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évidences d’une origine sexuée et asexuée dans
la diversification variétale
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Résumé. Dans les agroécosystemes traditionnels comme ceux du nord du Maroc, les processus de
diversification variétale chez I'olivier combinent la sélection a partir de semis et la mutation somaclonale.
Ces processus, sont-ils, caractéristiques de tous les agroécosystemes du pourtour méditerranéen ? En
s’appuyant sur une analyse des variétés méditerranéennes (collection mondiale OWGB Marrakech,
collections frangaises et turques) a l'aide de 24 loci microsatellites, I'étude a été réalisée selon deux
approches : i) analyse des proximités génétiques et ii) analyse des relations de parenté. La comparaison
deux a deux des 667 accessions analysées montre que 442 paires sont distinctes par trois alléles au plus,
correspondant vraisemblablement & des variations somaclonales liées a une multiplication massive des
variétés importantes. En éliminant ces accessions (169), les variétés méditerranéennes sont classées en
497 génotypes clairement identifiés (distincts par au moins 3 alléles). Les relations de parenté sont
totalement (les deux parents identifiés) ou partiellement (un des deux parents identifiés) déterminées pour
9,6 et 29%, alors qu’elles ne sont pas identifiées pour 305 variétés (61,4%). Ces résultats sont expliqués
par les processus de sélection et de diversification a partir du semis qui est vraisemblablement le résultat
de flux de genes entre les oléastres locaux et les oliviers cultivés. Cette hypothese est particulierement
plausible dans les agroécosystémes traditionnels ou deux mécanismes sont conjugués par les pratiques
paysannes, le semis et la clonalité. Ces deux mécanismes de diversification semblent caractériser tous les
agroécosystemes traditionnels du pourtour méditerranéen en adéquation avec nos résultats qui portent sur
les variétés méditerranéennes (OWGB Marrakech, collections frangaise et turque). En proposant I'olivier
comme un modéle d’étude de la diversification variétale conjuguant le semis et la clonalité, ce travail
souligne l'importance des pratiques paysannes dans la conservation et la valorisation des ressources
génétiques locales.

Mots-clés. Flux de génes - Diversification - Mutations somatiques - Pedigree - Semis - Multiplication
végétative - Olea europaea L. - Bassin méditerranéen

Title. Relationship in the Mediterranean olive tree: evidence of sexual and asexual origin in the
varietal diversification

Abstract. The relative importance of seeds and pollen genes flow in olive’s varieties diversification and the
somatic mutations accumulated during the history of the vegetative spread of olive’s varieties in the
Mediterranean Basin are presented according to a parentage analysis approach. For cultivated olive trees,
the new genotypes issued from cross between known varieties are less represented in the analyzed
samples. Sexual selection of wild or feral olives and asexual variation are equally represented in the
Mediterranean Basin. The process of diversification of the cultivated olive trees combines asexual variations
caused by mutation in the vegetative propagation with sexual variations obtained by spontaneous sowing
seeds. Pairwise comparisons show that varieties whose differ by less than three loci are important reflecting
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an asexual variation. Similarly, the number of accessions whose relatives have not been revealed by
parentage analysis is large, suggesting a selection of local seeding involving wild or feral olives trees. This
study show that farmers combine the advantage offered by sexual reproduction in creating diversity and the
benefits of fixing the desired characters offered by vegetative propagation to obtain new varieties with better
adaptation to environmental changing conditions. Our results also show that farmers benefit from the
immediate advantage offered by asexual mutation variability to maintain their best genotypes from
recombination effect while offering their varieties new desired traits to their needs. Furthermore, our results
show in the case of Morocco, genomes displacement and asexual variations are important in olive varietal
diversification compared to France, Spain, where the seed selection appears more important in varietal
diversification.

Keywords. Gene flow - Diversification - Mutation - Pedigree - Pollen - Seed - Olea europaea L. -
Mediterranean Basin

Introduction

L'olivier (Olea europaea L.) est une espéce méditerranéenne. Sa production dans I'Union
Européenne représente plus de 67,31 % de la production mondiale estimée a 22,039 millions
de tonnes (FAOSTAT-Website, le 22-04-2016). Son importance économique, sociale et
écologique varie d’'un pays a un autre. Un grand nombre de variétés sont présentes dans les
pays du bassin méditerranéen (BM). Une collection mondiale de variétés, issue de 14 pays
méditerranéens (WOGB de Marrakech) a été mise en place sous I'égide du COIl (Conseil
Oléicole International) au domaine expérimentale de Tessaout (INRA, CRRA de Marrakech).
Cette collection a été caractérisée a I'aide de marqueurs moléculaires de 'ADN nucléaire et
cytoplasmique. Les résultats montrent un niveau élevé de diversité génétique structurée en trois
pools : Est, Centre et Ouest de la Méditerranée (Haouane et al., 2011 ; El Bakkali, 2013). Ces
travaux ont également mis en évidence des cas d’homonymie et de synonymies, comme dans
le cas des variétés francaises (Khadari et al., 2003) et iraniennes (Noormohammadi et al.,
2009a).

L'hypothése d’une diversification locale avec un apport autochtone pour la majorité des variétés
f0t admise par plusieurs auteurs (Belaj et al., 2001 ; Besnard et al., 2001a ; Khadari et al.,
2007). En effet, Besnard et al. (2001a) proposent un scénario marqué par une diffusion est-
ouest des oliviers domestiqués avec néanmoins quelques sélections locales a partir de
populations d’oléastres de 'Ouest de la Méditerranée. C’est vraisemblablement le cas pour les
variétés comme Picholine du Languedoc, Lechin de Séville et Zinzala (Besnard et al., 2001b).
D’autres auteurs, comme Angiolillo et al. (1999), Bronzini de Caraffa et al. (2002) et Baldoni et
al. (2006) rejettent I'nypothése d’'une domestication locale pour les variétés cultivées dans les
fles de la Méditerranée occidentale (la Sardaigne, la Sicile et la Corse). En effet, selon ces
auteurs, l'origine allochtone serait le facteur déterminant dans la diversification variétale de
I'olivier dans ces fles. Néanmoins, pour les variétés Sardes, l'origine autochtone n’est pas
totalement exclue par Erre et al. (2010).

En plus d’'un apport allochtone plus ou moins conséquent, la diversification variétale chez
I'olivier s’appuie sur des sélections paysannes a partir d’arbres issus de semis et de
multiplication végétative par greffage ou bouturage d’'un méme clone, faisant intervenir deux
mécanismes biologiques : la reproduction sexuée et la mutation somaclonale. Les variations
génétiques entre variétés, mises en évidence par de nombreuses études, sont expliquées par
'un des deux mécanismes ou parfois par les deux. Wiesman et al.1998 (pour la variété
« Nabali »), Mekuria et al., 1999 (pour la variété « Verdale ») et Noormohammadi et al., 2009a
(pour des variétés iraniennes) expliquent les variations génétiques observées comme résultat
d’'une reproduction sexuée. De méme, Banilas et al. (2003) ont détecté une grande diversité
génétique dans les différentes accessions de « Ladolia ». Les accessions partageant des
indices de similarité génétique élevés (> 0,9) ont été classées sous un méme génotype, alors
que les accessions partageant des valeurs faibles (<0,4) ont été considérées comme des
génotypes issus de la reproduction sexuée. En outre, I'étude de la diversité génétique par les
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marqueurs microsatellites (SSR) des oliveraies anciennes du Liban (Rony et al., 2009), indique
la coexistence de variations d’origine sexuée et de variations somatiques avec des coefficients
de similitude entre les arbres oscillant de 0,70 a 0,99 respectivement. Par rapport au clone
majoritaire de la variété « Picholine marocaine » (PM), El Bakkali et al. (2013) considérent que
les oliviers avec des profils moléculaires (génotypes) présentant un nombre élevé d'alleles SSR
différents (>8 alleles) comme des sélections paysannes obtenues a partir de semis spontané de
graine.

Des variations attribuées a des mutations somatiques ont été observées chez des oliviers issus
de différents pays oléicoles (Mekuria et al., 1999 ; Cipriani et al, 2002 ; Lopes et al.,
2004 ; Belaj et al.,2004 ; Taamalli et al., 2008 ; Khadari et al., 2003. Noormohammadi et al.,
2009b ; Rony et al, 2009 ; El Bakkali et al, 2013). Dans I'étude génétique des oliviers
prospectés et sélectionnés par 'INRA Meknes, El Bakkali et al. (2013) montrent la présence
d’individus étroitement liés a la variété « PM » se distinguant par un nombre limité d’alleles (1-6
alleles différents).

Diez et al. (2014) montrent qu'il y a des déplacements de génomes entiers d’une région a une
autre. Ces auteurs indiquent que la variété « Mission Nieland » est le résultat d’'introduction de
la « PM » au XVIII® siécle en Californie (USA). Des cas de déplacement de variétés suite a la
conquéte de la Croatie par les turcs ont été suggérés par Ercisli et al. (2012). Ces auteurs ont
observé des profils SSR similaires chez les individus de deux paires de variétés composées a
la fois de variétés croates et turques (« MuskaBuza » et « Levantinka »; « VLMD6 » et
« Drobnica »). L'introduction d’individus issus de populations génétiquement hétérogénes, peut
favoriser un brassage génétique et générer de la diversité génétique (Moukhli et al., 2011).
L’olivier (Olea europaea L.) constitue un modéle intéressant pour I'étude des mécanismes de
diversification impliquant le semis (flux de génes entre oléastres et oliviers cultivés) et la
multiplication végétative (déplacements de boutures et de greffons). Dans cette étude, nous
proposons une analyse intégrative de la diversification variétale d'origine asexuée et sexuée
par une premiére approche basée sur I'analyse de proximités génétiques entre variétés et par
une deuxiéme approche qui s’appuie sur les analyses de parenté, en utilisant les marqueurs
SSR. Dans ce travail, ces processus de diversification seront discutés par rapport aux études
sur les pratiques paysannes et dans l'optique de la conservation et la valorisation des
ressources génétiques locales.

| — Matériels et méthodes

1. Collections de variétés d’olivier

Les 667 arbres analysés sont issus de : i) la collection variétale mondiale a 'INRA Marrakech
(WOGB de Marrakech) avec 471 accessions originaires de 14 pays méditerranéens : Algérie
(37 accessions), Croatie (15), Chypre (18), Egypte (18), France (12), Gréce (17), Italie (136),
Liban (06), Maroc (23), Portugal (14), Slovénie (8), Espagne (86), Syrie (60) et Tunisie (21) ;
ii) la collection frangaise sur I'lle de Porquerolles (FOCB Porquerolles) avec 118 accessions
dont 13 variétés principales en France et iii) la collection turque a Bornova avec 78 accessions
(Station de recherche sur I'olivier Bornova, I1zmir).

2. Analyses moléculaires

L’ADN génomique a été extrait a partir de 100 mg de jeunes feuilles selon le protocole décrit
par Khadari et al. (2007). L'analyse du polymorphisme de 'ADN nucléaire de I'ensemble des
échantillons a été réalisée a l'aide de 24 marqueurs SSR choisis sur la base de leur
polymorphisme élevé, leur reproductibilité et leur amplification claire El Bakkali et al., (2013).
L’amplification PCR (Polymerase Chain Reaction) a été réalisée dans un volume total de 20 ul
contenant 20 ng d’ADN génomique, tampon PCR x1, 1,5 mM MgCl,, 0,2 M de chaque dNTP,
0,1 U de Taq Polymérase et 2 pmol de chaque amorce. Elle a été réalisée selon le programme
suivant : dénaturation initiale a 94°C (5 min), 35 cycles (30 s a 94°C (phase dénaturation), 60 s
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a 50°C, 55°C ou 57°C selon les conditions de chaque amorce (phase d’hybridation) et 60 s a
72°C (élongation) ; et une phase délongation finale (10 min a 72°C). Les produits
d’amplification de 'ADN nucléaire ont été révélés en présence de GeneScan 400 HD-Rox,
comme marqueurs de taille, en utilisant une électrophoréese capillaire a I'aide du séquenceur
ABI Prism 3130XL (Genetic Analyzer, Applied BioSystems) et analysés avec le logiciel
GENEMAPPER 3.7 (Applied BioSystems).

3. Comparaison des profils microsatellites

Sur la base des données microsatellites (SSRs), tous les doublons (profils SSR identiques entre
arbres), les couples d’individus présentant des différences de moins de 3 alléles (paires
d’individus trés proches génétiquement) ont été identifiés. Ces données sur les proximités
génétiques ont été utilisées pour identifier les accessions d’oliviers trés proches génétiquement
et pour pister les déplacements de variétés dans/ou entre pays méditerranéens. Le nombre des
alleles par locus, I'hétérozygotie observée (Ho) et attendue (He) ; ont été estimés en utilisant le
programme MICROSATELLITE TOOLKIT 3.1 développé sur Excel (Park, 2001).

4. Analyse de parenté

L’analyse de parenté a été réalisée sur I'ensemble des données microsatellites nucléaires des
génotypes uniques en utilisant le logiciel FAMOZ (Gerber et al., 2003). Un écart a un locus a
été accepté pour tenir compte des erreurs de génotypage, présence de mutation, comme
proposé par Lacombe et al. (2012) pour la vigne. Des LOD scores ont été attribués par FAMOZ
a chaque parent et aux paires de parents possibles. Le LOD score est la probabilité pour un
individu d'étre le parent d'un génotype donné divisé par la probabilité pour que les deux
individus soient sans rapport de parenté (Gerber et al., 2003).

Il —-Résultats

L’analyse génétique des accessions appartenant aux trois collections variétale (WOGB
Marrakech, FOGB Porquerolles et la collection turque) a I'aide des 24 marqueurs SSR a permis
d’identifier 497 génotypes distincts par 3 alleles au moins. La diversité génétique estimée a
partir de ces génotypes est relativement élevée avec une hétérozygotie attendue de I'ordre de
0,769 (Tab. 1).

Tableau 1. Diversité génétique de I'olivier cultivé méditerranéen, estimée sur la base de I’analyse de
497 génotypes a I'aide de 24 loci microsatellites

Hétérozygotie attendue Ecart-type Hétérozygotie Ecart-type (Ho)
(He) (He) observée (Ho)
0,7686 0,0249 0,7590 0,0039

1. Examen des proximités génétiques entre accessions

La comparaison deux a deux des accessions analysées selon le nombre d'alléles distincts
montre que la majorité des variétés sont clairement caractérisées par des profils moléculaires
spécifiques (profil multiloci basé sur 24 marqueurs SSR). Seules 442 paires d’accessions sont
génétiquement tres proches car elles ont des profils moléculaires distincts par trois alléles au
plus (Fig. 1).
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Figure 1. Nombre de paires de profils moléculaires selon le nombre d’alléles distincts par paire

La répartition géographique par pays du nombre de paires d’accessions génétiquement trés
proches (distinctes par trois alleles au plus) montre que les proximités génétiques entre variétés
sont importantes (plus de 15% de paires d’accessions, Fig. 2) dans quatre pays : Italie, Chypre,
Turquie et Syrie. Les paires d’accessions, en provenance du Portugal et de 'Egypte (Fig. 3),
sont distinctes par plus de 4 alléles, probablement en raison d'une caractérisation
morphologique et génétique préalable a leur introduction en collection mondiale OWGB
Marrakech.

Figure 2. Répartition géographique des variations moléculaires entre paires d’accessions au niveau
de 3 alléles distincts au plus

Le nombre de paires d’accessions en provenance d’ltalie et de Chypre, lorsque les deux
accessions appartiennent au méme pays, est supérieur a celui composé par des accessions
issues de deux pays. A I'opposé, pour les accessions en provenance de Turquie et de Syrie, il y
a plus de paires d’accessions issues de deux que d’'un seul pays. En dépit du faible nombre de
paires d’accessions trés proches génétiquement, cette tendance est également notée pour les
variétés en provenance de Tunisie, Gréce, Slovénie et Liban (Fig. 3).
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Figure 3. Importance des proximités génétiques entre paires d’accessions en provenance d’un ou
deux pays

2. Analyse des relations de parenté entre variétés méditerranéennes

L’étude est réalisée sur 497 génotypes clairement caractérisés et qui sont distincts par au
moins 3 alléles tout en éliminant les accessions avec des proximités génétiques et dont le
nombre d’accessions est élevé et dont les relations de parentés ne sont pas mises en évidence
(61,36%, Tab. 2). Ces relations de parenté sont complétement ou partiellement identifiées pour
48 (9,65%) et 144 accessions (29%), respectivement (Tab. 3).

Tableau 2. Nombre de génotypes, distincts par au moins 3 alléles, retenu pour I’étude des relations
de parenté

Nombre d’accessions Nombre d’accessions éliminées Nombre de génotype retenus
analysées de I’étude

667 169 (25 %) 497 (75 %)
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Tableau 3. Mise en évidence totale ou partielle des relations de parenté des variétés
méditerranéennes

Nombre Total Accessions en Accessions en Parenté
de génotype relations de parenté | relations de parenté | non révélée
avec deux parents avec un seul parent

Nombre
d’accessions

497 48 144 305

% 100 9,65 28,97 61,36

L’examen de la répartition géographique des accessions dont les relations de parenté n’ont pas
été mises en évidence montre des pourcentages élevés (Fig. 4) en France (29%), ltalie (21%),
Espagne (14%) et la Turquie (11%).

Tunisie Maroc Liban Egypte

Slovenie
1% 1% 2% 1% Chypre3%
0%
Croatie Portugal :
2% 3% Algerie
0,
Grece 50

3%

Figure 4. Répartition géographique des accessions méditerranéennes dont les relations de parenté
ne sont pas mises en évidence

Les relations de parenté complétes (quand les deux parents ont été révélés, Tab. 4), ou
partielles (un seul parent identifié, Tab. 5) montrent I'existence de croisements probables entre
accessions d’origines géographiques diverses. A titre d’exemple, trois accessions Bouchouika,
Dahbia et PM2_1202 originaires du Maroc ont des relations de parenté avec des accessions
ibériques.
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Tableau 4. Liste des accessions dont les deux parents sont identifiés

N° Accession N° Parent Parent 1 N° Parent Parent 2
1 2
30 PM2 1202 55 Zitoune DK 188 Mollar de cieza=Meloncillo
6 ZDH4 30 PM2 1202 55 Zitoune DK
178 NocellaraMessinese 10 Jemri 415 Marsaline
18 Dahbia 85 STANBOULI 196 AzeitoneiraAzeiteira
289 Maremmano 34 JLOT 117 Grappolo
69  Filare 111 Morcaio 198 Cayet roux
318  Abunara 46 DERAS 431 Zalmati Nord
135  Gremignolo di 63 ANSASI 67 BISSANI
Bolgheri
375 Lastovka 63 ANSASI 135 Gremignolo di Bolgheri
173 KORAKOU 65 DOEBLI 76 SHAMI MODABL
89 Gordale Sevillana 162 Aguenaou 265 Machorron
Dofi
475 Boude 292 Santa 94 Redondal
CaterinaDofi
11 Blanquette de 102 TARABELSI 118 Lefkosia
Guelma
13 Bouchouika 147 Negrillo de 105 Habichuelero de Grazalema
Iznalloz
190 PIDICUDDARA 10 Jemri 431 Zalmati Nord
311 Salonenque 135 Gremignolo 556 Salonenque
di Bolgheri
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Tableau 5. Exemple de relations de parenté partielles (un seul parent identifié¢)

N° Accession N° Parent 1 Parent 1 ?
196 AzeitoneiraAzeiteira 85 STANBOULI P2_196
67  BISSANI 405 KHASHABI P2_67
415 Marsaline 63 ANSASI P2_415
76 SHAMI MODABL 65 DOEBLI P2_76
431  Zalmati Nord 46 DERAS P2_431
198 Cayet roux 111 Morcaio P2_198
162  Aguenaou 292 Santa CaterinaDofi P2_162
265 Machorron 475 Boude P2_265
117  Grappolo 106 Olivo di san Lorenzo P2_117
292  Santa CaterinaDofi 642 Tavsanyliregi P2_292
94 Redondal 392 Racimal P2_94
118  Lefkosia 179 PERISTERONA 2 P2_118
105 Habichuelero de Grazalema 157 Dafnelia P2_157
556  Salonenque 63 ANSASI P2_556
33 0z1 30 PM2 1202 P2_33

Il — Discussion

Le mode de propagation des variétés d'olivier le plus communément pratiqué est la
multiplication végétative a l'identique par bouturage ou par greffage. A partir d’'un clone
majoritaire qui caractérise une variété donnée, des variantes moléculaires (alléles
microsatellites) peuvent apparaitre aboutissant a plusieurs clones qui sont souvent minoritaires.
Le cas de « Zitoun Beldi » ou « PM » qui est une variété massivement cultivée au Maroc et
depuis au moins la période romaine (Khadari et Moukhli, soumis), est particulierement illustratif.
En effet, El Bakkali et al. (2013) montrent la présence de variations somaclonales au sein des
oliviers sélectionnés par I'INRA Meknés, qui se distinguent du clone majoritaire de la variété
« PM » par moins de 6 alleles SSR nucléaires. Ce cas montre clairement que la multiplication
massive de cette variété, qui s’opére a la fois dans I'espace (présence de cette variété dans
toutes les zones oléicoles marocaines) et sur un temps long (variété cultivée depuis au moins le
1%siécle aprés J.-C.), est a l'origine de ces variations somaclonales. Ce type de mutations a été
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également décrit pour deux variétés traditionnelles locales du Maroc, « Bouchouk » (El Bakkali
etal., 2013) et « Meslala » (Haouane, 2012). Ce dernier auteur, signale que parmi 127 260
paires accessions construites par les 505 génotypes identifiés, 366 paires seulement (0,28%)
représentaient des individus génétiquement tres proches et qui sont distincts par moins de 7
alleles différents (Haouane et al., 2011).

De méme, Gemas et al. (2004) montrent que la variété « Galega » multipli€e massivement au
Portugal est un mélange de génotypes différents dont quelques-uns sont génétiquement trés
proches et peuvent étre considérés comme des mutations somaclonales.

Notre étude met en évidence la présence de variantes moléculaires, qui peuvent étre
considérées comme mutations somaclonales pour les variétés massivement multipliées par
voie végétative. Cependant, nous n’avons pas pu déterminer les relations de parenté compléte
pour une grande partie des variétés analysées (61,36%). Des résultats similaires ont été
obtenus sur la collection mondiale de Cordoue (OWGB Cordoba, Espagne) par Diez et al.
(2014). Ces résultats peuvent étre expliqués par des processus de sélection et diversification
au niveau local a partir de croisements entre oléastres et oliviers cultivés (Besnard et al., 2001a
; Haouane, 2012). Les études sur les pratiques paysannes montrent, en effet, que l'olivier issu
de semis fait partie intégrante des agroécosystémes traditionnels comme ceux dans le nord du
Maroc et fait I'objet d’une sélection continue qui parfois aboutit a la multiplication végétative
d’arbres remarquables (Haouane, 2012). Il y a donc un continuum entre les agroécosystéemes a
olivier et les oléastres qui est plus ou moins nourri par les flux de genes entre ces deux entités
(Moukhli et al., 2011 ; Haouane, 2012). Les variétés dont les relations de parenté ne sont pas
déterminées et celles dont un seul parent est identifié sont probablement le résultat de flux de
génes entre les oléastres locaux et les oliviers cultivés (Besnard et al., 2001b ; Khadari et al.,
2007). Cette hypothése est particulierement plausible dans un contexte de diversification locale
conjuguant les pratiques de semis a celles du clonage comme dans le cas des
agroécosystemes a figuier (Achtak et al., 2010). La coexistence de variétés issues de semis
(reproduction sexuée) et de variétés issues de mutations somaclonales (multiplication
végétative ou reproduction asexuée) est une caractéristique de [lolivier dans les
agroécosystemes traditionnels méditerranéens qui est décrite par plusieurs études. Belaj et al.
(2004) ont montré un niveau élevé de polymorphisme par les marqueurs RAPD et AFLP en
analysant 8 clones de la variété « Arbequina » et 7 clones de « Manzanilla de sevilla ». lls
expliquent ces résultats par une origine sexuée pour deux accessions « Arbequina » et par des
variations somaclonales pour deux accessions « Manzanilla de sevila ». De méme, les travaux
de Gemas et al. (2004) et de Lopes et al. (2007) indiquent que la variété « Galega » est
constituée d’un mélange de clones obtenus par les deux processus de variation génétique :
mutations somatiques et reproduction sexuée. Les pratiques de sélection a partir de semis
(reproduction sexuée) chez les especes a propagation végétative comme le manioc et I'igname
ont été bien documentées par Mckey et al. (2010). Chez I'olivier, nos travaux montrent que les
pratiques paysannes dans les agroécosystemes du nord du Maroc permettent de maintenir des
oliviers issus de semis (reproduction sexuée), des oléastres et des oliviers cultivés, ce qui fait
de ce type d’agroécosysteme un réel incubateur de la diversité génétique et variétale (Moukhli
et al., 2011) comme dans le cas du figuier (Achtak et al., 2010).

Conclusion

En s’appuyant sur les travaux antérieurs et notamment ceux qui portent sur les pratiques
paysannes, notre étude génétique sur les variétés méditerranéennes (collection mondiale
OWGB Marrakech, collections variétales francaise et turque) propose une vue globale sur le
processus de diversification de l'olivier cultivé. Ce processus combine a la fois la variation
asexuée traduite par les mutations somaclonales liées a la propagation végétative et la
variation d’origine sexuée obtenue par le semis spontané des noyaux d’olives. En effet, le
nombre élevé de paires d’accessions distinctes par 3 alléles au plus est un bon indicateur de
'importance de la variation somaclonale liée a une multiplication végétative massive pour des
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variétés importantes comme la « PM » (Khadari et al., 2007). Par ailleurs, le nombre élevé
d’accessions dont les relations de parenté n'ont pas été déterminées est également un bon
indicateur de l'importance des flux de génes d’oléastres locaux dans les processus de
diversification variétale. Ces deux mécanismes de diversification, semis et clonalité, semblent
caractériser tous les agroécosystemes traditionnels du pourtour méditerranéen puisque nos
résultats portent sur les variétés méditerranéennes (OWGB Marrakech, collections frangaise et
turque). Les pratiques paysannes combinent alors les avantages qu'offre la reproduction
sexuée, en matiere de création de la diversité, aux avantages de la fixation des caractéres
désirés qu'offre la multiplication végétative pour I'obtention de variétés ayant une meilleure
adaptation aux conditions écologiques et climatiques fluctuantes. Notre étude souligne
l'importance des pratiques paysannes dans la conservation et la valorisation des ressources
génétiques locales.
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