-a-dire
essayer de comprendre comment on pouvait
obtenir les distributions en taille des alléles
observées dans les populations.

Chez le palmier dattier des amorces SSR
spécifiques ont été développées par Billotte et al.
(2004). 11 s’agit de 16 locus microsatellites dont
'application a montré des valeurs
d’hétérozygotie attendue allant de 0,22 a 0,92.
Les travaux de Zehdi et al. (2004) pour le
génotypage des cultivars tunisiens et la
comparaison des populations théoriques
géographiques ont montré que les oasis
tunisiennes constituent une seule et unique
population. Les analyses des données
moléculaires des pieds provenant de Tozeur,
Kebilli et Gabes n’ont pas montré de différences
significatives. Toutefois, Elshibli et al. (2008) ont
comparé les cultivars du Soudan avec ceux du
Maroc et ont permis de suggérer qu'ils
constituent deux populations différentes. Cette
différenciation est due a la distance
géographique entre les deux provenances ce qui
arendu difficile d’échanger le matériel végétal.
Hamza et al. (2011) ont signalé que la variation
de la probabilit¢é d'identité (PI) entre les
cultivars s’annule a partir de la combinaison de
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trois locus microsatellites (Figure 1). Ainsi,
I'utilisation de seulement trois marqueurs
microsatellites suffit pour discriminer un
cultivar du reste de la population. Ce méme
résultat a été trouvé par Zehdi et al. (2004) qui
ont établi des clés d’identification de 46 cultivars
de palmier dattier en utilisant seulement trois
locus microsatéllite (mPdCIR78, mPdCIR85 et
mPdCIR25).

L’AMOVA appliquée sur les données SSR pour 26
génotypes de palmier dattier tunisien (Hamza et
al,, 2011) a montré des résultats différents selon
les sous populations étudiées. Il n’y a pas de
diversité moléculaire entre les sous populations
de la période de maturité et du mode récolte,
tandis qu'une diversité génétique significative a
été observée entre les sous populations de la
consistance fruitiére (p<0,05). Malgré Ia
diversité intrapopulation importante, 95%, une
diversité significative, 5% (p<0,005) a été
décelée entre les sous populations de la
consistance fruitiere. La comparaison des sous
populations a montré une différence génétique
significative entre la sous population des
cultivars a dattes semi-molles et deux autres
groupes : la sous population des cultivars a
dattes semi-séches et celle des cultivars a dattes
molles.  Cette ségrégation suppose que le
palmier dattier dans les oasis continentales
tunisiennes ne constitue pas une seule
population mais plutét un ensemble de
populations qui pourraient étre de différentes
origines. On ne peut pas expliquer davantage ces
résultats pour le manque d’informations sur
I'histoire de linstallation des palmeraies
tunisiennes.

4. Lagénomique du palmier dattier

La taille du génome nucléaire du palmier dattier
est d'environ 670 Mb (Al-Mssallem et al., 2013 ;
Beal, 1937). Ce n’est qu’en 2009 ou la premiére
séquence d’ADN nucléaire du palmier dattier a
été disponible sur GenBank (Al-Dous et al,
2011). Aujourd'hui, une base de données en
ligne sur les ressources génomiques du palmier
dattier a été générée avec les positions des
polymorphismes et des locus microsatellites
(Hazzouri et al, 2015), fournissant des
informations  sur l'identification et Ia
classification des cultivars (He et al., 2019). Le
tableau 2 montre une liste des projets de
séquencage du génome du palmier dattier.

5. Le palmier dattier et la post-génomique

Des études omiques ont été faites pour évaluer le
comportement du palmier dattier vis-a-vis du
stress abiotique. Un certain nombre d'études
basé sur le NGS (Next Generation Sequencing) le
transcriptome, le méthylome et d'autres basé sur
la protéomique ont été appliquées pour
caractériser la réponse du palmier a la salinité.
Par exemple, Radwan et al. (2015) ont signalé
une expression génique différentielle (DGE) d'un
grand pourcentage de genes dans les jeunes
racines de plants traité au sel. En effet, ils ont
signalé une baisse de régulation des génes
impliqués dans l'absorption et le transport du
sodium et une augmentation de 'expression des
génes de la voie de signalisation de I'’ABA.
D'autres genes sont différentiellement exprimés
pour le renforcement de la paroi cellulaire. Yaish
et al. (2017) ont signalé que sous l'effet de la
salinité les geénes exprimés de maniére
différentielle dans les feuilles avaient un role
dans la photosynthese, le métabolisme de
I'amidon et du saccharose et la phosphorylation
oxydative, tandis que les genes
différentiellement exprimés dans les racines
fonctionnent dans le métabolisme du
tryptophane, de la purine et de la thiamine. Yaish
et al. (2015) ont rapporté des micro-ARN
exprimés de maniére différentielle dans les
feuilles et les racines en réponse au stress salin.
Ces auteurs ont répertorié un certain nombre de
cibles d'ARNm de ces micro-ARN qui, selon eux,
pourraient étre liées a la salinité, y compris des
éléments de réponse hormonale, des kinases, des
facteurs de transcription et des transporteurs
(Yaish et Kumar, 2015).

Quelques autres études d’omiques sur la
sécheresse du palmier dattier ont été élaborées.
Une récente étude de protéomique a identifié
des genes impliqués dans la tolérance au sel et a
la sécheresse chez le palmier dattier (Rabey et
al,, 2016). Les chercheurs ont identifié 47 génes
différentiellement exprimés dans les feuilles.
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Figure 1. Variation de la probabilité d’identité

(PI) des cultivars suivant les combinaisons des
locus microsatellites (Hamza et al., 2010).
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Tableau 2. Liste de quelques études de séquencage du génome entier des palmiers dattiers (Gros-

Balthazard et al., 2018).

Principaux résultats Référence
Premier assemblage du génome pour le cultivar Khalas. Recherche sur la Al-Dous et
détermination du sexe, et supporte 'idée d’'un systeme XY d'héritage de genre. al. (2011)

Amélioration de l'assemblage du génome du palmier dattier (cultivar Khalas) Des
genes fonctionnels impliqués dans la résistance au stress et le métabolisme des
sucres ont été mis en évidence.

Séquencage de 62 cultivars d'Afrique du Nord et du Moyen-Orient : On note une
plus grande diversité de palmiers dattiers d'Afrique du Nord, proviennent-ils du
Moyen-Orient ?

Les palmiers dattiers sauvages d’Oman ont été étudiés sur la base des
caractéristiques morphométriques des graines et des analyses de diversité
(données microsatellites). D'autres analyses du génome entier ont démontré
qu'ils sont ancestraux. Il a été démontré que les palmiers dattiers africains
proviennent principalement de cultivars du Moyen-Orient, bien qu'une source
inconnue de variabilité ait été notée.

Le séquencage du génome entier des males et des femelles de toutes les espéces
de Phoenix a permis l'identification de séquences spécifiques aux males. La région
de détermination du sexe a été séquencée a l'aide de technologies de lecture
longue et annotée. Quatre génes ont été identifiés et leur analyse a soutenu un

Al-Mssallem
etal. (2013)

Hazzouri et
al. (2015)

Gros-
Balthazard
etal. (2017)

Torres et al.
(2018)

modele a deux mutations pour 1'évolution de la dioécie a Phoenix.

6. CONCLUSION

Le déploiement des marqueurs efficaces permet
de réduire les longues durées de la sélection
essentiellement chez les plantes vivaces. Chez le
palmier dattier la reproduction des pieds via
graines prend au moins cinq ans de culture pour
que la premiere floraison ait lieu. Le
développement et l'utilisation de marqueurs
pour des caractéres de qualité fruitiére et
d’autres criteres agronomiques est intéressant,
car cette sélection basée sur des outils
moléculaires appliquée au stade plantule, avant
la premiére fructification, accroitrait
considérablement l'efficacité de reproduction
sexuée et réduirait le temps de sélection des
cultivars.
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