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INTRODUCTION 

L’importance du café dans le monde est incontestable. C’est, en effet, le produit le plus 

commercialisé après le pétrole (ICO, 2015). La culture du café représente un enjeu économique 

majeur pour les 70 pays producteurs de toute la zone intertropicale humide (IRD, 2010 ; ICO, 

2015). Elle constitue le gagne-pain pour environ 25 millions de familles rurales, soit au moins 

120 millions de personnes (avec 50 % de femmes). À cela, il faut ajouter les millions de 

personnes qu’emploient les autres secteurs de la chaîne de production (de la culture à la 

transformation) du café (Van Der Vossen, 2016). 

Sa boisson est consommée par des millions de personnes surtout en Europe et en Amérique du 

Nord où elle est appréciée par plus de 80 % de la population (Van Der Vossen, 2016). En plus 

de sa saveur, le café procure un effet stimulant et de relaxation aux consommateurs. Le café 

présente donc un enjeu économique important pour les pays producteurs tel que la Côte d’Ivoire 

dont la production concerne pratiquement l’espèce Coffea canephora. 

Le café a longtemps été un pilier économique pour la Côte d’Ivoire. Jusqu’à la fin des années 

70, ce pays était le troisième producteur mondial et le premier producteur africain (Faostat, 

2019). Mais, la production ivoirienne de café qui était d’environ 300 000 t en 1979, a 

progressivement baissé jusqu’à atteindre 103 000 t en 2017 (Faostat, 2019). La Côte d’Ivoire 

ne fait donc plus partie des 10 premiers producteurs mondiaux. Les premières causes de cette 

baisse de production sont : la chute du prix sur le marché international, le délaissement de la 

caféiculture au profit d’autres cultures plus rentables comme l’hévéa et le palmier à huile, le 

vieillissement du verger et la forte pression parasitaire. À celles-ci viennent s’ajouter le faible 

niveau d’utilisation du matériel végétal sélectionné et la crise socio-politique débuté en 2002. 

Pourtant, la caféiculture continue de jouer un rôle important dans l’économie ivoirienne. En 

effet, elle procure à l’ensemble des producteurs, un revenu moyen annuel d’environ 70 

Milliards de FCFA/an (CCC, 2016).  

Face à cette situation, le gouvernement ivoirien a initié un programme de relance caféière qui 

vise à redynamiser ce secteur par la création de nouvelles valeurs ajoutées (café terroir) aux 

produits d’exportation (CCC, 2016). La Côte d’Ivoire compte retrouver sa place de leader en 

matière de production. La relance caféière a pour principal objectif d’augmenter la productivité 

et la qualité du café ivoirien. Cette amélioration ne peut se faire sans la prise en compte des 

facteurs qui y interviennent. Parmi ces facteurs, l’architecture du caféier est de plus en plus 

prise compte (Leroy et al., 1991 ; Leroy, 1993 ; Montagnon, 2000 ; Cilas et al., 2006). Les 

caractères morphologiques considérés comme critères de sélection majeurs sont : le nombre, la 
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longueur et la position des branches, le nombre d’entrenœuds des branches et leur longueur, la 

persistance des branches, le nombre de fleurs par nœud (Leroy et al., 1991 ; Leroy, 1993 ; 

Montagnon, 2000). En effet, ces auteurs ont montré que certains de ces traits présentaient une 

forte héritabilité et étaient par ailleurs significativement corrélés au rendement. Ces caractères 

permettent de sélectionner les nouveaux idéotypes de caféiers. Ainsi, leur prise en compte dans 

l’analyse architecturale des caféiers constituent une priorité dans le programme de la relance 

caféière en Côte d’Ivoire. 

L’architecture d’une plante est le résultat de la nature et de l’arrangement particulier de ses 

différentes parties à un moment donné de son existence. Le but de l'analyse architecturale est, 

au moyen de l'observation ou de l'expérimentation, d'identifier et de comprendre les processus 

endogènes et de les séparer de la plasticité de leur expression résultant d'influences externes 

(Barthélémy & Caraglio 2007). En utilisant plusieurs marqueurs morphologiques, en 

considérant la plante dans son ensemble et son évolution au cours de la vie (de la germination 

à la mort) ou ontogénie, l'analyse architecturale devient une approche détaillée, multiniveau, 

complète et dynamique du développement et de la croissance des plantes (Barthélémy & 

Caraglio 2007). En effet, le développement structural de la plante est lié à l’organogénèse et la 

croissance, à la biomasse produite et allouée à ces organes. Cette biomasse donne aux organes 

leurs dimensions et leurs volumes. L’architecture détermine la stabilité physiologique (Pearcy 

et al., 2005, James et al., 2006) d’où la capacité de la plante à capter les ressources du milieu. 

Elle est donc un facteur indispensable de la productivité de la plante (De Reffye, 1979 ; 

Sakamoto & Matsuoka 2004 ; Cilas et al., 2006 ; Rosati et al., 2013). L’amélioration de la 

productivité des cultures étant un des objectifs de la recherche en agronomie, l’analyse 

architecturale revêt aujourd’hui un intérêt certain. 

De nombreux modèles mathématiques, à partir de l’analyse architecturale, calculent les 

paramètres de développement et de croissance des plantes. En effet, la modélisation de la 

morphogenèse des végétaux est devenue une approche incontournable en recherche 

agronomique (Fourcaud et al., 2008 ; De Reffye, 2009) ; c’est l’expression des phénomènes 

biologiques sous forme d’équations mathématiques (Yan et al., 2004). Cette discipline a pour 

but de prédire les récoltes du point de vue quantitatif, d’optimiser les itinéraires culturaux et de 

réduire la durée des expérimentations sur le terrain (De Reffye, 2009). Ainsi, divers modèles 

agronomiques et écophysiologiques (Process Based Models, PBM) ont été développés (Dayan 

et al., 2004). Ils calculent la biomasse produite par un peuplement végétal et sa répartition dans 

les compartiments d’organes sous l’action de la photosynthèse. Ils ont pour rôle de répondre 

aux questions agronomiques. Mais, ces modèles rendent compte de la production au mètre carré 
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des cultures sans tenir compte de l’architecture ; ce qui engendre un manque d’information 

précise sur l’individu. De plus, la plupart de ces modèles sont spécifiques. Par exemple, 

TOMGRO est un modèle de croissance adapté à la tomate (Dayan et al., 2004) et GOSSYM a 

été conçu pour modéliser la croissance du cotonnier (Baker et al., 1983). 

Parallèlement, ont été développés les modèles géométriques (Geometrical Models, GM). Dans 

ces derniers, les organes produits par les méristèmes sont placés correctement dans la structure 

de la plante sur l’image tridimensionnelle résultant de la simulation de l’architecture végétale. 

Les GM ont pour rôle de représenter la structure spatiale de l’arbre et son développement dans 

l’espace. Ils sont statiques et se basent sur la description botanique (Mathieu, 2006). Les L-

systèmes qui sont des systèmes capables de reproduire le développement des méristèmes (De 

Reffye et al., 2010) et le AMAPsim qui permet de simuler l’architecture via la modélisation 

stochastique de la croissance des axes (De Reffye et al., 2012) sont deux exemples de modèles 

géométriques.  

La synchronisation des deux approches a donné naissance aux Modèles Structure-Fonction 

(Mathieu, 2006). Les Modèles Structure-Fonction (FSPM) cumulent donc l’écophysiologie, le 

développement et la croissance des plantes (De Reffye et al., 2012 ; Mathieu et al., 2012). Ils 

ont pour principe, de modéliser l’architecture et la production végétale (Mathieu, 2006). Selon 

Yang & Hwa (2008), l'architecture d’une plante joue un rôle déterminant dans trois aspects de 

la productivité agronomique : l'adaptabilité à la culture, l’indice de récolte et le rendement 

potentiel. 

Le modèle GreenLab est un FSPM (Fonctional-Structural Plant Models) qui explique le 

fonctionnement des méristèmes à l’origine du développement des axes et les relations source-

puits qui produisent l’expansion des organes ; car la croissance de la plante résulte de ces deux 

processus (De Reffye & Jaeger, 2013). La source étant la quantité totale d’éléments 

photosynthétiques disponibles et le puits (demande) correspond à la quantité de carbone 

nécessaire pour la formation et le maintien de l’organe. Ces deux paramètres ne sont pas 

observables directement. 

De nombreux travaux de modélisation des productions végétales à partir du modèle GreenLab 

ont été effectués (Letort et al., 2008 ; Mathieu et al., 2012 ; etc.). Ainsi, la calibration du modèle 

a été réalisée chez plusieurs cultures dont le concombre, le riz, le maïs (Guo et al., 2006 ; Ma 

et al., 2007, Ma et al., 2008), le blé (Kang et al., 2008), la tomate (Dong et al., 2008, Kang et 

al., 2011), le tournesol et la betterave (De Reffye, 2009 ; De Reffye et al., 2018). Cependant, la 

calibration totale du modèle GreenLab n’a pas encore été réalisée chez les caféiers, notamment 
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chez Coffea canephora. Andrianasolo (2012) a fait une étude combinée des diversités 

génétiques et architecturales des caféiers malgaches. Il en est de même des travaux de Ouattara 

(2013) sur cinq espèces d’origine africaine. Ces deux travaux ont porté sur des plants juvéniles 

(moins de deux ans) confinés dans des pots en pépinière. Ils ont donc proposés de nouvelles 

expérimentations sous des conditions naturelles ou d’appoint. Par ailleurs, Ils ont conclu que le 

modèle GreenLab est un outil d’aide à la compréhension, la simulation, la prévision du 

développement et de la croissance des plantes en interaction avec leur environnement. De plus, 

selon Andrianasolo (2012), l’intégration des paramètres génétiques dans GreenLab permettrait 

de le rendre plus performant en conditions réelles. 

L’analyse de plantes de caféiers adultes en champ et en production via le modèle GreenLab n’a 

pas encore été entreprise. Par ailleurs, les Loci de Traits Quantitatifs (QTLs) des paramètres 

architecturaux du modèle et des paramètres impliqués dans la sélection variétale du caféier ne 

sont pas connus.  

L'objectif général de cette étude est de contribuer à l’amélioration de la productivité du caféier 

par la modélisation de son architecture. Deux objectifs spécifiques y sont attachés : 

− Déterminer les paramètres de développement et de croissance qui caractérisent les 

caféiers ; 

− Déterminer les loci qui gouvernent les caractères quantitatifs d’architecture et de 

production de biomasse. 

Outre l’introduction, la conclusion et les perspectives, le présent mémoire s’articule autour de 

trois parties :  

− la première partie est une analyse bibliographique qui fait une présentation générale des 

caféiers et du modèle GreenLab ; dans cette partie, des informations sur les espèces 

étudiées seront données, une synthèse des travaux sur la cartographie de Coffea 

canephora sera faite puis, les concepts et principes fondant la calibration de GreenLab 

y seront définis ; 

− la deuxième et la troisième partie exposent respectivement les expérimentations 

réalisées, les résultats obtenus et la discussion. 
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Chapitre 1 : GÉNÉRALITÉS SUR LES CAFÉIERS 

(Coffea sp.) 
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1 Présentation du caféier  

Se présentant sous la forme d’arbustes ou d’arbres, les caféiers appartiennent à la famille des 

Rubiacées et au genre Coffea. À ce jour, 139 espèces ont été recensées (Couturon et al., 2016) 

si les Psilanthus sont inclus comme le préconise Davis et al. (2011). Ce sont le plus souvent 

des plantes pérennes de 1 à 4 m de haut. La tige est érigée et verticale. Les feuilles de couleur 

verte, sont simples, opposées deux à deux, décussées et à stipule souvent bien développée. 

Chaque nœud porte une paire de feuilles à l’aisselle desquelles peuvent apparaître des branches. 

Les branches sont opposées deux à deux en direction horizontale et portent également des 

nœuds florifères qui représentent les sites fructifères potentiels. 

Les fleurs hermaphrodites sont groupées en inflorescences de type « cymes » sur les rameaux 

à l’aisselle des feuilles. L’induction florale qui aboutit à la formation des boutons floraux a lieu 

pendant la saison sèche puis cette étape est achevée lorsque survient une pluie d’au moins cinq 

millimètres déclenchant la floraison (Louarn, 1992). Les fruits communément appelés 

« cerises », sont des drupes de forme sub-globuleuse dont la couleur, à maturité, varie en 

fonction des espèces. Chaque fruit possède normalement deux graines accolées par leurs faces 

planes. Les graines sont caractérisées par la présence d’un sillon plus ou moins invaginé dans 

la face ventrale (Louarn, 1992). 

Les caféiers sont auto-incompatibles à l’exception de Coffea arabica, de C. heterocalyx 

(Coulibaly, 2002) et de C. anthonyi (Stoffelen et al., 2009). La pollinisation peut être manuelle 

mais elle est naturellement assurée par le vent et les insectes. 

Les caféiers peuvent être multipliés par voie végétative (bouturage, greffage) ou par voie sexuée 

(semi de graine). Le cycle de développement, de graine à graine, est d’environ 4 ans pouvant 

être réduit à 2 ans pour les matériels qui fructifient rapidement (Louarn, 1992). 

Tous les caféiers sont diploïdes excepté C. arabica qui est allotétraploïde (Carvalho, 1952 ; 

Grassias & Kammacher, 1975 ; Berthaud & Charrier, 1988). 
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2 Origine et répartition géographique  

Les premiers groupes de caféiers définis par Chevalier (1947) ont été confirmés par les travaux 

de White (1979), Berthaud (1986), Louarn (1992) et Cros (1994). Ce sont, d’une part, les 

caféiers d’Afrique continentale classés en trois groupes biogéographiques : les groupes 

d’Afrique de l’Ouest, d’Afrique du Centre et d’Afrique de l’Est. D’autre part, les caféiers 

malgaches et ceux des îles mascareignes forment un autre groupe caractérisé par l’absence de 

caféine et nommé Mascarocoffea par Chevalier (1938). 

Plusieurs chercheurs ont essayé de définir plus clairement les relations phylogénétiques au sein 

du genre Coffea. Les travaux de Maurin et al. (2007), Anthony et al. (2010), Davis et al. (2011), 

Nowak et al. (2012) et Razafinarivo et al. (2013) n’ont pas permis de les résoudre même si une 

structuration géographique partielle a été observée. Cependant, Davis et al. (2011) en 

augmentant le nombre d’espèces du genre Psilanthus et en dépit de l’absence de résolution de 

l’arbre phylogénétique obtenu, conclurent à l’intégration des Psilanthus dans le genre Coffea. 

Ainsi, ce genre couvrant uniquement l’Afrique tropicale, Madagascar, l’archipel des Comores, 

les îles Maurice et de la Réunion, s’étend à présent jusqu’en Asie tropicale et du Sud-Est, et au 

Nord de l’Australie (Figure 1). Par ailleurs, Nowak et al. (2012) ont fait une réorganisation 

géographique de tous les caféiers africains en deux clades. Les dernières études ont été celles 

de Hamon et al. (2017), qui ont indiqué une origine soit africaine ou asiatique des caféiers avec 

des radiations indépendantes à travers l’Afrique, l’Asie et les îles de l’Ouest de l'océan Indien. 

  



Première partie : GÉNÉRALITÉS 
 

9 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 1 : Carte de la répartition géographique des caféiers (Dupeyron, 2017) 

 
 
 

Les espèces initialement classées Coffea ou Psilanthus sont notées respectivement en noir ou vert.  
Coffea rhamnifolia (notée en bleu) d’origine somalienne est la seule espèce Coffea plus proche 
phylogénétiquement des Psilanthus que des autres Coffea (Hamon et al., 2017). 

  

Zone initiale de couverture du genre Coffea sans les Psilanthus 

Zone de couverture gagnée par le genre Coffea avec l’intégration des Psilanthus 
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3 Culture et contraintes 

Aujourd’hui, le café est cultivé dans plus de 70 pays de la zone intertropicale. Des trois espèces 

de caféiers cultivées (Coffea arabica, C. canephora et C. liberica), seules deux espèces 

approvisionnent le marché mondial : Coffea arabica et C. canephora (Chevalier, 1942). 

L’espèce Coffea liberica est cultivée résiduellement en Asie du Sud-Est à cause de sa grande 

sensibilité à la trachéomycose (Fusarium xyloriodes). Cette maladie vasculaire des caféiers, à 

laquelle est généralement résistante l’espèce C. canephora, a décimé la quasi-totalité des 

plantations de C. liberica dans les années 1950, en Afrique centrale (Meiffren, 1961 ; Louarn, 

1987 ; N’Diaye, 2004). Coffea arabica, généralement cultivé en altitude (plus de 1000 m), 

représente 68 % de la production mondiale. Il est le plus prisé car il a un excellent arôme et un 

goût délicieux. Cependant, c’est l’espèce de caféier la plus vulnérable à cause de sa grande 

sensibilité aux maladies et au changement climatique (Davis et al., 2012). En opposition, C. 

canephora est cultivée en basse altitude (moins de 600 m d’altitude). Il est déprécié du fait de 

son goût amer et de sa forte teneur en caféine. Sa culture nécessite une pluviométrie abondante 

et régulière, un sol riche et un bon ensoleillement. 

La caféiculture, en Côte d’Ivoire concerne généralement la variété Robusta de Coffea 

canephora. Le matériel végétal utilisé pour la création d’une plantation se compose de mélange 

de semence ou boutures (CNRA, 2017). La production commence dès la deuxième année après 

plantation et la durée de vie peut atteindre 50 ans (CNRA, 2017).   
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4 Quelques espèces d’intérêt agronomique  

4.1 Coffea canephora Pierre 

L’espèce se trouve à l’état spontané en Côte d’Ivoire, en Guinée, au Cameroun, en République 

Centrafricaine, en République Démocratique du Congo, en Angola, au Soudan et en Tanzanie. 

Cette espèce est adaptée aux climats chauds (24 à 26 °C en moyenne) avec une pluviométrie 

d’au moins 1200 mm par an (Coste, 1989). Les plantes (Figure 2) sont des arbustes d’environ 

2 m de hauteur au champ pouvant atteindre 3 à 4 m de haut à l’état sauvage. La tige principale 

porte une importante ramification primaire et une faible ramification secondaire et tertiaire. 

Coffea canephora (CAN) est caractérisée par des feuilles gaufrées à la surface supérieure avec 

une longueur et une largeur moyenne de 21,5 cm et 8,2 cm respectivement (Louarn, 1992). En 

Côte d’Ivoire, la floraison principale a lieu entre décembre et janvier et le nombre moyen de 

fleurs par nœud est de 36 (Akaffou, 2013). Les fruits à maturité sont rouges et de taille moyenne 

en comparaison aux autres espèces du même genre (Chevalier, 1947). Les dimensions 

moyennes des graines sont respectivement de 0,97 cm (longueur), 0,75 cm (largeur) et 0,48 cm 

(épaisseur). Le poids de la graine varie de 0,11 à 0,14 g avec une teneur moyenne en caféine 

variant de 1,2 à 3,5 % MS (Berthaud & Charrier, 1988 ; Ky et al., 2000a ; Leroy et al., 2011). 

Les travaux de Berthaud (1986), par électrophorèse d’isozymes ont permis de distinguer deux 

groupes génétiques inter-fertiles de Coffea canephora (CAN) : le groupe « guinéen » originaire 

de l’Afrique de l’Ouest, et le groupe « congolais» originaire de l’Afrique Centrale. Puis, les 

travaux de Montagnon et al. (1992) ont montré que le groupe « congolais » comportait deux 

sous-groupes (SG) : SG1 et SG2. Après plusieurs travaux, le sous-groupe SG1 a été reclassé en 

sous-groupe génétique A et le sous-groupe SG2 a été scindés en trois sous-groupes : B, C et E 

(Dussert et al., 2003). Cependant, Gomez et al. (2009) ont isolé le sous-groupe C de SG2 qui 

comprend désormais les sous-groupes B et E ; les génotypes « guinéens » appartenant au sous-

groupe D. En 2009, Musoli et al. ont identifié un autre groupe en dehors du groupe « guinéen » 

et des quatre sous-groupes « congolais » ; ils l’ont dénommé « ougandais » (Ug). Cette dernière 

classification (Figure 3) a été confirmée par Pegard et al. (2014). 

L’intérêt de cette espèce réside dans sa forte productivité, sa rusticité et son adaptation au sol 

peu fertile. 
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Figure 2 : Jeune plant de Coffea canephora (source : Couturon, 2010) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 3 : Groupes et sous-groupes de diversité génétique au sein de Coffea canephora 
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4.2 Coffea liberica Hiern 

L’espèce Coffea liberica Hiern regroupe deux variétés : C. liberica var. liberica (LIB) et C. 

liberica var. dewevrei (DEW). Les formes spontanées se rattachant à LIB proviennent de la 

Côte d’Ivoire et de la Guinée. Mais, la variété DEW se rencontre au Cameroun, au Congo et 

surtout en République Centrafricaine (Louarn, 1992). Ces deux variétés sont cultivées 

résiduellement en Asie du Sud-Est à cause de leur grande sensibilité à la trachéomycose 

(Fusarium xyloriodes). Cette maladie vasculaire des caféiers, à laquelle est généralement 

résistante l’espèce C. canephora Pierre, a décimé la quasi-totalité des plantations de C. liberica 

Hiern dans les années 1950, en Afrique centrale (Meiffren, 1961 ; Louarn, 1987 ; N’Diaye, 

2004). Mis à part cette maladie, LIB et DEW sont rustiques et adaptées à la basse altitude (moins 

de 600 m d’altitude). Cette espèce est caractérisée par des arbres ramifiés (Figure 4 et 5), 

pouvant atteindre 20 mètres de haut (Berthaud & Guillaumet, 1978). Elle présente de grandes 

feuilles avec des moyennes de 20 et 23 cm respectivement pour les longueurs des variétés 

Liberica et Dewevrei avec des largeurs moyennes de 8 et 10 cm (N’Diaye, 2004). 

La floraison se fait à la fois sur du jeune et du vieux bois et donne des inflorescences. La 

fructification est plus longue chez cette espèce (11 à 14 mois). Cependant, elle est très 

productive à cause de la forte granulométrie, de plus, le taux de caféine (1 % MS) est inférieur 

à celui de CAN (Louarn, 1992 ; N’Diaye, 2004). Cette espèce qui appartient au pool génétique 

primaire de C. canephora (Louarn, 1992) est en fait, une espèce de choix pour l’amélioration 

de la productivité du Canephora par le transfert de la floraison sur vieux bois, la forte 

granulométrie et la maturation groupée des fruits qui permet d’avoir du café de bonne qualité. 

Sur la base des caractères morphologiques observés, LIB et DEW n’ont pas montré de 

différence significative, ce qui leur a prévalu une classification intraspécifique (Portères, 1936 ; 

Lebrun, 1941 ; Chevalier, 1942). Mais plus tard, des études impliquant des marqueurs 

génétiques (AFLP) ont suggéré de les classer en deux espèces distinctes (N’Diaye, 2004). Car, 

selon N’Diaye (2004), la différenciation génétique entre DEW et LIB était élevée 

conformément aux limites fixées par Hartl & Clark (1989) et Garcia et al. (1995). Il serait donc 

prudent et plus intéressant de considérer LIB et DEW comme deux espèces. 

 
 
 
  



Première partie : GÉNÉRALITÉS 
 

14 

 

 

Figure 4 : Jeune plant de Coffea liberica var. dewevrei (source : Couturon, 2010) 
 
 

 
 

Figure 5 : Jeune plant de Coffea liberica var. liberica (source : Couturon, 2010) 
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4.3 Coffea stenophylla  

Coffea stenophylla (STE) a été peu étudiée. Elle est spontanée d’Afrique de l’Ouest. Les 

génotypes en collection proviennent de la Côte d’Ivoire (forêt sèche et forêt humide) et de la 

Guinée (Louarn, 1992). L’espèce Coffea stenophylla (STE) présente une abondante 

ramification, de petites feuilles allongées et des fruits violet foncé et noirs à maturité (Figure 

6). La teneur en caféine des graines est également faible : de 0,9 à 1, 9 % MS, comme chez les 

espèces Est-africaines. Cette espèce produit un café boisson de bonne qualité et est résistante à 

la sécheresse. Par ailleurs, Louarn (1992) a mentionné que Coffea stenophylla s’hybride 

facilement avec C. canephora ; la viabilité pollinique des hybrides F1 varie en moyenne entre 

30 et 45 % et leur taux de fructification est noté 3 sur une échelle allant de 0 à 4. La masse de 

100 graines est en moyenne de 10 g (Berthaud, 1986). Ces observations demandent à considérer 

aujourd’hui C. stenophylla, comme une espèce importante, la mieux indiquée pour fournir à C. 

canephora des gènes de résistance à la sécheresse, une plus faible teneur en caféine et une bonne 

qualité organoleptique du café-boisson. 

4.4 Coffea pseudozanguebariae 

Originaire d’Afrique de l’Est, cette espèce vit dans la zone côtière au Sud-Est du Kenya et en 

Tanzanie, jusqu’à une altitude de 800 mètres (Louarn, 1992). Ce sont des arbustes ou des 

plantes buissonnantes dont la hauteur peut atteindre 3,5 m (Figure 7). L’espèce Coffea 

pseudozanguebariae (PSE) est très ramifiée et résistante à la sécheresse. Les feuilles ont une 

longueur et une largeur moyenne de 9 et 3,6 cm respectivement (Louarn, 1992). Cette espèce 

est caractérisée par des nœuds uniflores (Louarn, 1992). Les fruits, portés par un long 

pédoncule, sont violet foncés à maturité. Les graines sont petites, 2 g pour 100 graines, et 

dépourvues de caféine (Hamon et al., 1984). 

Cette espèce est impliquée dans plusieurs études d’amélioration interspécifique à cause de la 

courte durée de fructification (2 à 3 mois) et surtout de ses graines dépourvues de caféine 

(Hamon et al., 1984 ; Louarn, 1992; Akaffou et al., 2012).  
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Figure 6 : Jeune plant de Coffea stenophylla (source : Couturon, 2010) 

 

Figure 7 : Jeune plant de Coffea pseudozanguebariae (source : Couturon, 2010) 
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4.5 Coffea racemosa Lour 

Cette espèce sauvage est spontanée et originaire du Mozambique. C’est un arbuste xérophile, 

de petite taille, portant des rameaux très courts et de petites feuilles de longueur et de largeur 

moyenne de 5 et 2,5 cm respectivement (Figure 8). Ses feuilles tombent en saison sèche 

(Louarn, 1992). L’espèce Coffea racemosa (RAC) est vigoureuse présentant une grande 

résistance à de longues sécheresses, aux températures élevées et à certains nématodes. Elle est 

capable de pousser sur des sols très variés et de s’adapter à des pluviométries en dessous de1000 

mm. Ce caféier est auto-incompatible. Il présente des nœuds uniflores et un cycle de 

fructification court (2 à 3 mois). Les fruits sont petits et violets à maturité (Louarn, 1992).  

Les graines de ce caféier sont de très petite taille et contiennent une faible teneur en caféine : 

0,8 à 1,2 % MS (inférieure à celle de C. canephora, C. arabica et C. liberica var liberica). Du 

fait de ses bonnes qualités organoleptiques et de sa grande souplesse d’adaptation, Coffea 

racemosa présente un intérêt réel dans le cadre d’un programme d’amélioration par hybridation 

avec CAN. 

5 Amélioration génétique de Coffea canephora 

Les travaux d’amélioration de Coffea canephora ont porté sur le rendement (granulométrie et 

nombre de fruits), la qualité organoleptique (taux de caféine, arôme) et la résistance aux 

conséquences des facteurs biotiques (virus, champignons, nématodes, insectes) et abiotiques 

(climat).L’amélioration spécifique de Coffea canephora a débuté avec la sélection massale. Il 

s’agissait d’identifier des individus élites des descendances issues de fécondations croisées 

puis, de les multiplier par clonage (Fressanges, 1954 ; Cordier, 1961). 

Les premiers travaux de sélection récurrente réciproque entamés en Côte d’Ivoire depuis 1984 

ont permis des gains génétiques de plus de 60 % pour le rendement et de 14 à 18 % pour la 

vigueur de la jeune plante chez le Robusta (Leroy et al., 1997). Les croisements ont eu lieu 

entre deux groupes ayant des caractéristiques complémentaires : les « guinéens », originaires 

de l'Afrique de l'Ouest et les « congolais » de l'Afrique Centrale (Berthaud, 1986). Ce schéma 

de sélection est toujours en cours et permet l’obtention de variétés de plus en plus performantes, 

vulgarisées en milieu paysan (CNRA, 2017). 

Les travaux d’hybridation interspécifique ont consisté à croiser Coffea canephora à des espèces 

sauvages telles que C. heterocalyx (Coulibaly, 2002) pour l’acquisition de l’autofertilité, C. 

pseudozanguebariae pour la réduction du taux de caféine (Akaffou et al., 2010), Coffea liberica 
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Hiern pour la maturation groupée, la fructification sur du vieux bois et la forte ganulométrie 

(N’Diaye, 2004). 

 

 

 

 

 

Figure 8 : Plant de Coffea racemosa (source : Couturon, 2010) 
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Chapitre 2 : CONCEPTS MÉTHODOLOGIQUES 

EN RECHERCHE DE LOCI DE 

TRAITS QUANTITATIFS 
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1 Choix de population 

Le premier élément nécessaire à la recherche des gènes d’intérêt est la population utilisée qui 

doit être en ségrégation (Julio, 2005). Une population en ségrégation est une descendance 

présentant une séparation des caractères des deux parents et donc aussi une ségrégation au 

niveau des gènes. Il s’agit de populations interspécifiques ou intraspécifiques telles que la 

deuxième génération de progéniture filiale (F2), les lignés consanguines recombinantes (RIL) 

qui sont des dérivées des individus F2 par 5 à 6 générations d’autofécondation sans sélection, 

les bulk (F3) dérivés d’individus F2 par une autofécondation, les backcross (BC) et les 

haploïdes doublées (HD) issus d’androgenèse ou de gynogenèse. En effet, ces populations sont 

telles que le linkage implique un déséquilibre de liaison entrainant une fréquence de 

recombinaison élevée. Elles présentent donc une bonne ségrégation des caractères. 

2 Cartographie génétique 

Elle constitue le socle des méthodes de détection de QTLs. La carte génétique d’une espèce est 

la représentation de son génome sous forme de balises (marqueurs). Elle a pour but de 

positionner les gènes les uns par rapport aux autres le long d’un chromosome. La construction 

de la carte génétique est basée sur le principe selon lequel la fréquence de recombinaison entre 

deux gènes ou deux marqueurs portés par un même chromosome (en absence d’interférence) 

est proportionnelle à la distance séparant ces deux gènes. 

L’intérêt de la carte réside dans le fait de disposer de marqueurs (balises) le long des 

chromosomes ; ce qui permet ultérieurement, l’étude et la comparaison des génomes, le 

séquençage du génome et la recherche de QTLs des caractères d’intérêts.  

2.1 Marqueurs moléculaires 

Les marqueurs moléculaires sont issus du polymorphisme existant au niveau des séquences des 

fragments d’ADN (Santoni et al., 2000). Ils sont transmis selon les lois de Mendel et sont 

indispensables à la cartographie génétique. 

Plusieurs marqueurs moléculaires sont utilisés pour identifier le génotype des plantes. Ceux qui 

sont couramment utilisés pour la cartographie génétique et la recherche de QTLs chez les 

plantes cultivées sont : 

− les RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) ou polymorphisme de longueur 

des fragments de restriction (Tanksley, 1983 ; Hashizume et al., 2003) ; 
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− les RAPD (Random Amplified Polimorphic DNA) ou polymorphisme d’amplification 

aléatoire de l’ADN (Williams et al., 1990) ; 

− les AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) ou polymorphisme de longueurs 

de fragments amplifiés (Vos et al., 1995) ; 

− les SSR (Simple Sequence Repeats) ou microsatellites basés sur un polymorphisme du 

nombre de répétitions d’un motif de n nucléotides (Jarret et al., 1997 ; Guerra-Sanz, 

2002 ; Kwon et al., 2007 ; Zhang et al., 2011) ; 

− les ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) ou amplification intermicrosatellite (Nagaoka 

& Ogihara, 1997) ; 

− les SNP (Single Nucleotide Polymorphism) ou polymorphisme d’un seul nucléotide 

(Santoni et al., 2000 ; Van Eijk et al., 2004). 

Ce sont les plus utilisés aujourd’hui. Les SNP sont des variations (polymorphisme) 

d’une seule paire de bases du génome entre individus d’une même espèce (Figure 9). 

Ces modifications ponctuelles sont les mutations les plus fréquentes dans le génome 

avec les petites insertions/délétions (Rafalski, 2002). Les SNP sont repérés en compilant 

des données de séquençage. Ils sont présents dans les parties codantes et non codantes 

d'un génome. Ils sont révélés par des techniques rapides de marquage moléculaire (Kim 

& Misra, 2007). Cette technologie qui permet d'éliminer entièrement les étapes de 

séparation de taille par électrophorèse présente un potentiel d'automatisation très 

supérieur aux technologies précédentes (RFLP, RAPD, AFLP et SSR). Elle peut donc 

être réalisée à très haut débit. Le marquage SNP permet d'obtenir des résultats précis 

pour différencier des allèles entre individus. 

 

Figure 9 : Illustration d'une substitution ponctuelle, SNP entre 
les séquences de l’ADN 1 et 2 (Nickerson et al., 1997) 

La molécule d’ADN 1 diffère de la 2 par un seul nucléotide (polymorphisme C/T). 
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2.2 Génotypage par séquençage 

Le génotypage par séquençage (GBS) est une approche développée par les nouvelles 

technologies de séquençage dite séquençage haut-débit (Next Generation Sequencing ou NGS) 

ou séquençage seconde génération. Cette méthode permet de séquencer simultanément des 

centaines d’individus (multiplexage des individus sur une même lame), d’étudier les 

polymorphismes et de développer des millions de marqueurs SNP (Single Nucleotide 

Polymorphism) ; ce qui permet un sous échantillonnage du génome à moindre coût (Metzker, 

2010 ; Davey et al., 2011 ; Elshire et al., 2011). Le génotypage par séquençage réduit la 

complexité du génome par l’utilisation d’une ou de plusieurs enzymes de restriction produisant 

des fragments de tailles différentes. La sensibilité à la méthylation de ces enzymes permet de 

cibler les régions géniques et d’éviter les régions répétées (Davey et al., 2011). En outre, cette 

technique permet de tirer avantage d’un génome de référence, en permettant d’ordonner les 

marqueurs obtenus (Poland & Rife, 2012). 

Le génotypage par séquençage permet de déterminer et de mieux localiser des QTLs grâce à la 

haute densité des marqueurs génotypés. Il a été utilisé chez de nombreuses espèces, ayant ou 

non un génome de référence, comme le maïs, l’orge, le blé ou le soja (Elshire et al., 2011 ; 

Poland & Rife, 2012 ; Sonah et al., 2013). Moncada et al. (2016) l’ont utilisé en plus des 

marqueurs SSR, pour déterminer les QTLs des paramètres de production chez Coffea arabica. 

Selon ces chercheurs, les SNP détectés grâce au GBS ont apporté plus de précision à la carte 

génétique de l’espèce. 

2.3 Importance des marqueurs moléculaires dans l’amélioration de Coffea canephora 

Le caféier comme toutes les autres plantes a connu l’essor des marqueurs moléculaires dans le 

but d’étudier la diversité génétique, de construire des cartes génétiques utiles à l’identification 

des QTLs. Les marqueurs RFLP et RAPD ont permis à Paillard et al. (1996) de construire la 

première carte génétique de Coffea canephora. Selon De Kochko et al. (2010), un réel progrès 

y a été apporté avec l’avènement des marqueurs moléculaires SSR, SNP et COS (Conserved 

Ortholog Set). Lefèvre-Pautigny et al. (2010) ont établi une carte du Canephora avec 396 

marqueurs COS II. La dernière carte de cette espèce a été construite par Leroy et al. (2011) 

avec une population backcross. Ces travaux ont permis d’identifier 238 marqueurs SSR repartis 

sur 11 groupes de liaison. La longueur totale de la carte a été de 1290 cM.  
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3 Recherche de locus de caractères quantitatifs  

Les QTLs (Quantitative Trait Loci) sont des régions du génome qui contrôlent des caractères 

quantitatifs. Le principe de la recherche de QTLs est de trouver une liaison statistique entre les 

allèles aux marqueurs et la distribution du caractère en étude (phénotype) des plantes. Leur 

détection dépend de l’existence d’un déséquilibre de liaison entre les allèles au locus du 

marqueur et les allèles aux QTLs (Thoday, 1961 ; N’Diaye, 2004). 

L’identification de QTLs des caractères d’intérêts tels que le poids et la forme des fruits chez 

la tomate, le poids des graines et la viabilité pollinique chez le caféier, a pour objectif principal 

la sélection assistée par marqueurs (Hospital, 2009 ; Van Damme et al., 2011). Cette sélection 

permet d’identifier précocement des individus portant certains caractères d’intérêts et de 

réaliser des croisements ciblés. L’identification de QTLs est donc une méthode efficace dont 

l’application permet d’améliorer le rendement, la qualité et la tolérance des cultures aux 

contraintes biotiques ou abiotiques avec un gain significatif de temps. Ce processus de contrôle 

de l’expression phénotypique de certains caractères met en jeu plusieurs loci dont chacun 

représente un QTL du caractère considéré (Geldermann, 1975).  

En plus d’une descendance en ségrégation, d’une carte génétique de bonne qualité, 

l’identification des loci nécessite une évaluation fiable du caractère.  

Les régions chromosomiques impliquées dans les caractères quantitatifs peuvent être 

déterminées par : 

− l’analyse simple de marqueur qui considère les marqueurs individuellement ; 

− l’analyse par intervalle qui est la plus indiquée pour déterminer la position d’un QTL à 

l’aide d’une carte génétique ; cette analyse permet de tester l’hypothèse de présence 

d’un QTL non seulement au niveau de marqueurs individuels mais aussi au niveau de 

l’intervalle entre eux (Lander & Botstein, 1989). 

4 Quelques travaux de recherche de QTLs chez Coffea canephora 

Plusieurs travaux de recherche de QTLs ont été menés dans le cadre de l’amélioration du C. 

canephora. Ces études ont débuté par l’identification du locus du gène de l’auto-incompatibilité 

(S) par Lashermes et al. (1996). Puis, des QTLs de traits biochimiques (Ky et al., 2000 ; 

Lepelley et al., 2012 ; Mérot-L’Anthoëne et al., 2014), morphologiques (Mérot-L’Anthoëne et 

al., 2014) et de l’autofertilité (Coulibaly, 2002 ; Coulibaly et al., 2003b) ont été identifiés. La 

taille du génome de cette espèce a été estimée à 690 Mb (Noirot et al., 2003).  
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En Côte d’Ivoire, la cartographie des hybrides interspécifiques (CAN X PSE) a permis à 

Akaffou (2013) d’identifier des loci liés aux caractères tels que la durée de fructification, la 

viabilité des grains de pollen et le nombre de fleurs par nœud. De même, sur une descendance 

interspécifique de CAN et LIB, des QTLs associés à la forme des fruits et des graines ont été 

localisés (N’Diaye, 2004). Puis, sur une population backcross de Coffea canephora, Leroy et 

al. (2011) et Mérot-L’Anthoëne et al. (2014) ont identifié des loci qui gouvernent non 

seulement le rendement (poids des fruits et taille des graines) mais aussi, des caractères 

biochimiques et organoleptiques.  
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Chapitre 3 : ARCHITECTURE DES VÉGÉTAUX  
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1 Éléments et concept de l’architecture 

L’architecture d’une plante peut se définir par l’évolution de sa structure spatio-temporelle au 

cours de son développement. C’est l’arrangement typologique et topologique des organes. Les 

premiers travaux en architecture ont été faits pour comprendre la structure des arbres des forêts 

tropicales. Une grande majorité des espèces des forêts tropicales ont été classées dans ces 

modèles. Ces auteurs ont donc défini l’architecture végétale comme étant une discipline dont 

le but est d’interpréter la structure globale de l'arbre et de comprendre les mécanismes 

morphologiques qui lui ont donné naissance. C’est l’expression d'un équilibre entre le mode de 

croissance propre à l'espèce (génome) et l'influence de son environnement (Barthelemy, 1991). 

Selon Champagnat et al. (1986), la croissance de la plante résulte de deux processus (Figure 

10b) : l’organogenèse qui est la formation de nouveaux organes (entrenœuds, feuilles) par les 

méristèmes (Figure 10a) apicaux et l’allongement de ces organes (croissance). L’architecture 

détermine la capacité de la plante à capter les ressources du milieu, et conditionne la qualité de 

sa production (De Reffye, 2009). L’analyse architecturale est basée sur une méthode d’analyse 

fondée sur quelques marqueurs morphologiques observés (Barthélémy & Caragio, 2007). 

 

        

 

Figure 10 : Schéma du méristème apical (a) et de la tige feuillée (b) (Barthélémy & Caraglio 2007) 

 

a b 
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1.1 Modèle architectural  

Le concept de « modèle architectural » a été élaboré à partir de l’observation de plantes 

tropicales et étendu par la suite, aux espèces d’autres régions bioclimatiques (Hallé & Oldeman, 

1970 ; Hallé et al., 1978). Le modèle architectural correspond à la stratégie de croissance 

inhérente à l’espèce. Il exprime la nature et la séquence d’activité des processus 

morphogénétiques de l’organisme (Barthélémy et al., 1989). Au total, 23 modèles 

architecturaux ont été décrits par Hallé et al. (1978) pour l’ensemble du règne végétal. Chacun 

de ces modèles correspond à une stratégie de développement (Hallé et al., 1978). 

L’architecture des caféiers correspond au modèle de Roux (Hallé et al., 1978). Ce modèle est 

caractérisé par une tige principale orthotrope à croissance plus ou moins continue, qui porte des 

branches plagiotropes à croissance continue (branche) et des inflorescences latérales (Figure 

11). 

Le développement du caféier est plus ou moins continu car il consiste en l’émission de 

phytomère par phytomère, mais le phyllochrone augmente en saison sèche. Chez le caféier, 

l’unité architecturale est constituée de 4 catégories d’axes : le tronc orthotrope à croissance 

indéfinie avec une ramification continue ; les branches plagiotropes à croissance indéfinie et à 

développement immédiat, les rameaux longs à développement immédiat et à croissance 

indéfinie ; des rameaux courts à développement différé et à croissance indéfinie et une courte 

durée de vie. La sexualité est latérale sur les branches et les rameaux, mais rarement sur le tronc. 

Chez les caféiers à l’aisselle des feuilles du tronc, plusieurs bourgeons sériés sont présents dont 

le premier donne naissance aux branches plagiotropes et les suivants donnent naissance à des 

axes orthotropes appelés « gourmants » (Louarn, 1992 ; Sabatier com pers, 2016). 
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Figure 11 : Schéma du modèle architectural de Roux (Hallé et al., 1978) 

1.2 Unité architecturale 

L’unité architecturale de la plante correspond à l’unité de fonctionnement élémentaire de la 

plante. Elle représente ainsi la structure élémentaire et fonctionnelle d’une espèce (Barthélémy 

et al., 1989).  

Chez le caféier, l’entité botanique de base correspond au phytomère (De Reffye, 1979). Le 

phytomère est constitué d’un entrenœud et d’un nœud qui porte des feuilles, des fruits et des 

bourgeons axillaires (White, 1979 ; Barthélémy & Caraglio, 2007). 

1.3 Notion d’âge physiologique, chronologique et ontogénique 

1.3.1 Âge physiologique 

La notion d’âge physiologique a été introduite par Rivals depuis 1965. L’âge physiologique 

d’un méristème est le degré de différenciation de celui-ci (Barthélémy et al., 1997). Un 

méristème à sa création, naît avec un âge physiologique déterminé. Cet âge se traduit par les 

caractéristiques morphologiques des entités botaniques édifiées par le méristème. Les axes de 

même catégorie (de même âge physiologique) ont des propriétés morphologiques, anatomiques 

et fonctionnelles similaires (Barthélémy & Caraglio, 2007 ; De Reffye et al., 2018). L'âge 

physiologique d'un phytomère ou d’un axe dépend de son emplacement précis dans 

Branche 

Tige 
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l'architecture de la plante et du stade de développement de celle-ci (Barthélémy & Caraglio, 

2007). Les travaux de Andrianasolo (2012) ont montré que le degré maximal de différentiation 

des méristèmes des caféiers était de 4.  

1.3.2 Âge chronologique  

L’âge chronologique d’une entité botanique correspond au temps calendaire (jour, semaine, 

mois, année ou de formation par exemple) de formation de celle-ci par le méristème. C’est donc 

l’âge de la plante au sens du temps réel (Barthélémy & Caraglio, 2007). 

1.3.3 Âge ontogénique 

L’âge ontogénique d’un axe feuillé se réfère à la durée du fonctionnement du méristème 

terminal depuis sa création. Pour les branches, l’âge ontogénique correspond au temps entre 

son initiation et le moment de l’observation. Il est évalué en Unité de Croissance ; ce qui 

correspond au phytomère chez le caféier (De Reffye et al., 2018). 

2 Modélisation de l’architecture des végétaux 

2.1 Modèles structure-fonctions  

La modélisation de l’architecture et de la production végétale est par nature pluridisciplinaire 

car, elle se trouve à l’interface de la biologie, des mathématiques appliquées et de l’informatique 

(Yan et al., 2004). Mathieu (2006) définit les modèles structure-fonctions des plantes (FSPM) 

comme la synchronisation de deux démarches parallèles : les modèles morphologiques ou 

géométriques (GM) et les modèles agronomiques (PBM). 

Les FSPM simulent l’architecture des plantes et l’allocation des assimilats comme le modèle 

GreenLab (De Reffye et al., 2012). 

2.2 Modèle GreenLab 

Comme la plupart des modèles Structure-Fonctions, GreenLab est un modèle générique et 

stochastique qui en considérant l’architecture de la plante, support de la production végétale, 

retrace son développement et sa croissance. L’intérêt porté sur ce récent modèle est dû au fait 

que non seulement il peut prédire la production du végétal en calculant la biomasse nécessaire 

à l’expansion de ses organes et sa répartition, mais aussi, ce FSPM explique le fonctionnement 

des méristèmes basé sur le stochastique (De Reffye et al., 2018). GreenLab simule les variations 

physiologiques et géométriques de l’organe pendant la croissance et le développement de la 

plante (Wang et al, 2009). 
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L’élaboration du modèle GreenLab a commencé avec les travaux de De Reffye sur le caféier, 

en Côte d’Ivoire depuis 1979 (De Reffye, 1979 ; 1981a ; 1981b). GreenLab a été initié par 

l’UMR (Unité Mixte de Recherche) AMAP (Atelier de Modélisation de l’Architecture des 

Plantes) du CIRAD (Centre de coopération Internationale en Recherche Agronomique pour le 

Développement) en collaboration avec le laboratoire LIAMA (Laboratoire d’Informatique, 

d’Automatique et de Mathématiques Appliquées) de Pékin à partir de 1998. Le modèle a ensuite 

été validé par des observations effectuées sur terrain, sur les plantes herbacées mais aussi, sur 

les arbres (De Reffye et al., 2018). 

GreenLab, en considérant l’architecture de la plante, déduit le nombre d’organes produits en 

fonction duquel il calcule la biomasse nécessaire à l’expansion de ces organes. 

2.3 Fonctionnement du modèle GreenLab 

Selon le modèle GreenLab, la plante est le résultat de deux processus : le développement qui 

correspond à l’établissement de l’architecture et la croissance qui correspond à la production 

de biomasse. La modélisation de l’architecture et de la production végétale selon le schéma de 

fonctionnement du modèle, se déroulent donc en deux grandes étapes : la modélisation du 

développement et la modélisation de la croissance (De Reffye et al., 2018). 

2.3.1 Modélisation du développement  

L’objectif de cette étape est d’expliquer et de prédire mathématiquement, le fonctionnement 

des méristèmes. GreenLab modélise le développement des axes (De Reffye et al., 2018). 

2.3.1.1 Notion d’automate botanique 

Dans le modèle GreenLab, les plantes sont simulées en utilisant la notion d’« automate 

botanique ». Les automates botaniques répliquent le fonctionnement des méristèmes en édifiant 

des axes ramifiés constitués de séries de phytomères comme le montre la figure 12 (Zhao et al., 

2001 ; De Reffye et al., 2018). Selon Zhan et al. (2003), l’automate qui contrôle l’architecture 

peut être déterministe ou stochastique, en fonction des règles d'affiliation et de différenciation 

selon l’âge physiologique. Il prend en compte les âges chronologiques et physiologiques et 

permet de calculer directement l’organogénèse de la plante sans simuler sa structure 

topologique (De Reffye et al., 2018). 

Les phytomères de même âge physiologique, se spécialisent en fonction de leur production 

axillaire. A chaque type de phytomères, on fait correspondre un micro-état de l’automate 

botanique qui simule le fonctionnement du méristème terminal. Son fonctionnement génère des 
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alternances de séries de micro-états qui, selon des règles prédéfinies, produisent un axe de 

développement analogue de l’axe végétatif constitué de phytomères. 

 

Figure 12 : Construction d’un axe végétatif à développement continu avec différents types de 

phytomères (De Reffye et al., 2018) 

 
2.3.1.2 Création d’un processus de Bernoulli 

L’objectif de la théorie du renouvellement est de compter les occurrences d’un phénomène 

donné pendant une période fixée, sachant que les délais entre deux occurrences successives sont 

indépendants et suivent la même loi de variation. 

En considérant l’émission d’un phytomère par le méristème apical d’un axe végétatif, le temps 

d’attente entre la formation de deux phytomères successifs est supposé suivre une loi de 

moyenne µ et de variance σ². Des résultats provenant de la théorie du renouvellement établissent 

que la distribution du nombre de phytomères NT, produits pendant une période T, converge vers 

une loi normale lorsque T croît (Figure 13). Cette loi ne dépend que de la moyenne µ et de la 

variance σ2 de la distribution du temps de renouvellement. Pour de grandes valeurs de T, il est 

démontré la possibilité de faire l’approximation suivante pour la moyenne M et la variance V du 

nombre de phytomères produits : 

µ
T

M ≈  et 3

2
TV

µ
σ≈  

Dans le cas où la variance de la loi de comptage est inférieure à sa moyenne, cette distribution 

peut être assimilée à une loi binomiale qui tend de la même façon, vers la loi normale 

lorsque T augmente. La moyenne et la variance d’une loi binomiale B (N, b) s’écrivent : 
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M = N · b ;  V = N · b (1 – b). 

 N est le nombre de tirages et b la probabilité de leurs réalisations. 

Or, la loi binomiale B (N, b) peut être considérée comme la distribution du processus de 

comptage qui résulte d’un processus de renouvellement avec un pas de temps discret appelé 

cycle de développement (CD). La notion de « cycle de développement » est associée au temps 

thermique nécessaire à la formation d’un phytomère par le méristème, sa durée réelle (en 

nombre de jours) est le phyllochrone et le nombre total de CD est appelé âge chronologique. 

L’âge chronologique d’une plante caractérise son stade de développement mesuré en nombre 

de CD. Ainsi, N renouvellements sont réalisés chacun avec une probabilité b à chaque CD. Un 

tel processus est appelé processus de Bernoulli. À chaque cycle de développement, le méristème 

émet ou non un phytomère avec une certaine probabilité. Par exemple, une tige constituée de 

dix phytomères nécessite au moins 10 CD pour être construite (De Reffye et al., 2018).. 

Les distributions du nombre de phytomères produits sur une même période de développement 

par des tiges de même nature, nous renseignent sur les modalités du fonctionnement des 

méristèmes (De Reffye et al., 2018).  

 

Figure 13 : Schéma du processus de renouvellement 

Les temps entre la formation de deux phytomères successifs forment une suite de variables aléatoires (X1,…, Xn, …) 
indépendantes et de même loi, de moyenne µ et de variance σ². Le processus de comptage associé permet de 
dénombrer le nombre de phytomères NT produits sur la période [0, T]. Dans l’exemple ci-dessus, si l’on s’intéresse 
à la période [0, T], on obtient NT = 4. La loi de cette variable NT peut être approchée par une loi binomiale ou 
normale. 
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2.3.1.3 Paramètres du développement 

Le développement des caféiers est gouverné par quatre principaux paramètres : la probabilité 

de développement du tronc (b1), la probabilité de développement des branches (b2), la 

probabilité de ramification (A) et le rapport de rythme (w) entre les axes porteurs et les axes 

portés. Ces paramètres sont obtenus par analyse de la distribution du nombre de phytomères 

produits par les méristèmes sur une même période de développement (De Reffye et al., 2018). 

a) Probabilité de développement des axes (tronc et branche) 

Selon le schéma de développement de GreenLab, chez des plantes à développement continu, 

l’émission aléatoire (stochastique) de phytomères décrit un processus de Bernouilli. Ainsi, la 

dimension d’un axe est donnée par le nombre de tests réalisés et sa taille est égale au nombre 

de succès donc, au nombre de phytomères. Le modèle de développement est basé sur les 

variations du nombre de phytomères d’axes identiques à un moment donné (Figure 14). 

L’aspect stochastique du développement des plantes est ainsi rendu complètement (De Reffye 

et al., 2018). 

Si l’on note Y, le nombre de phytomères sur un axe, la probabilité que ce nombre soit K est : 

P(Y = K) = C
�

	
. ��(1 − �)��� 

La moyenne (X) et la variance (V) d’une loi binomiale B (N, b) s’écrivent : 

X = N · b et V = N · b · (1 – b)  

N est le nombre de tirages et b la probabilité de leurs réalisations.  

L’étude des branches se fait à K étages du sommet de la tige principale (Figure 14). La 

probabilité de croissance des branches (b2) est estimée en fonction de : 

− la moyenne des branches à K étage du sommet XK 

− la variance globale VK (variance entre toutes les branches situées au rang K) 

− la variance locale vK (variance d’un couple de branches situées à K et à K+L 

phytomères du sommet).  
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− Rapport de rythme 

Chez les plantes à développement continu et régulier (exemple : caféier, eucalyptus), les 

rythmes d’émission des phytomères de la tige principale et des branches peuvent être différents. 

Alors que le méristème principal (méristème du tronc) met en place, à chaque cycle un nouveau 

phytomère, les méristèmes latéraux (méristèmes des branches), peuvent mettre en place un 

phytomère ou faire une pause. En effet, W correspond au rapport entre le nombre de phytomères 

des branches et celui du tronc (De Reffye et al., 2018). 

Soit w le rapport de rythme entre le méristème apical et un méristème latéral 

2/1=w  signifie que le méristème latéral donne naissance à un phytomère un cycle sur deux. 

Le vecteur pause sera 1 0 1 0 1 0 1. 

4/1=w  signifie que le méristème latéral donne naissance à un phytomère un cycle sur quatre. 

Le vecteur pause sera 1 0 0 0 1 0 0 0 1. 

− Calcul des probabilités de développement des axes et de leur rapport de rythme (De 

Reffye et al., 2018) 

Si des mesures sont faites à plusieurs étages, la probabilité de développement du tronc b1, celle 

des branches b2 et le rapport de rythme W, peuvent être déduits des équations suivantes : 

 

 

Figure 14 : Schéma explicatif de la méthode de calcul des paramètres b1, b2 et w 

(De Reffye et al., 2018).   
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b) Probabilité de ramification 

La ramification correspond à la production de phytomère par les méristèmes latéraux. Seule la 

probabilité de ramification par nœud est prise en compte dans le modèle. Ainsi, le modèle 

GreenLab se focalise davantage sur le calcul du nombre de branches mises en place dont la 

probabilité est noté A (De Reffye et al., 2018).  

− Calcul de la probabilité de ramification 

à K = 1, A (1) = 2 / 3 = 0.66 (Deux individus sur trois présentent des branches)  

à K= 2, A (2) = 0 (aucun individu ne présente de branche)  

à K=3, A (3) = 1 (les trois individus sont ramifiés)  

La probabilité moyenne A est : A = (A (1) + A (2) + A (3)) / 3 = 0,55  

− Détermination du paramètre Na 

Le paramètre Na donne le rang du phytomère à partir duquel la ramification (A) se stabilise, en 

partant de la base de la tige. En effet, la ramification se met progressivement en place jusqu’à 

atteindre une intensité stationnaire (De Reffye et al., 2018). La figure 15 présente un caféier 

dont la ramification apparaît au premier phytomère, et l’intensité de ramification augmente 

jusqu’à se stabiliser à 0,82 à partir du sixième phytomère (Na = 6). 

 

 

Figure 15 : Variabilité de l’intensité de ramification à partir de la base d’un caféier 

(De Reffye et al., 2018) 
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2.3.2 Modélisation de la croissance 

Le modèle GreenLab emprunte aux modèles agronomiques, les méthodes pour quantifier la 

biomasse produite par un peuplement végétal et les adapte à la plante ; plus précisément, au 

niveau des racines et des organes (entrenœuds, feuilles, fleurs et fruits). GreenLab calcule la 

quantité de biomasse produite et son allocation entre les organes du végétal. Pour déterminer et 

prédire la croissance végétale, le modèle s’appuie sur des hypothèses fondamentales en 

supposant dans un premier temps, les conditions climatiques stables et non stressantes. La 

lumière est la source d’énergie qui pilote la fabrication de la biomasse et du nombre des organes 

dans le temps grâce à la photosynthèse individuelle (De Reffye et al., 2018).  

2.3.2.1 Notion de pool commun 

L’analyse de la croissance par le modèle GreenLab est basée sur l’hypothèse du « pool commun 

». Selon le modèle, le développement et la croissance du végétal part d’une source de biomasse 

initiale (graine ou autre matériel de multiplication végétative). Les premiers organes émis 

(entrenœud et feuille) vont alimenter cette source grâce aux facteurs environnementaux 

(photosynthèse et éléments nutritifs puisés du sol). Ainsi, au début d’un cycle, les méristèmes 

émettent des entrenœuds et des feuilles. La croissance des organes mis en place pendant les 

cycles précédents continue.  

Au cours du cycle, la photosynthèse des feuilles produit de la biomasse. La quantité de matière 

produite constitue alors un pool de biomasse (source) qui se répartit dans les bourgeons (pour 

l’organogenèse) et dans les organes des cycles précédents (pour leur expansion) en fonction du 

puit (coût de construction) de chaque organe. Tous les organes se partagent proportionnellement 

la totalité de la biomasse produite par la plante à chaque cycle de croissance (Figure16 ; De 

Reffye & Hu, 2003).  

À la fin du cycle, de nouveaux organes sont formés à partir de la réserve d’après la demande de 

chacun de leurs puits. La demande de la plante pour un cycle correspond à la somme des puits 

de tous ses organes actifs (De Reffye & Jaeger, 2013). 

La notion du pool commun constitue l’hypothèse centrale du modèle GreenLab. Car, les 

organes de même âge physiologique et de même âge chronologique seront considérés égaux. 

Le pool commun peut être utilisé pour alimenter la croissance secondaire. L’épaisseur du cerne 

d’un entrenœud est proportionnelle à la surface foliaire en amont : c’est la théorie du pipe model 

(Shinozaki et al., 1964)  
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Figure 16 : Organigramme de la construction d’une plante par le modèle dynamique Greenlab  

(De Reffye & Hu, 2003) 

 

  

 

Sp 



Première partie : GÉNÉRALITÉS 
 

38 

 

2.3.2.2 Notion de série organique 

La première hypothèse de ce modèle fait appel à la notion de « série organique ». Buis (1984) 

avait évoqué la notion de série organique qui correspond à la disposition des organes le long 

des axes végétatifs. Dans leurs travaux, De Reffye et Jaeger (2013) définissent la série 

organique comme la variation de la masse des organes le long de l’axe porteur. Tous les axes 

d’un même âge physiologique (troncs ou branches) sont convertis à partir du sommet, en un 

seul axe moyen (Figure 17). Ce qui permet de classifier les axes en un petit nombre de 

catégories et donc de simplifier une architecture qui peut être complexe et volumineuse.  

Les séries organiques sont constituées à partir de la biomasse sèche ou fraîche des organes. 

L’étude des séries organiques a pour but de déterminer par méthode inverse le fonctionnement 

source-puits des organes de la plante ; ce qui révèle la dynamique de la croissance s’appuyant 

sur l’architecture de la plante qui est statique au moment de son observation (Tondjo, 2016). 

 

 

                                              

Figure 17 : Séries organiques (feuilles et entrenœuds) des branches de caféiers (Tondjo, 2016) 
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2.3.2.3 Paramètres de croissance 

Paramètres d’entrée du modèle 

Les paramètres d’entrée du modèle pour l’étude de la croissance sont directement mesurés. Ce 

sont les informations utilisées pour modéliser l’acquisition et la répartition de la biomasse dans 

les plantes (De Reffye et al., 2018). 

− Le facteur climatique (E) : le facteur climatique E lie la croissance à l’énergie fournie 

par l’environnement. Ainsi, pour une culture en conditions de serre, on choisira plutôt 

de considérer la lumière comme le facteur déterminant ; le facteur E sera alors la 

radiation photosynthétique active (PAR). Dans des conditions de champ, on choisira 

plutôt l’évapotranspiration potentielle (ETP), éventuellement limitée par un stress 

hydrique. En absence de stress important, l’environnement fluctue peu autour d’une 

moyenne et peut être considéré comme constant ; c’est le cas des zones tropicales (De 

Reffye et al., 2018). 

− Le temps de fonctionnement des feuilles (Tf) : il correspond à la durée de vie des 

feuilles. C’est le temps en CD pendant lequel la feuille est assimilatrice. Le temps de 

fonctionnement s’obtient en comptant le nombre de feuilles vertes sur la tige principale. 

− Le temps d’expansion des organes (Ta) : les organes créés par les méristèmes subissent 

une expansion. C’est le temps nécessaire, en cycle de développement, à l’organe pour 

atteindre sa taille définitive. À sa maturité, l’organe cesse d’être en compétition avec les 

autres et disparaît de la demande de la plante (De Reffye et al., 2018). 

− La masse surfacique de la feuille (MSf) : la feuille est considérée comme un volume 

aplati dont le rapport poids sec/surface est généralement constant pour une espèce. La 

surface d’une feuille est donc déduite si son poids sec et ce rapport poids sec / surface 

sont connus. La masse surfacique de la feuille est supposée stable au sein de 

l’échantillon. C’est une approximation car en réalité la masse surfacique d’une feuille 

peut varier légèrement en fonction des catégories d’axes pour un stade donné (De Reffye 

et al., 2018). 

− Le coefficient d’extinction de la lumière (k) intervenant dans la loi de Beer-Lambert : 

c’est la dérivée de la loi de Beer-Lambert qui calcule l’extinction de la lumière quand 

elle pénètre dans un milieu turbide. Elle permet la prise en compte, dans le calcul de la 

production photosynthétique, du taux de recouvrement des feuilles les unes sur les 

autres. Celui-ci limite l’interception de la lumière à la surface foliaire. 
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− La production topologique en organes de la plante : c’est le nombre total de chaque type 

d’organe. 

− L’allométrie entre les puits des organes : les organes de même nature sont supposés 

avoir la même fonction variation de puits quelle que soit leur catégorie d’axes. Par 

contre, la force du puits change. Le rapport entre les poids secs des organes des 

différentes catégories est donc proportionnel au rapport des puits et est calculé en 

utilisant des allométries. La référence est le puits de l’organe d’âge physiologique 1 (le 

tronc), le puits de l’organe (Po) d’âge physiologique p est donc Po(p)=kp*Po(1). Cela 

signifie que le puit d’un entrenœud d’âge physiologique p, par exemple, est kp fois 

inférieur sur l’axe d’âge physiologique p que sur le tronc. L’allométrie (kp) peut se 

mesurer directement en pesant les organes ou s’estimer par la méthode des moindres 

carrés (De Reffye et al., 2018). 

Paramètres de sortie du modèle 

Cette catégorie de paramètres correspond aux paramètres cachés qui ne peuvent pas être 

mesurés expérimentalement mais, qui sont estimés par inversion du modèle. Ces paramètres 

décrivent le fonctionnement source-puits des organes de la plante et sont déterminés à partir de 

l’analyse des séries organiques relevées. En effet, la calibration de GreenLab utilise la méthode 

des moindres carrés généralisée pour ajuster au mieux les séries organiques observées et 

calculées en optimisant les paramètres source-puits du modèle Greenlab (De Reffye et al., 

2018). La dynamique de la croissance y est retrouvée, c’est-à-dire la production de biomasse et 

sa répartition par cycle en utilisant l’architecture de la plante qui est statique pendant le temps 

de son observation. 

Les principaux paramètres de sortie sont : 

− la biomasse initiale (Q0) qui est proche du poids de la graine ; 

− la résistance (R) qui est la résistance des feuilles à la transpiration ;  

− la surface de production (Sp) de la plante qui est la surface efficace de production du 

feuillage. Elle est considérée constante chez les caféiers âgés ; 

− les puits des organes (p) qui est le coût de construction de l’organe (entrenœud, feuille). 

Cette biomasse est prélevée dans le pool commun. La force de puit d’un organe varie 

selon son type, son âge physiologique et son âge chronologique. En général, elle croît 

depuis la création de l’organe jusqu’à un maximum, pour ensuite décroître et enfin 

s’annuler quand l’organe a atteint sa maturité ; 
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− le puits des cernes (Pc) et le coefficient de diffusion des assimilats (λ). La croissance 

secondaire (les cernes de bois) est soit prélevée dans le pool commun (Pc peut être 

estimé), soit lié aux feuilles assimilatrices présentes au-dessus selon la loi de (Pressler, 

1865). La loi de Pressler stipule que la quantité de biomasse produite par le végétal serait 

directement liée à la surface de production de celui-ci (De Reffye et al., 2018). Si λ = 1 

c’est entièrement la loi de Pressler mais, si λ < 1, c’est en partie liée au pool commun.  

− la quantité totale de biomasse produite (Qt). 

2.3.2.4 Calcul de biomasse produite 

Puit des organes 

La quantité de biomasse produite est répartie dans chaque compartiment selon la demande de 

chacun de leurs puits respectifs. Généralement, il est possible de déterminer la fonction puits 

d’un organe en suivant sa croissance, par des mesures échelonnées pendant sa maturation, en 

utilisant les relations d’allométries entre les dimensions et les poids. Cette méthode empirique 

ne s’applique qu’aux fruits. Avec le modèle GreenLab, il est possible de les estimer directement 

sans suivi de croissance, par méthode inverse et à partir des mesures effectuées sur 

l’architecture de la plante (Kang et al., 2008). 

En effet, les paramètres des fonctions puits sont dits cachés. Le modèle définit donc au 

préalable, une fonction empirique dont la forme, contrôlée par des paramètres à estimer est 

suffisamment souple pour s’adapter aux évolutions numériques des valeurs des puits au cours 

de la maturation des organes (De Reffye et al., 2018). Le puits d’un organe de type « o », d’âge 

physiologique « φ » et de temps d’expansion « To », en fonction de son âge chronologique « x» 

est modélisé à son cycle d’expansion x par la fonction : )(.)(
O

ooo T

x
FPxP ϕϕ = . Cette fonction est 

normalisée sur son mode ; ce qui revient à écrire : 1)(max =oF . 

Le paramètre ϕ
oP  est la force du puits de l’organe et )(

O
o T

x
F  est la fonction de variation du puits 

liée à sa maturation. La forme d’une loi bêta choisie est très commode par sa plasticité et donne 

de bons résultats sur les plantes cultivées. Elle est définie par deux paramètres a et b sur 

l’intervalle [0,1] : 10:
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Pratiquement, il faut donc mesurer empiriquement la durée d’expansion et estimer les 

paramètres a et b par méthode inverse sur les mesures. 

De Reffye et al. (2018) ont montré que l’accroissement en poids de la tomate mesuré 

périodiquement pendant son expansion, s’ajustait à une loi bêta. Cette loi était très proche de la 

loi obtenue à partir des mesures du poids de l’organe sans suivi de croissance et dont les 

paramètres étaient identifiés par méthode inverse (Figure 18)  

 

 

Figure 18 : Ajustement de loi bêta observée (ligne tiret) pendant l’accroissement en poids et la 
loi bêta simulée (ligne pleine) chez la tomate (De Reffye et al., 2018) 

La simulation a été faite par méthode inverse à partir des séries organiques du poids des fruits 

récoltés sans suivi de croissance. 

Demande de la plante 

Pour un cycle t donné, la demande D(t) de la plante correspond à la somme des puits en 

croissance. Chaque organe de type o et d’âge physiologique φ  a une fonction puits ϕ
oP (i)  qui 

dépend de son âge chronologique i. Ces organes sont apparus au cycle t – i + 1 et sont en 

nombre No.  

Il s’agit donc de multiplier le nombre d’organes dans les cohortes définies selon leur type et 

leur âge chronologique, par la valeur de la force de leur puits et de les sommer (De Reffye et 

al., 2018). Cela permet de formuler l’expression de la demande de la plante au cycle « t »: 

( ) ( ) ( )∑ ∑ 
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Expansion d’un organe 

Si la réserve de biomasse Q(t-1) issue de la photosynthèse au cycle t-1 est connue, l’expansion 

de l’organe o au cycle t dont la durée est t∆  = 1 vaut par définition : 

 

 

Soit 1=∆t , la biomasse accumulée dans l’organe âgé de i cycles de développements (CD) dans 

une plante âgée de t CD est la somme des expansions ; ce qui peut s’écrire : 

( ) ( ) ( )
( )∑ =

−⋅+−= t

it oo tD

tQ
itPtiq

1
1, ϕϕ

 

 

Production de biomasse de la plante 

La production Q(t) de la plante au cycle n dépend des productions des cycles précédents dont 

le résultat du fonctionnement est inscrit dans l’architecture (De Reffye et al., 2018). Elle fait 

apparaître le paramètre de l’environnement (E), la résistance à la transpiration (R), la surface 

de la production (Sp) correspondante à un LAI (Leaf Area Index) individuel de la plante, le 

nombre de feuilles fonctionnelles (Na), le puits des organes (Pa) et la demande de tous les 

organes sur la période d’intégration D(t). La quantité de biomasse produite par la plante à un 

cycle n est calculée selon l’équation suivante : 
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− t : Age chronologique de la plante en cycle de développement 

− i : Age de l’organe a 

− j : Cycle d’apparition de l’organe a  

− Q(t) : Quantité totale de biomasse au cycle t de développement  

− Sp : Surface de projection des feuilles 

− E(t) : Paramètre de l’environnement au cycle t de développement, égal à 1 

− R : résistance des feuilles à la transpiration  

− k : Coefficient de Beer Lambert pour l’interception de la lumière 

− e : Epaisseur moyenne d’une feuille ou masse surfacique (MSf) 

− φ : Age physiologique 

− mxφ : Age physiologique maximal 

( ) ( ) ( )
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− Na : Nombre d’organes dans la cohorte 

− Tf: Temps de fonctionnement des feuilles 

− Pa : Puits des feuilles 

− D(t) : Demande en biomasse de la plante au cycle t 

Cette équation indique que la production totale de biomasse dépend des paramètres 

environnementaux (lumière, eau, température) qui gouvernent la photosynthèse.  

La quantité (Qt) représente la réserve totale en biomasse c’est à dire le pool commun. À chaque 

cycle, chaque organe puise de la biomasse dans le pool commun en fonction de son puits ; ce 

qui met tous les organes en compétition (De Reffye et al., 2018). 

2.3.3 Simulation de l’architecture des plantes 

La simulation des plantes et des peuplements végétaux est la représentation de leur architecture 

en trois dimensions (3D). Elle se réalise en ajoutant des opérateurs géométriques aux paramètres 

du fonctionnement des méristèmes identifiés. L’image obtenue donne les nombres et les 

différents types d’organes produits par la plante à un âge donné sur la base du développement 

« stochastique » de la plante. La simulation de l’architecture d’une plante offre une 

matérialisation incomparable du résultat du fonctionnement écophysiologique.  

Pour simuler le développement des axes, GreenLab discrétise le temps de fonctionnement des 

méristèmes en Cycle Développement (CD) ; ce qui correspond au pas de temps nécessaire à la 

mise en place d’un phytomère par l’automate. En effet, à chaque cycle, un méristème en activité 

peut avec une certaine probabilité soit émettre un phytomère (succès), soit faire une pause ou 

avorter en cas d’échec (Zhao et al., 2001 ; De Reffye et al., 2018). Les pauses ne sont pas 

directement observables sur la plante. Ce qui offre deux modes de représentation des structures 

simulées : la structure chronologique et la structure topologique. 

2.3.3.1 Structure chronologique  

Dans cette représentation, chaque entité botanique a une probabilité d’existence qui dépend des 

paramètres du fonctionnement stochastique des méristèmes. Sa spécificité est qu’elle révèle les 

échecs probables rencontrés pendant la mise en place de l’axe végétatif. Dans ce cas, les pauses 

sont considérées comme des entités botaniques au même titre que les phytomères. Ces entités 

vides alternent avec ces derniers pour construire l’axe en fonction des renseignements fournis 

(De Reffye et al., 2018). La structure chronologique est donc une représentation spatio-

temporelle de la structure végétale qui montre tout le détail du développement car, les 

phytomères et les pauses sont affichés (Figure 19 : a et b).  
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2.3.3.2 Structure topologique  

La structure topologique est la représentation des végétaux tels qu’ils sont vus sur le terrain. La 

structure topologique affiche les phytomères réalisés, donc la partie visible de la structure 

(Figure 19 : c et d). Les pauses (entités botaniques vides) sont supprimées et le temps reste 

caché (De Reffye et al., 2018). 

             
 

Figure 19 : Simulations stochastiques d’un caféier de paramètre p=0.8 ; b=0.8 ; w=0.8 
(De Reffye et al., 2018) 

a et b représentent des structures chronologiques potentielles incluant les pauses 
c et d représentent les structures topologiques potentielles sans les pauses 

 

2.3.4 Quelques applications de GreenLab  

La validation du modèle a été faite suite à une série d’expérimentations agronomiques réalisées 

sur diverses plantes cultivées (herbacées et arbres) en Côte d’Ivoire, Madagascar, France, Chine 

et aux Pays-Bas. 

Les études pour optimiser l’utilisation des paramètres environnementaux ont été menées 

d’abord par Yan et al. (2004), Ma et al. (2007), Wu et al. (2012) puis par Fan et al. (2015) sur 

le maïs et le chrysanthème. Le modèle GreenLab a été utilisé pour prédire la production du blé 

(Kang et al., 2008), de la tomate (Kang et al., 2011), du concombre (Ma et al., 2011), du 

cotonnier (De Reffye et al., 1999) et du teck (Tondjo, 2016), en mettant en exergue la 

corrélation entre le rapport source-puits et la productivité. 

  

a c b d 
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2.4 Modélisation de l’architecture des caféiers  

Le caféier est l’une des premières plantes ayant contribué à l’initiation du Modèle GreenLab 

par l’étude de son développement architectural (De Reffye, 1981a). En effet, l’étude de 

l’architecture des caféiers a débuté avec les travaux de De Reffye (1981a) qui a simulé le 

fonctionnement aléatoire des méristèmes et le développement des axes végétatifs (orthotropes 

et plagiotropes) du Robusta. Puis, Cilas et al. (2006) ont défini les idéotypes architecturaux qui 

permettaient de prédire la production des clones de Coffea canephora. Car, selon ces auteurs, 

ces traits architecturaux étaient hautement héréditaires et certains étaient fortement corrélés 

avec le rendement. Les travaux d’Andrianasolo (2012) ont permis d’utiliser des paramètres 

d’architecture de GreenLab pour analyser la diversité morphologique des espèces sauvages de 

caféiers endémiques de Madagascar. Ouattara (2013) a aussi utilisé les mêmes paramètres 

architecturaux pour analyser la diversité de 5 espèces sauvages en Côte d’Ivoire : C. canephora, 

C. stenophylla, C. racemosa, C. pseudozanguebariae et C. heterocalyx. 
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Chapitre 1 : MATÉRIEL 
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1 Site d’étude 

Les champs expérimentaux ont été mis en place à la station CNRA de Divo (5°46’04.07’’N, 

5°13’22.09’’W). Ce site est à 17 km, au Sud de la ville de Divo, dans la région du Lôh djiboua, 

au Centre-Ouest de la Côte d’Ivoire. Dans cette région, le climat est de type subéquatorial à 

quatre saisons typiques qui se succèdent : deux saisons de pluies dont une grande (mars-juin) 

et une petite (septembre-novembre) entrecoupées par deux saisons sèches dont une grande 

(décembre-mars) et une petite (juillet-août) (FAO, 2005). Caractérisée par des plaines d’altitude 

comprise entre 100 et 200 m, une végétation dominée par la forêt dense humide, la station est 

marquée par une pluviométrie moyenne de 1400 mm/an. Les températures oscillent entre 28 et 

32°C, avec une amplitude journalière de 6 à 7°C. Le taux d’humidité est en moyenne de 80 % 

(Kouamé et al., 2017). Les sols ferralitiques sont profonds, acides et désaturés en bases 

échangeables (Perraud, 1971). 

2 Matériel végétal 

Le matériel végétal est composé de deux groupes de plantes. Le premier groupe concerne six 

espèces de caféiers : Coffea canephora (CAN), Coffea stenophylla (STE), Coffea racemosa 

(RAC), Coffea pseudozanguebariae (PSE), Coffea liberica var. dewevrei (DEW) et Coffea 

liberica var liberica (LIB). Ces espèces sont originaires de l’Afrique de l’Ouest, du Centre et 

de l’Est et colonisent divers habitats. Elles sont toutes diploïdes (2 n = 2 x = 22 chromosomes) 

mais, présentent des caractéristiques architecturales contrastées.  

Quinze à trente individus (génotypes) âgés de 1 an puis de 2 ans, de chaque espèce, ont été 

utilisés pour l’analyse architecturale (développement) et la production de biomasse 

(croissance). Par ailleurs, trois autres génotypes de chacune des espèces CAN, DEW et LIB ont 

été étudiés à quatre ans après la plantation, pour la détermination de la masse sèche des organes 

à partir de relations d’allométrie entre masse et/ou dimension des organes frais et leur masse 

sèche correspondante. Cette dernière étude a aussi été réalisée chez les six espèces un an après 

la plantation. 

Le deuxième groupe de matériel végétal se compose de 154 génotypes de CAN issus d’un 

backcross : F1 (Guinéen P1 × Congolais P2) x Guinéen P3. L’utilisation d’un autre parent 

guinéen (P3) autre que le premier (P1) lors du retro croisement, permet d’éviter l’auto-

incompatibilité. La descendance a été plantée en randomisation totale en 2000 à la station 

CNRA de Divo à une densité de 3000 pieds par hectare (2,5 x 1,5 m²). Ce matériel a permis de 
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rechercher les QTLs liés aux dimensions des entrenœuds, des feuilles, des fleurs, des fruits et 

des graines de la plante. 
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Chapitre 2 : MÉTHODES 
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1 Mise en place des essais 

La conduite des essais s’est faite selon l’itinéraire technique de culture de caféier du CNRA : 

semis de graine, repiquage, préparation du terrain et plantation. 

Les graines qui ont servi de semence sont issues de fruits mûrs (Figure 20a) récoltés sur un 

même pied mère pour chaque espèce. La date de récolte a varié en fonction de la période de 

maturation des fruits de chaque espèce. Après dépulpage, séchage puis déparchage, les graines 

ont été semées en bac, sur un lit de sable fin de rivière (Figure 20b). Le temps entre la 

germination et le stade feuilles cotylédonaires étalées a varié de 4 à 8 semaines.  

Les plantules obtenues, suite à la germination des graines ont été repiquées dans des pots en 

polyester au stade feuilles cotylédonaires étalées (Figure 20c). Le suivi et l’entretien de la 

pépinière a consisté en l’arrosage journalier, au désherbage manuel et aux traitements à base de 

cypercal pour lutter contre les insectes destructeurs de feuilles. 

La préparation du terrain a été faite manuellement (Figure 21). Il s’est résumé au défrichement, 

au brulis, au piquetage et à la trouaison. La plantation a été faite selon un dispositif en 

randomisation complète. Les écartements ont été de 1,5 m entre les pieds et de 3 m entre les 

lignes. Les plants ont été implantés en essai en 2015 à la station CNRA de Divo à une densité 

de 2500 pieds par hectare (3 x 1,5 m²). 
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Figure 20 : Fruits mûrs (a), semis de graines (b) et plantule repiquée (c) de Coffea canephora 

 

           

Figure 21 : Dispositif expérimental (a) et Parcelle expérimentale (b) 

CAN, DEW, LIB, STE, PSE et RAC représentent les six espèces étudiées et B est une descendance de Coffea 

canephora utilisée comme plants de bordure.  

B B B B B B B B 

B CAN DEW LIB STE PSE RAC B 

B STE PSE RAC CAN DEW LIB B 

B DEW LIB STE DEW STE CAN B 

B RAC STE PSE LIB CAN STE B 

B LIB RAC CAN PSE RAC PSE B 

B PSE CAN DEW RAC LIB DEW B 

B B B B B B B B 

a b 

c 

a b 

3 m 

1,5
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2 Saisie et extraction des données 

La saisie des données a été faite sous format Multiscale Trees Graph (MTG ; Godin & Caraglio, 

1998) dans EXCEL. Cette méthode permet de mieux appréhender la structure des plantes. La 

composition de la structure des caféiers est décrite par la succession de phytomères qui sont 

organisés à différents niveaux d’organisation emboîtés les uns dans les autres (Barthélémy, 

1991 ; Godin & Caraglio, 1998 ; Heuret, 2002) ; ce qui se traduit par une relation de 

décomposition par changement d’échelle (Godin & Caraglio, 1998). La lecture de la plante se 

fait dans le sens de l’édification de la plante. La topologie de la plante est définie par trois types 

de relation :  

− relation de décomposition (exemple de la décomposition d’un axe en phytomère) ; 

− relation de succession qui définit la création de deux entités par le méristème apical 

(exemple de la succession de deux phytomères) ;  

− relation de filiation qui définit la mise en place d’une entité fille à partir d’une entité 

mère, par le processus de ramification. 

Le formalisme de codage a été établi à partir des 3 relations citées ci-dessus. Ainsi, la topologie 

des arbres étudiés a été décrite avec les niveaux d’organisation suivants : 

− N correspondant à l’individu ; 

− A correspondant à l’axe ; 

− e correspondant à l’entrenœud ; 

− f correspondant à la feuille 

Un index désigne l’ordre de ramification allant de 1 à 3 ou distingue deux feuilles opposées ou 

le rang du nœud de la base vers le sommet. Cet ensemble appelé vertex, est précédé d’un 

symbole qui rend compte de la relation topologique entre les entités. Les symboles « < », « + » 

et « / » font respectivement référence aux relations de succession, de filiation et de 

décomposition. Le sens de lecture du code se fait de la gauche vers la droite. Le symbole « ^ » 

permet de préciser qu’une relation fait référence au vertex situé au-dessus, dans la même 

colonne du tableur. Les variables mesurées (longueur, largeur et diamètre) ont été associées à 

l’entrenœud (e1, e2, e3,…) ou à la feuille (f1 ou f2). 

Le fichier MTG (Figure 22) résume toutes les mesures effectuées sur le matériel pour l’étude 

de l’architecture et la production de biomasse.  

Les données ont été extraites du format MTG avec le logiciel Xplo via la plateforme de logiciel 

AMAPstudio (Griffon & De Coligny, 2014). Les données extraites ont servi à la construction 

des différents fichiers cibles.  
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Figure 22 : Organisation d’un fichier MTG pour l’extraction des données 

A1 (tronc), A2 (branches) et A3 (branches sur A2) 

Long feuil (longeur de la feuille) et Larg feuil (largeur de la feuille) 

  

MTG:

Nombre Longueur Diametre1 Diametre2 Long feuil Larg feuil
Code d'entité
/N1

/A1 27
/̂e1 3.4 3.01 3.1

+f1
+A2 0
+f2
+A2 0

^<e2 3.5 2.88 2.91
+f1
+A2 0
+f2
+A2 0

^<e3 3.2 2.97 2.87
+f1
+A2 33
^/e1 3.7 1.21 1.24

+f1
+A3 0
+f2
+A3 0

^<e2 4 1.23 1.2
+f1
+A3 13
+f2
+A3 0

^<e3 3.2 1.22 1.25
+f1
+A3 17
+f2
+A3 0

^<e4 2 1.05 1.12
+f1
+A3 12
/̂e1 1.7 0.32 0.33

+f1
^<e2 3.2 0.28 0.29

+f1 3.8 1.7
^<e3 1.3 0.29 0.28

+f1 6.2 2.3
^<e4 4.8 0.28 0.3

+f1 9 4.4
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3 Description des espèces 

Une description générale des espèces a d’abord été faite sur les individus âgés de 2 ans. Les 

caractères étudiés sont : la hauteur du tronc (Htot), le diamètre basal du tronc (Dbasal), la 

surface des feuilles du tronc (SURF), la masse surfacique des feuilles du tronc (MSf), le nombre 

d’entrenœuds du tronc (Nbren), la longueur des entrenœuds (LEN) du tronc et des branches, le 

diamètre moyen des entrenœuds (DEN) du tronc et des branches, la longueur des feuilles (Lf) 

du tronc et des branches, la largeur des feuilles du tronc et des branches (lf). 

4 Étude du développement 

4.1 Calcul du phyllochrone  

Le phyllochrone a été calculé en divisant le nombre de phytomères émis en un an par le tronc, 

par le nombre de jours (365 jours). Le phyllochrone spécifique correspond à la moyenne 

calculée chez les individus d’une espèce. 

4.2 Calcul des paramètres de développement 

4.2.1  Analyse des cimes et établissement du fichier cible 

L’analyse des cimes consiste en l’analyse des tiges et des branches à partir de leur extrémité 

vers la base. Elle permet d’avoir par cohorte des phytomères de même âge et donc qui sont 

comparables. Pour chaque individu, l’analyse des cimes a consisté à compter à partir de l’apex, 

le nombre de phytomères de la tige principale ainsi que ceux des deux branches qui y sont 

présentes à chaque nœud. Tous les axes ont été mesurés.  

Différents codes ont été utilisés pour caractériser les axes. Chaque nœud sera représenté par la 

présence ou pas de ramifications à l’aisselle de chaque feuille.Les codes sont : 

− 0 pour l’absence de ramification ; 

− 1, 3 ou 10 pour la présence, à l’aisselle d’une feuille, d’un rameau qui comporte 

respectivement 1, 3 ou 10 phytomères ; 

− 999 pour une branche vivante dont le nombre de phytomères n’a pas été relevé ; 

− -111 pour dire que la base de la tige est atteinte. 

À partir de ces codes, le fichier cible de la Figure 23 est constitué par espèce puis analysé par 

le programme Gloups_Dev sous le logiciel Matlab. Cette analyse permettra de calculer les 

paramètres A (probabilité de ramification des axes), Na (rang d’apparition des premiers 

rameaux sur la tige principale), P (probabilité de développement de la tige), et B (probabilité 

de développement des branches) et W (rapport de rythme).  
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Figure 23 : Fichier cible de 7 arbres lu par Gloups_devA 

nb axi : Nombre d’axillaires par nœud 
L : Distance entre les axillaires 
nb of tree : Nombre d’individus analysés 
Size max : Nombre de phytomères du tronc le plus élevé 
na ramif : Rang d’apparition de la première branche à partir de la base 
death : Mortalité 

4.2.2 Simulation de l’architecture 

Le module Gloups_S est un simulateur des plantes et des peuplements végétaux. Son 

programme Gloups_devS a permis la représentation stochastique de la structure de la plante à 

partir des paramètres de développement calculés.  

nb_axi__L___nb_of_tree_size_max__na_ramif__death

2 0 7 22 4 0

_______xa1______xa2______xc1_____xc2

1 1 1 1

____________ranks___for___analysis_______

1000

1

size_of_stems_and_num_branch

0 22 22 22 22 21 21 21 21 22 22 22 22 21 21

0 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2

list_of_phytomers_along_ranks

1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

2 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 1 1

3 2 2 2 2 0 0 1 1 2 2 1 0 2 2

4 3 3 3 3 999 4 3 3 0 2 3 3 3 3

5 4 999 3 3 3 5 5 4 3 4 3 3 3 3

6 5 5 999 999 6 6 5 7 5 6 7 6 5 5

7 7 7 0 6 7 8 5 6 7 6 6 7 7 6

8 7 9 999 7 999 9 7 7 8 8 8 8 7 8

9 8 999 9 7 999 10 999 7 8 8 9 9 9 9

10 9 8 999 9 11 10 11 8 999 999 10 9 10 10

11 11 999 10 0 11 999 11 9 999 13 0 10 12 9

12 11 10 11 999 12 10 12 11 999 999 11 12 999 999

13 12 12 14 12 12 11 999 12 11 13 999 13 12 11

14 999 0 13 15 11 14 13 14 999 14 13 13 999 14

15 999 999 15 15 999 999 999 999 13 999 999 14 14 13

16 999 12 999 16 999 15 0 0 0 0 999 15 16 999

17 0 0 0 16 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

18 0 16 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

19 18 19 18 19 0 0 0 0 0 0 18 0 0

20 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

21 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

22 0 0 0 0 -111 -111 -111 -111 0 0 0 0 -111 -111
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5 Étude de la croissance 

5.1 Établissement de relations d’allométrie entre les dimensions ou masse des organes 
frais et les masses sèches correspondantes 

Pour cette étude, 3 individus âgés de 4 ans, de chaque espèce ont été entièrement découpés puis 

mesurés. Les organes ont été étudiés par âge physiologique spécifique selon la méthode 

d’évaluation de la biomasse du modèle GreenLab. Le rang de chaque phytomère à partir du 

sommet de l’axe est noté afin de le positionner dans l’axe porteur. Les organes mesurés sont les 

feuilles et les entrenœuds de l’axe principal A1 (tronc), les feuilles et les entrenœuds des axes 

A2 (branches), les feuilles et les entrenœuds des axes A3 (branches sur A2).  

Une feuille par nœud a été prise en compte (Figure 24a). Sur chaque feuille, ont été mesurés : 

− la longueur (Lf) qui est la longueur du limbe, a été déterminée à l’aide d’une règle 

suivant la nervure principale ; 

− la largeur (lf) qui a été prise au milieu de la feuille (1/2 L), perpendiculairement à la 

nervure principale, à l’aide d’une règle ; 

− la surface (SURF) ; pour cette mesure, la feuille a été scannée avec un scanner (HP 

G4010), puis l’aire a été déterminée avec le module Leaver, version Education du plug-

in (module d’extension) Toaster ; 

− la biomasse sèche qui a été obtenue après séchage à l’étuve à 60 °C pendant 72H et 

pesage avec une balance de précision de 0,001 g. 

Pour les entrenœuds (Figure 24b), les mesures ont concerné : 

− la longueur (LEN) mesurée à l’aide d’une règle graduée ; 

− le diamètre (DEN) mesuré au milieu de la longueur totale (1/2 L) avec un pied à 

coulisse ; le diamètre est la moyenne des diamètres mesurés dans deux directions 

perpendiculaires compte tenu de la forme parfois irrégulière des entrenœuds ;  

− la biomasse sèche a été obtenue après séchage à l’étuve à 60 °C pendant 72H et pesage 

avec une balance de précision de 0,001 g ; 

− le volume (VEN) a été calculé en attribuant à l’entrenœud les propriétés d’un cylindre de 

volume VEN = πr²h (r = rayon d’où la moitié du diamètre = ½ DEN ; h = LEN = 

longueur de l’entrenœud). 

Des régressions ont été faites sur les différentes données pour établir les relations 

d’allométries. 
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Figure 24 : Feuille (a) et entrenœuds (b) de Coffea liberica var. dewevrei 

a - feuille scannée 28 X 13 cm 

5.2 Estimation de la masse sèche des organes par les relations d’allométrie : mesures 
non destructives 

Les mesures ont été prises au champ directement sur l’arbre, de la base vers le sommet du tronc 

principal. La tige principale a été entièrement mesurée mais à chaque nœud, une branche a été 

considérée. 

L’axe principal des individus de deux ans a été étudié par étage de cinq phytomères. 

Il s’est agit de faire les mesures suivantes sur les organes frais :  

- diamètre et longueur d’entrenœud A1, A2 et A3 ; 

- longueur et largeur des feuilles A1, A2 et A3. 

Ces mesures ont été faites de la même manière que celle de l’étude des allométries. Puis, la 

biomasse sèche des organes a été déterminée à partir des équations d’allométries. 

a b 

Entrenœud 

Etiquette de 
1 X 1cm 
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5.3 Allométrie entre les puits des organes 

Le coefficient d’allométrie (kp) a été déterminé avec le poids des organes. Comme les 

allométries des entrenœuds ne concernent que la taille de la moelle qui correspond à la 

croissance primaire, elles ont été calculées à partir des mesures faites sur les cinq derniers 

entrenœuds non lignifiés de chaque catégorie d’axe, où la croissance secondaire est encore 

faible. La référence a été le puits de l’organe d’âge physiologique 1 (le tronc). À partir de ce 

coefficient, le puits des feuilles et des entrenœuds d’âges physiologique 2 et 3 (si nécessaire) 

ont été déterminés pour toutes les espèces. 

5.4 Paramètres de l’environnement 

Le climat du site expérimental a été considéré comme constant. L’efficience climatique (E) a 

donc été normalisée à la valeur 1 pour approcher les relations source-puits. 

5.5 Temps de fonctionnement et d’expansion 

Le temps de fonctionnement (Tf) des organes qui correspond à la durée de vie des feuilles a été 

déterminé en comptant le nombre de nœud possédant des feuilles vertes sur la tige principale 

puis, ce nombre a été converti en cycle de développement. 

Le temps d’expansion des feuilles et des entrenœuds (Ta) a été fixé en fonction des 

observations. 

5.6 Constitution et analyse des séries organiques 

Les données de biomasse sèche ont servi à constituer des séries organiques pour chaque type 

d’organe en fonction de l’âge physiologique. Les séries organiques ont été constituées avec les 

masses (g) des différents organes des axes à partir de la base. Tous les axes de même âge 

physiologique (A1, A2 ou A3) ont été convertis en un axe moyen. 

Un fichier cible est généré en intégrant les paramètres de développement calculés dans le fichier 

paramètre de Gloups_Gro. Les séries organiques simulées tendent généralement avec une 

bonne approximation vers les séries organiques calculées qui sont tout de même intégré dans le 

fichier. Gloups_GroA lit ce fichier cible (Figure 25) renseigné pour calculer les paramètres 

cachés qui gouvernent la production. 
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Figure 25 : Fichier cible lu par Gloups_groA (série organique des feuilles) 

Âge max : âge maximal des individus en CD 
Dates number : nombre de série de mesures 
Dates of plant measurement : Date de mesures en CD 

Les codes utilisés sont définis comme suit : 

− « 0.4166» ou« 0.2643 » indique la masse (g) des feuilles d’un phytomère  
− « 0.0001 » pour la mortalité de l’organe 
− « -1 » pour dire que la base de la tige est atteinte  

  

Information

Age_max____Dates_number

15 1

dates_of_Plant_measurements

15

blade__petiol_internode_fruitF_fruitM_layer__root

1 0 1 0 0 1 0

Organ_production/CU

Age____T_Bld1__T_Bld2__T_Int1__T_Int2__T_FrF1__T_FrF2___T_FrM

15 28 14 14 10 0 0 0

Blade-size/position/CU 1

0 15

15 -0.0001

14 -0.0001

13 -0.0001

12 -0.0001

11 -0.0001

10 -0.0001

9 -0.0001

8 -0.0001

7 -0.0001

6 -0.0001

5 0.4166

4 0.4299

3 0.5586

2 0.4026

1 0.172

Blade-size/position/CU 2

0 15

15 -1

14 -1

13 -1

12 -1

11 -1

10 -1

9 -1

8 -1

7 0.2643

6 0.3298

5 0.3707

4 0.4419

3 0.378

2 0.2466

1 0.0579
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5.7 Ajustement des paramètres 

L’ajustement consiste en la calibration des paramètres fonctionnels proprement dite (Figure 

26). Les paramètres cibles ont été ajustés aux données de terrain. Dans le principe, l'ajustement 

confronte les statistiques établies sur des réalisations aléatoires (la résistance des feuilles, la 

biomasse initiale, les puits des organes) obtenues par le simulateur avec les statistiques des 

données recueillies sur le terrain (paramètres topologiques du développement, poids secs des 

organes, temps d’expansion et de fonctionnement foliaire, surface foliaire). En effet, des valeurs 

attribuées par défaut permettent de calibrer un groupe réduit de paramètres. Les paramètres 

cibles ont été modifiés petit à petit, jusqu'à obtention d'une convergence acceptable. 

La méthode des moindres carrés utilisée a fourni les moyennes et les écarts types des 

paramètres. Les écarts types ont été calculés sous l’hypothèse d’indépendance entre les 

paramètres « blue » (best linear unbiased estimator) ; ce qui n’est pas forcement réalisé (si un 

paramètre blue varie indépendamment des autres).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 26 : Méthode d’ajustement des paramètres dans le modèle GreenLab 
 

PARAMÈTRES D’ENTRÉE  

• Âge topologique et chronologique  
• Poids de la graine  
• Temps de fonctionnement des feuilles  
• Temps d’expansion des organes  
• Paramètres des lois beta  
• Poids sec des entrenœuds  
• Poids sec des feuilles, MSf  

PARAMÈTRES DE SORTIE  

• Sp : Surface de production  
• R : Résistance  
• Pi : Puits des entrenœuds  
• Pc : Puits des cernes 
• λ : Coefficient de diffusion des assimilats 
• Qt : Biomasse totale produite 

AJUSTEMENT DES PARAMÈTRES  
 

SIMULATION 
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5.8 Simulation de la croissance 

Gloups_groS associe à chaque organe, la quantité de biomasse produite. Dans ce cas, des 

paramètres topologiques et géométriques tels que le nombre d’axillaires par nœud, la longueur 

et le poids des organes (entrenœuds et feuilles), le diamètre des entrenœuds et les angles de 

branchement sont ajoutés au fichier lu (fichier paramètre). 

6 Implémentation du modèle GreenLab 

Le modèle GreenLab analyse le développement et la croissance des végétaux avec des 

opérateurs mis au point par De Reffye (2009) à l’AMAP et implémenté au logiciel MATLAB 

: Gloups (GreenLab Operator and Universal Plant Simulator). Deux modules de Gloups, basés 

sur la méthodologie GreenLab permettent la calibration chez les plantes à partir des données 

expérimentales. Ils sont intégrés dans le logiciel MATLAB dont la version R2012b a été utilisée 

pour les analyses des données de cette étude. 
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7 Recherche des loci des caractères architecturaux et de production de biomasse 

7.1 Caractérisation morphologique des plantes 

7.1.1 Mesure d’entrenœuds et de feuilles 

Cinq branches ont été prélevées au hasard sur chaque individu (génotype) de sorte à couvrir au 

mieux, la hauteur totale de l’arbre. Le prélèvement a été fait en saison pluvieuse (avril) pour 

avoir des organes frais et en croissance. Les mesures suivantes ont été effectuées : 

− la longueur (LEN) et le diamètre (DEN) des entrenœuds en fonction du rang pris à partir 

du sommet de la tige ; 

− la longueur (Lf) et la largeur (lf) des feuilles en fonction du rang (comme l’entrenœud). 

7.1.2 Mesures des fleurs, des fruits et des graines 

Pour faciliter le comptage, les mesures des fleurs ont été effectuées sur les boutons floraux au 

stade « chandelle » présentées par la figure 27a. Sur cinq branches, le nombre de fleurs par 

nœud (NfLr) et la masse sèche des fleurs (MsFlr) ont été déterminés. Pour la masse, toutes les 

fleurs ont été récoltées et séchées à 60 °C à l’étuve pendant 72 H. Une fois sorties de l’étuve, 

100 fleurs sèches prélevées au hasard, ont été pesées et remises dans le lot. Cette action a été 

répétée deux fois ; ce qui a permis d’avoir trois poids de 100 fleurs sèches par arbre. 

Le nombre de fruits noués (NFR) par nœud (Figure 27b) a été déterminé sur cinq autres 

branches. À maturité (Figure 27c), les fruits ont été prélevés sur chaque génotype. Les fruits 

frais et secs ont été pesés avec la même méthode que celle des fleurs. Les données collectées 

sur les fruits se sont résumées au nombre de fruits noués (NFR), à la masse fraiche (MfFr) et à 

la masse sèche (MsFr) de 100 fruits. 

Des fruits mûrs récoltés sur chacun de ces mêmes arbres, ont été fermentés (24 H dans l’eau), 

dépulpés, lavés et séchés à l’ombre pendant un jour (24 H). Après déparchage du lot de graines, 

30 graines normales et fraîches (non arrondie ou non caracoli) ont été mesurées (Figure 28). 

Sur chaque graine, la longueur (LGr), la largeur (LarGr) et l’épaisseur (EGr) ont été 

déterminées. Les deux premiers ont été mesurés à l’aide d’une règle mais, l’épaisseur de la 

graine a été prise à l’aide d’un pied à coulisse. Par ailleurs, après 72 H de séchage à 60 °C, les 

pesées à sec de 100 graines ont été faites comme celles des fleurs et des fruits donnant ainsi la 

masse sèche de 100 graines (MsGr). Toutes les pesées ont été faites avec une balance de 

précision 0,001g. 
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Figure 27 : Boutons floraux au stade chandelle(a), fruits noués (b) et fruits matures (c) 
de coffea canephora 

 

 

 

Figure 28 : Graines de Coffea canephora 
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7.2 Cartographie génétique 

7.2.1 Extraction d’ADN 

Cette manipulation a été faite au Laboratoire d’Amélioration Génétique de l’Université Nangui 

Abrogoua. L’ADN des feuilles fraîches de chaque individu a été extrait à l’aide du kit 

d’extraction Qiagen (Qiagen DNeasy Plant Maxi Kit) selon le protocole proposé par celui-ci. 

La quantification de l’ADN a été réalisée par mesure de l’absorbance à 260 nm avec un 

Nanodrop ND-1000 (NanoDrop Technologies, Inc). L'absorbance de 260/280 nm a permis de 

vérifier la qualité (pureté) de l'ADN. Cette dernière a été confirmée par migration sur gel 

d’agarose 1% (Figure 29) et comparée avec un standard de taille (smart ladder Eurogentec Réf. 

MW1700-10).  

 

 

Figure 29 : Gel d’agarose montrant les bandes d’ADN de Coffea canephora 

7.2.2 Génotypage par séquençage 

La digestion enzymatique de l’ADN a été faite par la Plateforme de Génotypage de Montpellier. 

La plateforme a aussi fait la préparation des banques de fragments prêts au séquençage. 

Le séquençage Illumina a ensuite été réalisé par la plateforme INRA en Génomique et 

Transcriptomique GeT-PlaGe de Toulouse. L’appel des SNP (Single Nucleotide 

Polymorphism) a été fait sur la base du génome de référence de Coffea canephora (Denœud et 

al., 2014), à l’Université de Cornell (USA). 

 

 



Deuxième partie : MATÉRIEL ET MÉTHODES 
 

67 

 

7.2.3 Analyse des marqueurs SNP 

Après alignement contre le génome séquencé et publié de C. canephora (Denœud et al., 2014), 

103752 marqueurs nucléaires de type Single Nucleotide Polymorphism (SNP) ont été identifiés. 

Après tri avec le logiciel TASSEL 5.0 (Bradbury et al., 2007), ont été retenus, seuls les 3 084 

SNP : 

− localisés sur les 11 pseudomolécules de C. canephora ; 

− conformes à la constitution allélique des parents ; 

− présentant moins de 20 % de données manquantes pour chaque locus et pour chaque 

individu. 

La répartition aléatoire des marqueurs entre les différents groupes de liaison a été évaluée par 

un test χ² au seuil de 0,05. L’hypothèse nulle du test a été la répartition uniforme des marqueurs 

sur les groupes de liaison. 

Par ailleurs, la conformité de la ségrégation des marqueurs à la loi mendelienne a été testée avec 

le test χ² de manière à différencier les marqueurs distordus des non distordus. La distorsion de 

ségrégation (DS) au sein d’une population, est une déviation significative des proportions des 

individus, d’une classe génotypique donnée par rapport au ratio attendu qui est de 1:1 dans le 

cas d’un croisement backcross (Xu et al., 1997 ; Castro et al., 2011).  

La significativité du test a été interprétée pour caractériser chacun des marqueurs (Tableau I). 

Un test du χ² significatif traduit une distorsion de ségrégation. 

 

Tableau I : Table de correspondance entre la valeur de significativité du test de χ² et l’interprétation de 
la conformité de la ségrégation des marqueurs chez la descendance vis-à-vis des lois de Mendel 

NS : non significatif 

  

P-value (p) Significativité Interprétation 

0,05 < p NS marqueur normal 

0,01 < p ≤ 0,05 *  Marqueur faiblement distordu 

0,001 < p ≤ 0,01 ** Marqueur moyennement distordu 

p ≤ 0,001 *** Marqueur fortement distordu 
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7.2.4 Construction de la carte génétique 

La carte génétique a été construite indépendamment de la carte physique avec le logiciel 

MapDisto version 1.7.5 (Lorieux, 2012). Aux marqueurs SNP retenus, ont été ajoutés les 

marqueurs utilisés par Leroy (Leroy et al., 2011) pour cartographier la même population. Les 

marqueurs utilisés par ce dernier sont composés de microsatellites (SSR), des dérivés de 

séquences EST (Expressed Sequence Tag) provenant des banques enrichies en gènes ou de 

séquences terminales de BAC (Bacterial Artificial Chromosomes), des fragments de gènes 

intervenants dans le métabolisme du sucre, des lipides, de la caféine et de l’acide chlorogénique 

et enfin des fragments d’ADN liés à la tolérance à la sécheresse chez le caféier (Leroy et al., 

2011). 

Pour éviter les fausses liaisons, les loci distordus au-delà du seuil de 1 % (p-value <0,01) ont 

été éliminés. La cartographie a consisté d’abord à constituer des groupes de liaisons (LG) avec 

un LOD score (rapport de vraisemblance entre la liaison et l’indépendance de deux marqueurs) 

minimum de 3 et un seuil maximal de recombinaison de 30 % par la méthode « Test deux points 

». Puis, chaque groupe a subi une analyse minutieuse et les loci présentant des doubles 

recombinaisons ont été supprimés de la carte en les marquant comme « gènes flanquants ». Le 

meilleur ordre de marqueurs a été généré à l'aide des commandes « AutoCheckInversions » et 

« AutoRipple ». 

Enfin, les distances (en cM) entre les marqueurs ont été estimées en utilisant la fonction de 

Kosambi (Kosambi, 1944). Cette fonction de cartographie comme toutes les autres, transforme 

les fréquences de recombinaison (r) en distance (d) qui elles, sont additives. Mais, sa 

particularité est qu’elle prend en compte les crossing over multiples avec une probabilité 

d’interférence (C’est le fait que la présence d’un crossing-over dans une zone réduit la 

probabilité d’en observer un autre dans le voisinage). Les distances génétiques sont calculées à 

partir de l’équation suivante : d = 1/4 log (1+ 2 r/1-2 r). 
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7.2.5 Recherche de QTLs 

7.2.5.1 Analyse de la distribution des caractères morphologiques 

La distribution des variables a été analysée avec le test de normalité de Shapiro-Wilk au risque 

de 95 %. Les caractères qui n’ont pas suivi la loi normale (p-value > 0,05), ont été normalisés 

par la transformation rntransform (rank-based inverse normal transformation). Le test de 

normalité, l’analyse descriptive et l’étude de la corrélation entre les caractères ont été faits avec 

le logiciel R-3.4.1. 

7.2.5.2 Cartographie de QTLs 

La détermination des QTLs a été réalisée en utilisant la méthode de cartographie par intervalles 

composites ou Composite Interval Mapping ou CIM (Zheng, 1994). La cartographie d'intervalle 

composite ajuste des paramètres pour un QTL cible dans un intervalle tout en ajustant 

simultanément les coefficients de régression des «marqueurs cofacteurs» pour tenir compte de 

la variance causée par les QTLs non ciblés. Cette approche a pour principe d’éliminer l’effet 

des QTLs à effets dominants ; elle permet donc une précision de localisation des loci (cas de 

deux QTLs sur le même intervalle) et de minimiser l’effet des gènes majeurs liés à la position 

testée. La méthode CIM implémentée dans le logiciel Windows QTL cartographer 2.5 (Wang 

et al., 2012) a été appliquée avec les paramètres suivants : 

− le Modèle 6 ; modèle standard par défaut qui sélectionne certains marqueurs du QTL 

comme cofacteurs (5 marqueurs dans cette étude) pour contrôler le locus ciblé en 

utilisant des paramètres supplémentaires tels que la taille de la fenêtre égale à 10 cM (la 

taille de la fenêtre bloquera de chaque côté, des marqueurs flanquants le site ciblé) et 

une vitesse de marche de 1 cM (Intervalle de balayage du génome) ; 

− la méthode de régression de « Forward »; 

− un Test de 1000 itérations (Churchill & Doerge, 1994)  qui permet de déterminer le seuil 

optimal de détection de QTLs par « permutation aléatoire » des données ;  

− un seuil (LOD score) déterminé au risque de 5% ; le niveau de seuil contrôle le taux 

d'erreurs ; un LOD score de 3 par exemple, signifie que l’existence d’un QTL est 1000 

fois plus probable que son absence.  
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8 Analyse statistique des données 

Pour l’analyse exploratoire, une analyse descriptive des six espèces a d’abord été faite pour 

calculer les moyennes et les écartypes de toutes les variables. Puis, la comparaison des 

moyennes a été effectuée par une analyse de variance à un facteur (ANOVA) ou un test non 

paramétrique (test de Kruskal-Wallis) suivi du test de Student Newman-Keuls (SNK) à un 

niveau de significativité de 5%. La corrélation entre les caractères a été déterminée par la 

méthode de Pearson et l’analyse en composante principale (ACP) a permis de mieux visualiser 

les relations entre les variables et entre les espèces. Une ACP a également été faite sur les 

paramètres du modèle pour visualiser leur corrélation ainsi que le regroupement des espèces en 

fonction de ces paramètres. 

Les équations allométriques ont été obtenues par analyse de régression et les paramètres de 

croissance du modèle GreenLab ont été comparés deux à deux au seuil de 5%. 

Toutes ces analyses ont été effectuées avec la version 3.4.1 du logiciel R. 
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Chapitre 1 : RÉSULTATS 
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1 Analyse exploratoire 

1.1 Description des espèces 

1.1.1 Hauteur, diamètre basal et masse surfacique des arbres 

La variabilité interspécifique de la hauteur totale (Htot), du diamètre basal des tiges (Dbasal) et 

de la masse surfacique des feuilles (MSf) est hautement significative (p < 0,001). 

Les résultats présentés dans le tableau II, montrent que les arbres les plus grands sont ceux de 

Coffea racemosa (186 ± 25,11 cm) tandis que les arbres de C. canephora (115,5 ± 16,35) et 

PSE (108,57 ± 19,34) sont les plus courts. 

L’espèce Coffea stenophylla présente les plus faibles valeurs de diamètre basal et de masse 

surfacique (1,56 ± 0,36 cm et 7,48 ± 1,7 g/cm2 respectivement.). Contrairement à cette espèce, 

les individus de C. liberica var. dewevrei et de C. liberica var. liberica ont les plus grands 

diamètres à la base (3,16 ± 0,34 cm et 2,71 ± 0,26 cm, respectivement), leurs feuilles sont les 

plus épaisses avec les plus grandes masses surfaciques (14,06 ± 3,6.10-3 g/cm2 pour DEW et 

11,77 ± 3.10-3 g/cm2 pour LIB). 

Tableau II : Description et comparaison des critères des espèces à deux ans 

Espèce Effectif Dbasal (cm) SURF (cm²) MSf (10-3g/cm²) Htot (cm) 

CAN 15 2,53 ± 0,3 bc 73,42 ± 26,74 c 9,49 ± 2,5 b 115,5 ± 16,35 d 

DEW 15 3,16 ± 0,34 a 156,8 ± 86,79 a 14,06 ± 3,6 a 148,7 ± 15,49 b 

LIB 15 2,71 ± 0,26 b 132,03 ± 55,64 b 11,77 ± 3 ab 141,2 ± 23,9 bc 

STE 13 1,56 ± 0,36 e 13,77 ± 3,97 d 7,48 ± 1,7 c 125,7 ± 15,45 cd 

PSE 11 2 ± 0,32 d 18,66 ± 7,29 d 12,82 ± 2,6 a 108,57 ± 19,34 d 

RAC 9 2,32 ± 0,4 c 6,61 ± 1,93 d 9,9 ± 1,8 b 186 ± 25,11 a 

Pour chaque caractère, les valeurs portant les mêmes lettres sont statistiquement égales  
Htot : Hauteur du tronc, Dbasal : Diamètre basal du tronc, SURF : Surface des feuilles du tronc, 
MSf : Masse surfacique des feuilles du tronc 

CAN : Coffea canephora 
DEW : Coffea liberica var. dewevrei 
LIB : Coffea liberica var. liberica 
STE : Coffea stenophylla 
PSE : Coffea pseudozanguebariae 
RAC : Coffea racemosa 
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1.1.2 Entrenœud et feuilles 

Les dimensions et le nombre des entrenœuds ont été étudiés selon le type d’axe (Tableau III).  

La différence du nombre d’entrenœuds du tronc (Nbren) entre les espèces est hautement 

significative (p < 0,001). Les espèces Coffea liberica var. dewevrei (DEW) et C. liberica var. 

liberica (LIB) ont les plus faibles nombres d’entrenœuds (20,4 ± 0,83 et 21,73 ± 0,46, 

respectivement) tandis que les individus de C. racemosa (RAC) ont le plus grand nombre 

moyen d’entrenœuds (53 ± 1,87). 

La variabilité de la longueur moyenne des entrenœuds est très forte entre les espèces (p < 0,001) 

et faible entre les types d’axe spécifique (p < 0,01). Les espèces DEW et LIB ont présenté les 

entrenœuds les plus longs quel que soit le type d’axe. Les longueurs ont été rangées de 6,82 ± 

2,03 cm pour LIBA1 (tronc des individus de LIB) à 7,98 ± 1,27 cm pour DEWA2 (branches 

des individus de DEW). La plus faible longueur moyenne d’entrenœud a été présentée par RAC. 

Chez toutes les six espèces, les entrenœuds des branches et ceux de la tige ont présenté 

statistiquement les mêmes longueurs (Tableau III). 

Contrairement à la longueur, les différences de diamètre des entrenœuds observées sont très 

hautement significatives (p < 0,0001) aussi bien entre les espèces qu’entre les axes. Les 

diamètres des entrenœuds de DEW et LIB ont été les plus grands, suivis de CAN. Les plus 

faibles valeurs a été celles de STE : elles ont été de 0,9 ± 0,35 cm et 0,19 ± 0,03 cm 

respectivement pour STE1 et STE2. Toutes les branches ont présenté des diamètres 

d’entrenœuds statistiquement égaux quelle que soit l’espèce. 

La longueur et la largeur des feuilles varient fortement entre les espèces (p< 0,0001), mais, ne 

varie pas entre les types d’axes.  

Les plus longues et larges feuilles ont été celles de DEW et LIB. Les feuilles de LIB sont plus 

longues que celles de DEW qui sont les plus larges. En revanche, les feuilles de RAC ont été 

les plus petites de taille. 

 

 

  



Troisième partie : RÉSULTATS ET DISCUSSION 
 

75 

 

Tableau III : Description et comparaison des critères des espèces en fonction du type d’axes à deux 
ans. 

Espèce LEN DEN Lf lf Nbren 

CANA1 4,57 ± 1,43 cd 1,41 ± 0,54 b 10,82 ± 2,22 b 5,44 ± 1,05 d 26,33 ± 0,61 c 

CANA2 4,86 ± 0,39 c 0,4 ± 0,05 d 12,36 ± 1,32 b 5,7 ± 0,64 d  

DEWA1 7,15 ± 1,97 ab 1,93 ± 0,68 a 19,94 ± 4,2 a 13,59 ± 3,07 a 20,4 ± 0,83 e 

DEWA2 7,98 ± 1,27 a 0,6 ± 0,12 d 19,06 ± 1,23 a 11,9 ± 1,5 b  

LIBA1 6,82 ± 2,03 b 1,73 ± 0,65 a 19,76 ± 3,6 a 10,34 ± 2,57 c 21,73 ± 0,46 d 

LIBA2 7,31 ± 1,01 ab 0,57 ± 0,09 d 20,08 ± 1,14 a 10,59 ± 0,78 c  

STEA1 3,77 ± 1,11 de 0,9 ± 0,35 c 7,5 ± 1,53 c 2,68 ± 0,43 e 33,69 ± 2,69 b 

STEA2 2,63 ± 0,4 f 0,19 ± 0,03 d 8,62 ± 0,55 c 2,53 ± 0,24 e  

PSEA1 3,89 ± 1,06 de 1,14 ± 0,45 bc 5,41 ± 3,02 de 2,52 ± 0,54 e 26 ± 2,28 c 

PSEA2 3,6 ± 0,27 de 0,36 ± 0,11 d 6,85 ± 0,56 cd 2,94 ± 0,23 e  

RACA1 3,26 ± 0,97 ef 1,31 ± 0,57 b 3,79 ± 0,62 e 1,99 ± 0,43 e 53 ± 1,87 a 

RACA2 2,61 ± 0,35 f 0,37 ± 0,08 d 3,85 ± 0,35 e 1,89 ± 0,09 e  

Pour chaque caractère, les valeurs portant les mêmes lettres sont statistiquement égales. 
Nbren : Nombre d’entrenœuds du tronc, LEN : Longueur des entrenœuds, DEN : Diamètre moyen des entrenœuds, 
Lf : Longueur des feuilles, lf : Largeur des feuilles. 

CANA1 : tronc de Coffea canephora 
CANA2 : branches de Coffea canephora 
DEWA1 : tronc de Coffea liberica var. dewevrei 
DEWA2 : branches de Coffea liberica var. dewevrei 
LIBA1 : tronc de Coffea liberica var. liberica 
LIBA2 : branches de Coffea liberica var. liberica 
STEA1 : tronc de Coffea stenophylla 
STEA2 : branches de Coffea stenophylla 
PSEA1 : tronc de Coffea pseudozanguebariae 
PSEA2 : branches de Coffea pseudozang 
RACA1 : tronc de Coffea racemosa 
RACA2 : branches de Coffea racemosa 
 

  



Troisième partie : RÉSULTATS ET DISCUSSION 
 

76 

 

1.1.3 Évolution de la longueur des entrenœuds du tronc en fonction des espèces 

D’une manière générale, l’évolution des longueurs des entrenœuds du tronc a été irrégulière 

avec la même allure chez toutes les espèces, à un an comme à deux ans (Figure 30 et 31). 

Toutefois, les espèces ont présenté des entrenœuds plus courts à la base et des longueurs 

d’entrenœuds décroissantes vers l’apex. De plus, il a été observé une phase particulière de longs 

entrenœuds qui a été plus marquée chez Coffea liberica var. dewevrei et C. liberica var. liberica. 

 

 

Figure 30 : Évolution de la longueur des entrenœuds de la base au sommet 
du tronc en fonction des espèces à un an 

 

 

Figure 31 : Évolution de la longueur des entrenœuds de la base au sommet 
du tronc en fonction des espèces à deux ans  

CAN (Coffea canephora), DEW (Coffea liberica var. dewevrei), LIB (Coffea liberica var. liberica) 
STE (Coffea stenophylla), PSE (Coffea pseudozanguebariae) et RAC (Coffea racemosa) 
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1.1.4 Évolution du diamètre des entrenœuds du tronc en fonction des espèces 

Pour toutes les espèces, le diamètre des entrenœuds décroît régulièrement de la base vers l’apex 

de l’axe principal (Figure 32 et 33). L’évolution des diamètres des entrenœuds des individus à 

un an a été la même que celle observée à deux ans. 

 

Figure 32 : Évolution du diamètre des entrenœuds de la base au sommet du 
tronc en fonction des espèces à un an  

 

 

Figure 33 : Évolution du diamètre des entrenœuds de la base au sommet du 
tronc en fonction des espèces à deux ans 

CAN (Coffea canephora), DEW (Coffea liberica var. dewevrei), LIB (Coffea liberica var. liberica) 
STE (Coffea stenophylla), PSE (Coffea pseudozanguebariae) et RAC (Coffea racemosa) 
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1.2 Analyse des caractères  

1.2.1 Relations entre les caractères 

L’analyse de la matrice de corrélation (Tableau IV) des différents caractères révèle au risque 

de 5 %, une forte corrélation positive (r > 0,8) entre la longueur des entrenœuds (LEN), la 

longueur et la largeur des feuilles (Lf et lf) et la surface foliaire (SURF) ; cette relation est moins 

forte entre ces quatres facteurs et la masse surfacique (MSf) avec une corrélation proche de 0,6. 

En outre, LEN, Lf, lf, SURF et MSf sont négativement corrélés au nombre d’entrenœuds 

(Nbren). D’autre part, le diamètre des entrenœuds (DEN) est positivement corrélé au diamètre 

basal (Dbasal), à SURF et à MSf (r > 0,7). Seul, le nombre d’entrenœuds (Nbren) est lié à la 

hauteur totale (r = 0.66). 

 

Tableau IV : Matrice de corrélation entre huit variables mesurées chez les espèces 

  LEN DEN Lf lf Nbren Dbasal SURF MSf Htot 

LEN 1                 

DEN 0,36 1        

Lf 0,93 0,32 1       

lf 0,96 0,42 0,97 1      

Nbren -0,69 -0,47 -0,73 -0,68 1     

Dbasal 0,83 0,98 0,77 0,86 -0,40 1    

SURF 0,98 0,92 0,98 0,99 -0,71 0,87 1   

MSf 0,65 0,71 0,52 0,64 -0,52 0,69 -0,52 1  

Htot 0,08 0,30 -0,01 0,09 0,66 0,31 0,02 0,02 1 

 

LEN : Longueur des entrenœuds  
DEN : Diamètre moyen des entrenœuds 
Lf : Longueur des feuilles  
lf : Largeur des feuilles 
Nbren : Nombre d’entrenœuds du tronc 
Dbasal : Diamètre basal du tronc 
SURF : Surface des feuilles du tronc 
MSf : Masse surfacique des feuilles du tronc 
Htot : Hauteur du tronc 
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1.2.2 Relation entre la hauteur et le diamètre à la base du tronc 

La relation entre le diamètre basal et la hauteur de l’axe principal A1 des 6 espèces a été étudiée 

à 1 an (Figure 34) et à 2 ans (Figure 35). La différence entre les espèces est plus nette à deux 

ans. Par ailleurs, la dispersion des points confirme la très faible corrélation positive entre ces 

deux caractères.  

 

 

Figure 34 : Représentation de la hauteur totale en fonction du diamètre basal des 
espèces à un an 

 

 

Figure 35 : Représentation de la hauteur totale en fonction du diamètre basal des 
espèces à deux ans 

CAN (Coffea canephora), DEW (Coffea liberica var. dewevrei), LIB (Coffea liberica var. liberica) 
STE (Coffea stenophylla), PSE (Coffea pseudozanguebariae) et RAC (Coffea racemosa) 

20

30

40

50

60

70

80

90

0,4 0,6 0,8 1 1,2 1,4 1,6 1,8

H
a

u
te

u
r 

to
ta

le
 (

cm
)

Diamètre basal (cm)

1 an

CAN DEW LIB STE PSE RAC

75

100

125

150

175

200

225

250

1 1,5 2 2,5 3 3,5

H
a

u
te

u
r 

to
ta

le
 (

cm
)

Diamètre basal (cm)

2 ans

CAN2 DEW2 LIB2 STE2 PSE2 RAC2



Troisième partie : RÉSULTATS ET DISCUSSION 
 

80 

 

1.2.3 Relation entre la hauteur et le nombre d’entrenœuds du tronc 

L’étude de la relation entre la hauteur et le nombre d’entrenœuds présente un gradient allant 

des espèces de petite taille avec un faible nombre d’entrenœuds (Coffea liberica var. dewevrei 

et C. liberica var. liberica) vers les espèces caractérisées par une hauteur et un nombre 

d’entrenœuds élevés (C. pseudozanguebariae et C. racemosa). Pour un nombre d’entrenœuds 

relativement similaire, une grande variabilité de hauteur a été observée à l’intérieur de chaque 

espèce ; et cela, à un an (Figure 36) comme à deux ans (Figure 37). 

 

 

Figure 36 : Représentation de la hauteur totale en fonction du nombre 
d’entrenœuds du tronc des espèces à un an 

 

 

Figure 37 : Représentation de la hauteur totale en fonction du nombre 
d’entrenœuds du tronc des espèces à deux ans 

CAN (Coffea canephora), DEW (Coffea liberica var. dewevrei), LIB (Coffea liberica var. liberica) 
STE (Coffea stenophylla), PSE (Coffea pseudozanguebariae) et RAC (Coffea racemosa) 
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1.2.4 Description des espèces 

Les deux premiers axes de l’analyse en composante principale (ACP) expliquent 74 % de la 

variabilité totale et sont formés par huit descripteurs ; ils sont donc pertinents pour expliquer la 

variation totale. Le premier axe explique 56 % de la variabilité et est formé par six caractères. 

Seulement deux descripteurs contribuent à la formation de la deuxième composante en 

expliquant 18 % de la variabilité des caféiers étudiés. 

La première composante est formée par la longueur des entrenœuds (LEN), la longueur des 

feuilles (Lf), la largeur des feuilles (lf), la surface des feuilles (SURF), la masse surfacique 

(MSf) et le diamètre au collet (Dbasal) qui y sont positivement corrélés. Le nombre 

d’entrenœuds par plant (Nbren) et la hauteur totale (Htot) ont contribué à la formation du 

deuxième axe (Figure 38). La projection des individus sur cet axe (Figure 39) montre une nette 

séparation entre les espèces Coffea liberica var. dewevrei et C. liberica var. liberica d’une part 

et les espèces C. stenophylla, C. pseudozanguebariae et C. racemosa quel que soit le type d’axe 

4 d’autre part. Ces résultats confirment ceux des corrélations deux à deux de Pearson. Deux 

groupes d’espèces en découlent : les espèces à petites feuilles et celles qui ont de grandes 

feuilles ; C. canephora étant intermédiaire entre ces groupes.  



Troisième partie : RÉSULTATS ET DISCUSSION 
 

82 

 

 

Figure 38 : Projection des caractères mesurés dans le plan 
1-2 révélé à partir de l’ACP en fonction du type d’axe 

 

 

Figure 39 : Projection des espèces dans le plan 1-2 
révélé par l’ACP en fonction du type d’axe 
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2 Développement architectural des caféiers 

2.1 Évolution des paramètres de développement en fonction de l’âge 

La figure 40 montre une stabilité générale des paramètres topologiques du développement chez 

toutes les espèces de un et deux ans. Ce sont : les probabilités de ramification (A), de 

développement du tronc (P), de développement des branches (B) et le rapport de rythme (W). 

Toutes les probabilités de développement estimées à un an et deux ans sont supérieures à 0,5.  

La probabilité de développement des branches est plus faible la deuxième année contrairement 

au rapport de rythme qui est plus faible à un an. La ramification a difficilement commencé chez 

Coffea liberica var. dewevrei (A= 0,5).  
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Figure 40 : Paramètres de développement des espèces à un an et à deux ans 

CAN (Coffea canephora), DEW (Coffea liberica var. dewevrei), LIB (Coffea liberica var. liberica) 
STE (Coffea stenophylla), PSE (Coffea pseudozanguebariae) et RAC (Coffea racemosa ) 

A : probabilités de ramification ; P : probabilité de développement du tronc 
B : probabilité de développement des branches ; W : rapport de rythme  
A un an (CAN1, DEW1 LIB1, STE1, PSE1 et RAC1)  
A deux ans (CAN2, DEW2, LIB2, STE2, PSE2 et RAC2)   
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2.2 Développement des six espèces de caféier 

2.2.1 Paramètres du développement  

Sept paramètres de développement ont été évalués sur chacune des six espèces de caféiers 

étudiées. Il s’agit du phyllochrone, de l’âge chronologique (N), des probabilités de 

développement du tronc (P), de ramification du tronc (A) et de développement des branches 

(B), du rang de stabilisation de la ramification (Na) et du rapport de rythme (W). Les résultats 

obtenus sont consignés dans le tableau V. 

Il ressort de cette analyse que le phyllochrone a été plus court (18 jours) chez Coffea racemosa 

(RAC), contre 45 jours chez C. liberica var. dewevrei (DEW) et C. liberica var. liberica (LIB) 

qui ont présenté les valeurs les plus élevées. Concernant l’âge chronologique, les individus les 

plus âgés ont été ceux des espèces RAC (55 cycles de développement) et C. stenophylla (42 

CD). Les valeurs enregistrées chez les autres espèces oscillent entre 21 et 32 CD. 

Le tronc et les branches de toutes les espèces ont eu une probabilité de développement proche 

de 1 (P et B ≥ 0,7). Cependant, les valeurs ont été plus faibles pour RAC. Chez cette dernière, 

le tronc et les branches ont présenté le même développement (P = B = 0,7), contrairement à 

CAN (Coffea canephora), DEW et STE chez qui la probabilité de développement des branches 

a été plus élevée que celle du tronc (B > P). 

Quant au rythme de développement des branches par rapport au tronc, il a varié de 0,67 chez 

LIB à 0,9 chez les espèces CAN et PSE (Coffea pseudozanguebariae). 

Des six espèces étudiées, seul RAC a présenté des rameaux d’ordre 3 (rameaux longs). La 

comparaison spécifique se limitera donc aux rameaux d’ordre 2 ou branches. La ramification a 

été immédiate chez toutes les espèces. Mais, elle a été plus précoce chez RAC (deuxième 

phytomère) et PSE (premier phytomère). Les branches sont apparues plus tard chez DEW 

(septième phytomère depuis la base). La probabilité notée diffère d’une espèce à l’autre. Elle 

est de 0,61 chez RAC et de 0,9 chez DEW. Cette probabilité est plus faible chez RAC et PSE 

(Tableau V). Chez toutes les espèces, l’évolution de la fréquence de ramification suit une 

relation parabolique à la base du tronc, puis se stabilise à la valeur « P » (Figure 41 et 42). 
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Tableau V : Paramètres de développement des espèces estimés avec Gloups-Dev 

Espèces phyllochrone N P B W  Na A effectifs 

CAN 30 27 0,88 0,93 0,9 8 0,81 15 

DEW 45 21 0,77 0,87 0,71 12 0,9 15 

LIB 45 22 0,77 0,96 0,67 9 0,84 15 

STE 24 42 0,78 0,92 0,78 12 0,87 13 

PSE 30 32 0,8 0,8 0,9 5 0,71 7 

RAC 18 55 0,7 0,7 0,71 6 0,61 7 

 

CAN : Coffea canephora 
DEW : Coffea liberica var. dewevrei 
LIB : Coffea liberica var. liberica 
STE : Coffea stenophylla 
PSE : Coffea pseudozanguebariae 
RAC : Coffea racemosa 
 

  

N : âge chronologique  
P : probabilités de développement du tronc,  
B : probabilité de développement des branches  
A : probabilité de ramification  
Na : rang de stabilisation de la ramification  
W : rapport de rythme de développement 
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Figure 41 : Évolution de l’intensité de ramification (a) et du nombre d’entrenœuds des branches 
(b) le long de la tige chez CAN, DEW et LIB  

CAN (Coffea canephora), DEW (Coffea liberica var. dewevrei) et LIB (Coffea liberica var. liberica) 
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Figure 42 : Évolution de l’intensité de ramification (a) et du nombre d’entrenœuds des 
branches (b) le long de la tige chez STE, PSE et RAC 

STE (Coffea stenophylla), PSE (Coffea pseudozanguebariae) et RAC (Coffea racemosa)  
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2.2.2 Simulation du développement 

Les ajustements des paramètres topologiques de développement ont permis de simuler et de 

visualiser le développement architectural des arbres pour chaque espèce. Plusieurs structures 

potentielles ont été visualisées par espèce à cause de l’aspect stochastique du fonctionnement 

des méristèmes. Mais, seulement trois individus par espèce ont été présentés dans les figures 

43 et 44 ci-dessous. 

 

    
 

  

 

 

    

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 43 : Structure de trois individus de CAN, DEW et LIB 

CAN (Coffea canephora), DEW (Coffea liberica var. dewevrei) et LIB (Coffea liberica var. liberica) 

CAN (CAN1, CAN2 et CAN3), DEW (DEW1, DEW2 et DEW3) et LIB (LIB1, LIB2 et LIB3) 
Les chiffres 1 à 3 désignent les exemples de structures présentées pour une espèce donnée.  
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Figure 44 : Structure de trois individus de STE, PSE et RAC 

STE (Coffea stenophylla), PSE (Coffea pseudozanguebariae), RAC (Coffea racemosa 

STE (STE1, STE2 et STE3), PSE (PSE1, PSE2 et PSE3) et RAC (RAC1, RAC2 et RAC3) 
Les chiffres 1 à 3 désignent les exemples de structures présentées pour une espèce donnée 
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3 Croissance des caféiers 

3.1 Estimation de la biomasse sèche des organes  

3.1.1 Estimation de la biomasse sèche chez les individus de 4 ans  

Les régressions linéaires entre les dimensions des organes frais et leur masse sèche ont permis 

d’établir des équations d’allométrie permettant d’estimer la biomasse sèche chez les caféiers. 

Chez les individus de Coffea canephora (CAN), C. liberica var. dewevrei (DEW) et C. liberica 

var. liberica (LIB) âgés de 4 ans, des équations ont d’abord été déterminées en fonction du type 

d’axe de chaque espèce. Ainsi, une relation a été déterminée d’une part entre la masse sèche de 

l’entrenœud et son volume (Figure 45a) et d’autre part, entre la masse sèche de la feuille et le 

produit de sa longueur par sa largeur (Figure 45b). Toutes les régressions ont présenté chacune, 

un coefficient de détermination (R²) supérieur à 0,9. Puis une équation générale a été retenue 

pour estimer la masse sèche de chaque organe (Figure 46 et 47). Les équations d’allométrie 

déterminées ont eu pour forme : 

−  Masse sèche d’entrenœud = 0,7*volume  

− Masse sèche de feuille = 0,007 (Longueur*largeur)1,02  

 

   

Figure 45 : Régression linéaire entre la masse sèche de l’entrenœud et son volume (a) et, entre 
la masse sèche de la feuille et le produit de sa longueur par sa largeur (b) chez CAN, 
DEW et LIB  

CAN (Coffea canephora), DEW (Coffea liberica var. dewevrei) et LIB (Coffea liberica var. liberica) 
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Figure 46 : Relation entre la masse sèche observée des entrenœuds de CAN, DEW et LIB 
et la masse sèche estimée par l’équation masse = 0,7 volume 

 

 

Figure 47 : Relation entre la masse sèche observée des feuilles de CAN, DEW et LIB et la 
masse sèche estimée par l’équation masse = 0,007 longueur*largeur1,02 
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3.1.2 Généralisation des équations d’allométrie 

Les équations obtenues sur les individus des espèces Coffea canephora (CAN), C. liberica var. 

dewevrei (DEW) et C. liberica var. liberica (LIB) âgés de 4 ans, ont été utilisées pour estimer 

la biomasse sèche des six espèces (CAN, DEW, LIB, STE, PSE et RAC) à un an. Les résultats 

présentés par les figures 48 et 49 montrent une parfaite corrélation entre les masses observées 

chez les entrenœuds et les feuilles des jeunes individus et les masses estimées par les équations 

établies chez les individus âgés. 

 

 

Figure 48 : Relation entre la masse sèche observée des entrenœuds de CAN, DEW, LIB, STE, 
PSE et RAC et la masse sèche estimée par l’équation masse = 0,7 volume 

 

Figure 49 : Relation entre la masse sèche observée des feuilles de CAN, DEW, LIB, STE, PSE 
et RAC et la masse sèche estimée par l’équation masse = 0,007 longueur*largeur1,02 

CAN : Coffea canephora, DEW : Coffea liberica var. dewevrei, LIB : Coffea liberica var. liberica, 
STE : Coffea stenophylla, PSE : Coffea pseudozanguebariae, RAC : Coffea racemosa  
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3.2 Paramètres de croissance des six espèces de caféiers 

3.2.1 Paramètres de fonctionnement et d’expansion des organes directement 

déterminés 

Les paramètres de fonctionnement et d’expansion des organes directement présentés ci-dessous 

(Tableau VI) ont été estimés sans le programme Gloup_Gro. Le temps d’expansion des organes 

a été estimé à 4 cycles de développement (CD) pour toutes les espèces sur la base des résultats 

antérieurs. Mais, le temps de fonctionnement des feuilles (Tf) a été mesuré et correspond au 

nombre de feuilles présentes sur le tronc. Il a varié de 10 CD chez CAN, DEW et LIB à 14 CD 

chez RAC. 

Le puits des feuilles du tronc est toujours pris comme référence, il a donc été estimé à 1. 

Chez la plupart des espèces, le puits des feuilles n’a pas varié d’un âge physiologique à un autre, 

exceptée l’espèce Coffea pseudozanguebariae chez qui, les feuilles des branches ont eu un puits 

légèrement supérieur à celui des feuilles de la tige principale.  

Toutes les espèces ont présenté des puits d’entrenœuds des branches plus faibles que ceux des 

feuilles. Cependant, le puits des entrenœuds des branches des espèces CAN et RAC a été deux 

fois moins important que ceux des autres espèces (Tableau 6). 

 

Tableau VI : Paramètres d’entrée du modèle des six espèces 

Espèce Taf Taen Tf Pf1 (ref) Pf2 Pf3 Pen2 Pen3 

CAN 4 4 10 1 1,1   0,36   

DEW 4 4 10 1 0,92  0,64  

LIB 4 4 10 1 0,9  0,6  

STE 4 4 10 1 0,85  0,62  

PSE 4 4 12 1 1,28  0,7  

RAC 4 4 14 1 1,1 0.9 0,36 0,6 

Taf : Temps d’expansion des feuilles, Taen : Temps d’expansion des entrenœuds, Tf : Temps de fonctionnement 
des feuilles, Pf1 (ref) : Puits des feuilles du tronc, Pf2 : Puits des feuilles des branches, Pf3 : Puits des feuilles des 
rameaux longs, Pen2 : Puits des entrenœuds des branches, Pen3 : Puits des entrenœuds rameaux longs  
CAN : Coffea canephora, DEW : Coffea liberica var. dewevrei, LIB : Coffea liberica var. liberica, STE : Coffea 
stenophylla, PSE : Coffea pseudozanguebariae, RAC : Coffea racemosa   
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3.2.2 Ajustement des séries organiques 

Les séries organiques générées à partir des équations d’allométrie ont été analysées. Les figures 

50 à 55 présentent les ajustements obtenus représentant l’évolution de la masse sèche des 

organes des six espèces en fonction de l’âge physiologique. Seul RAC a présenté des axes 

d’ordre 3 développés. 

Les masses des entrenœuds et des feuilles de toutes les espèces ont été globalement bien 

ajustées à celle qui ont été simulées par le modèle ; mais les ajustements ont été moins bons 

chez STE. 

 Il ressort des figures ci-dessous que la masse sèche des entrenœuds a été mieux ajustée que 

celle des feuilles. Car, les feuilles présentent une dispersion de masse vers la base des axes. 

Chez les six espèces, la masse des entrenœuds décroit en fonction du rang de la base vers l’apex. 

Les premières feuilles qui ont fonctionné, puis qui sont tombées, sont représentées par les points 

de 0 g.  

 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 50 : Ajustements des séries organiques des feuilles et des entrenœuds des tiges (bleu) et 
des branches (vert) de Coffea canephora 

Les ronds correspondent aux mesures observées, les points sont les données simulées par GreenLab qui 
sont reliées par les courbes en pointillées. 
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Figure 51 : Ajustements des séries organiques des feuilles et des entrenœuds des tiges et des 
branches de Coffea liberica var. dewevrei  

Les ronds correspondent aux mesures observées, les points sont les données simulées par GreenLab qui 
sont reliées par les courbes en pointillées. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 52 : Ajustements des séries organiques des feuilles et des entrenœuds des tiges et des 
branches de Coffea liberica var. liberica  

Les ronds correspondent aux mesures observées, les points sont les données simulées par GreenLab 
qui sont reliées par les courbes en pointillées. 
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Figure 53 : Ajustements des séries organiques des feuilles et des entrenœuds des tiges et 
des branches de Coffea stenophylla  

Les ronds correspondent aux mesures observées, les points sont les données simulées par 
GreenLab qui sont reliées par les courbes en pointillées. 

 

 

 

           

 

Figure 54 : Ajustements des séries organiques des feuilles et des entrenœuds des tiges et 
des branches de Coffea pseudozanguebariae 

Les ronds correspondent aux mesures observées, les points sont les données simulées par GreenLab 
qui sont reliées par les courbes en pointillées. 
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Figure 55 : Ajustements des séries organiques des feuilles et des entrenœuds des tiges, des 
branches et des branchettes de Coffea racemosa 

Les ronds correspondent aux mesures observées, les points sont les données simulées par GreenLab 
qui sont reliées par les courbes en pointillées. 
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3.2.3 Paramètres de sortie de GreenLab 

Les paramètres de croissance présentés dans le tableau VII ont été obtenus par inversion du 

modèle. Ce sont les indicateurs de croissance qui ont permis d’obtenir les meilleurs ajustements 

présentés ci-dessus. Ce sont : la résistance foliaire (R), la surface de production (Sp), la 

biomasse initiale fournie par la graine (Q0), la quantité de biomasse de la plante (Qt), le puits 

des cernes (Pc), le coefficient de diffusion des assimilats (Lambda) et le puits des entrenœuds 

du tronc (Pi). 

Selon GreenLab, les feuilles des espèces Coffea racemosa (RAC) et de C. stenophylla (STE) 

résistent plus à l’évapotranspiration que celles des autres espèces avec des valeurs de résistance 

de 300 et 263 respectivement. Les espèces C. canephora (CAN), C. liberica var. dewevrei 

(DEW) et C. pseudozanguebariae (PSE) ont eu approximativement les mêmes résistances de 

feuilles. Mais, la surface de production la plus élevée a été celle de C. liberica var. liberica 

(LIB) avec 78000 cm² ; suivie de RAC qui en a présenté 4 fois moins (17349 cm²). 

Concernant la quantité de biomasse, les graines de DEW et LIB ont fourni les plus grandes 

biomasses initiales (Q0) ; les valeurs ont été de 9 et 10 g respectivement. Les plantes des autres 

espèces ont statistiquement disposé des mêmes ressources initiales mis à part ceux de RAC qui 

en ont disposé de cinq fois moins de ressource (0,25 g). Mais, les plantes de cette dernière ont 

produit les quantités de biomasse les plus élevées soit 663g.  

Quant aux puits, les cernes des espèces DEW, LIB et RAC ont eu statistiquement les mêmes 

valeurs : 0,18 ; 0,16 et 0,22 respectivement ; et ces valeurs ont été les plus faibles. Le puits des 

entrenœuds du tronc des individus de CAN (4,96) a été cinq fois supérieur à celui des feuilles 

(1) contrairement à RAC chez qui, les entrenœuds ont eu un puits (0,4) deux fois plus faible 

celui de ses feuilles. En plus, RAC a présenté un faible coefficient de diffusion d’assimilât. Pour 

les espèces LIB, STE et PSE, les entrenœuds ont présenté les mêmes puits que les feuilles 

(environ 1). 
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Tableau VII : Paramètres de croissance estimés avec le programme Gloups-Gro 

espèces R Sp Q0 Qt Pc Pi1 Lambda 

CAN 115,66 c 3798,86 d 3,09 b 426,48 b 0,23 4,96 1,38 a 

DEW 132,67 c 7063,89 c 9,36 a 319,16 b 0,18 2,01 1 

LIB 198,26 b 78485,8 a 10,8 a 476,95 a 0,16 1,11 0,72 a 

STE 263,1 a 2885,48 d 1,58 b 241,67 c 0,35 1,14 0,73 a 

PSE 118,04 c 1927,12 e 2,43 b 295,35 c 0,57 1,3 0,75 a 

RAC 300,84 a 17349 b 0,25 c 663,32 a 0,22 0,4 0,33 b 

Pour chaque caractère, les valeurs portant les mêmes lettres sont statistiquement égales 

R : résistance foliaire, Sp : surface de production, Q0 : biomasse initiale, Qt : quantité de biomasse de la 
plante, Pc : puits des cernes, Pi : puits des entrenœuds du tronc, Lambda : coefficient d’assimilat 

CAN : Coffea canephora, DEW : Coffea liberica var. dewevrei, LIB : Coffea liberica var. liberica, STE : 

Coffea stenophylla, PSE : Coffea pseudozanguebariae, RAC : Coffea racemosa 
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3.2.4 Evolution de l’Offre et de la Demande spécifique 

L’Offre (Q) correspond à la biomasse disponible (source) et la demande (D) est la quantité de 

biomasse nécessaire à la croissance de l’ensemble des organes de la plante. 

La biomasse disponible a été 4 fois plus faible chez Coffea stenophylla (STE) et C. 

pseudozanguebariae (PSE) et tend à se stabiliser tandis que la demande croit de façon 

exponentielle chez toutes les espèces. Surtout pour C. racemosa (RAC) où la demande des 

plantes (3000) a été environ 10 fois celles des autres espèces. Mais, les quantités de biomasse 

nécessaires à la croissance des plants (environ 100) de C. liberica var. dewevrei (DEW) et C. 

liberica var. liberica (LIB) ont été 4 fois plus faibles que celles demandées par les individus 

des espèces CAN, STE et PSE (Figure 57). 

Contrairement aux espèces de petites feuilles, la quantité de biomasse produite par cycle de 

CAN, DEW et LIB a été croissante et au-dessus de la demande de la plante pendant les premiers 

cycles d’où les valeurs de rapports qui sont au-dessus de 1. À partir d’un nombre de cycle 

(environ 10 cycles), la courbe décroît comme celles des espèces de petites feuilles et toutes les 

valeurs tendent à se stabiliser (Figure 56). 

 

 

Figure 56 : Évolution du rapport Q/D en fonction du nombre de cycle de développement des espèces 

Q : offre, D : demande,  
CAN : Coffea canephora, DEW : Coffea liberica var. dewevrei, LIB : Coffea liberica var. liberica,  
STE : Coffea stenophylla, PSE : Coffea pseudozanguebariae, RAC : Coffea racemosa 
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Figure 57 : Évolution de l’offre (Q), de la demande (D) et du rapport de l’offre sur la demande 
(Q/D) en fonction du cycle de développement (Cycle) chez CAN (a), DEW (b), LIB (c), STE 
(d), PSE (e) et RAC (f)                     

CAN : Coffea canephora, DEW : Coffea liberica var. dewevrei, LIB : Coffea liberica var. liberica,  
STE : Coffea stenophylla, PSE : Coffea pseudozanguebariae, RAC : Coffea racemosa  
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3.2.5 Simulation de l’architecture des plantes 

La simulation des plantes a été faite pour chaque espèce (Figure 58 et 59). Les plantes 
obtenues sont proches de celles observées. 

             

 

              

                                                                    

Figure 58 : Plants de 2 ans observés et simulés de CAN, DEW et LIB 

CAN : Coffea canephora, DEW : Coffea liberica var. dewevrei, LIB : Coffea liberica var. liberica 
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Figure 59 : Plants de 2 ans observés et simulés de STE, PSE et RAC 

STE : Coffea stenophylla, PSE : Coffea pseudozanguebariae, RAC : Coffea racemosa 

STE

PSE

RAC 



Troisième partie : RÉSULTATS ET DISCUSSION 
 

105 

 

3.3 Analyse des paramètres de développement et de croissance 

L’analyse simultanée des paramètres de développement et de croissance met en exergue deux 

facteurs principaux de variabilité. Le premier facteur avec 43, 4 % d’inertie est expliquée par 

un long phyllochrone (phyllo), une réserve initiale élevée (Q0), des probabilités de croissance 

du tronc et des branches élevées (P et B), une forte ramification (A), de faibles valeurs d’âge 

chronologique (N) et de temps de fonctionnement des feuilles (Tf). 

Il s’agit d’une composante de développement qui oppose les espèces Coffea liberica var. 

dewevrei (DEW) et C. liberica var. liberica (LIB), à C. racemosa (Figure 60). Cette dernière 

espèce se singularise par un nombre élevé de cycles de développement et un long temps de 

fonctionnement des feuilles. La deuxième composante (21,6%) est expliquée par le rapport de 

rythme qui est élevé pour C. canephora (CAN) et C. pseudozanguebariae (PSE). 

 

Figure 60 : Projection des espèces en fonction des paramètres de 
développement et de croissance dans le plan 1-2 révélé par l’ACP  

CAN : Coffea canephora, DEW : Coffea liberica var. dewevrei, LIB : Coffea liberica var. liberica 
STE : Coffea stenophylla, PSE : Coffea pseudozanguebariae, RAC : Coffea racemosa 
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4 Identification de qtls des caractères architecturaux et de production 

4.1 Caractérisation agromorphologique 

4.1.1 Distribution des caractères 

Au total, 15 variables ont été mesurées sur 158 individus de Coffea canephora constitués de la 

descendance backcross, de leurs parents et grands parents. Les figures 61, 62, 63 et 64 montrent 

que toutes les variables utilisées pour l’analyse des QTLs ont suivi la loi normale dans la 

population, selon le test de Shapiro Wilk au risque de 0,05. Les moyennes des grands parents 

(P1 et P2), des parents (F1 et P3) et de la population backcross (BC1) y ont été indiquées par 

des flèches. D’une manière générale, la moyenne de la F1 et de la BC1 est comprise entre celles 

des grands parents (P1 et P2) pour la F1 et entre la F1 et le parent P3 pour la BC1. Le détail des 

graphiques est présenté en annexe 4.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 61 : Distribution des caractéristiques des entrenœuds de Coffea canephora 

a) Longueur d’entrenœud, b) Diamètre d’entrenœud et c) Volume d’entrenœud 
Les flèches indiquent les moyennes de la population et des parents 
BC1 : backcross, F1 : parent 1, P3 : parent 2, P1 : grand parent 1 et P2 : grand parent 2 
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Figure 62 : Distribution des caractéristiques des feuilles de Coffea canephora 

a) Longueur de feuille, b) Largeur de feuille, c) Surface de feuille 
Les flèches indiquent les moyennes de la population et des parents. 
BC1 : backcross, F1 : parent 1, P3 : parent 2, P1 : grand parent 1 et P2 : grand parent 2 
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Figure 63 : Distribution des caractéristiques des fleurs et des fruits de Coffea canephora 

a) Nombre de fleurs par nœuds, b) Masse de fleurs sèches, c) Nombre de fruits noués par nœuds  
d) Masse de fruits frais, e) Masse de fruits secs 
Les flèches indiquent les moyennes de la population et des parents. 
BC1 : backcross, F1 : parent 1, P3 : parent 2, P1 : grand parent 1 et P2 : grand parent 2 
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Figure 64 : Distribution des caractéristiques des graines de Coffea canephora 

a) Longueur de graine, b) Largeur de graine, c) Epaisseur de graine, d) Masse sèche de graines 
Les flèches indiquent les moyennes de la population et des parents. 

BC1 : backcross, F1 : parent 1, P3 : parent 2, P1 : grand parent 1 et P2 : grand parent 2 
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4.1.2 Analyse des relations entre caractères 

La matrice de corrélation des différents caractères analysés est rapportée dans le tableau VIII. 

Les résultats montrent une faible corrélation positive mais significative entre la croissance des 

organes végétatifs (entrenœuds et feuilles) et les organes de production (fleurs, fruits et graines) 

du caféier. D’une part, le volume de l’entrenœud (VEN) qui prend en compte la longueur et le 

diamètre (LEN et DEN) de l’entrenœud, est positivement corrélé (r = 0,68) avec la surface de 

la feuille (SURF) qui est fonction de la longueur (Lf) et de la largeur (lf). Par ailleurs, les 

dimensions du fruit et de la graine sont fortement corrélées et faiblement corrélées aux 

dimensions de l’entrenœud et de la feuille. Les arbres qui produisent de gros fruits et de grosses 

graines sont ceux qui ont les plus gros entrenœuds et les plus grosses feuilles. 

 

Tableau VIII : Matrice de corrélation entre 15 variables mesurées sur la population de Coffea canephora 

Variables LEN DEN VEN Lf lf SURF NFR LGr LarGr EGr MsGr MfFr MsFr NfLr MsFlr 

LEN 1                           

DEN 0,06 1              

VEN 0,71** 0,67** 1             

Lf 0,44** 0,55** 0,61** 1            

lf 0,53** 0,54** 0,71** 0,86** 1           

SURF 0,52** 0,54** 0,68** 0,92** 0,95** 1          

NFR 0,05 0,24* 0,22* 0,21* 0,21* 0,21* 1         

LGr 0,03 0,21* 0,19* 0,16* 0,18* 0,17* 0,07 1        

LarGr 0,06 0,17* 0,14 0,13 0,12 0,13 -0,04 0,41** 1       

EGr 0,11 0,21* 0,23* 0,17* 0,17* 0,17* 0,06 0,47** 0,84** 1      

MsGr 0,12 0,15 0,18* 0,15 0,16* 0,2* -0,1 0,6** 0,67** 0,61** 1     

MfFr 0,07 0,21* 0,19* 0,16* 0,14 0,2* -0,14 0,5** 0,59** 0,55** 0,76** 1    

MsFr 0,05 0,26* 0,21* 0,07 0,07 0,1 -0,08 0,38** 0,47** 0,4** 0,46** 0,66* 1   

NfLr 0,07 0,19* 0,19* 0,16* 0,20* 0,16* 0,20* 0,04 -0,09 -0,01 -0,03 -0,07 0,05 1  

MsFlr 0,15 0,17* 0,21* 0,19* 0,22* 0,23* 0,02 0,26* 0,21* 0,24* 0,22* 0,23* 0,28* -0,13 1 

Les corrélations en gras sont différentes de 0 à un niveau de signification de p < 0,05 (*) et de p < 0,01 (**) 
LEN : longueur d’entrenœud, DEN : diamètre d’entrenœud, VEN : volume d’entrenœud, Lf : longueur de feuille, 
lf : largeur de feuille, SURF : surface de feuille, NFR : Nombre de fruits par nœud, LGr : longueur de graine, 
LarGr : largeur de graine, EGr : épaisseur de graine, MsGr : masse sèche de graines, MfFr : masse fraîche de fruits, 
MsFr : masse sèche de fruits, NfLr : Nombre de fleurs par nœud, MsFlr : masse sèche de fleurs 
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4.2 Caractérisation génétique 

4.2.1 Analyse des marqueurs 

Au total, 103 752 marqueurs nucléaires de type Single Nucleotide Polymorphism (SNP) ont été 

identifiés après alignement contre le génome séquencé de Coffea canephora. Mais, après 

criblage avec le logiciel Tassel, 3084 SNP ont été retenus pour l’estimation des distorsions de 

ségrégation. Ces marqueurs ne sont pas répartis de façon aléatoire entre les groupes de liaison 

correspondant aux chromosomes (Figure 65). Au seuil de 5 %, les groupes 2 et 7 ont eu les taux 

les plus élevés de polymorphisme : environ 16 et 12 % respectivement. La plus faible fréquence 

de polymorphisme a été présentée par le groupe 11 (7 %). 

La figure 66 montre que 50 % des marqueurs sont distordus. L’intensité de distorsion varie de 

faible à forte chez chaque chromosome. La distribution physique comparée des marqueurs à 5 

% (tous les marqueurs) et à 1 % montre que les distorsions touchent quasiment tous les 

chromosomes (Figure 67). Cependant, le chromosome S3, noté par les flèches bleue et rouge, 

est le plus affecté. 

 

 

 

Figure 65 : Distribution des marqueurs SNP sur les chromosomes 
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Figure 66 : Ségrégation des marqueurs SNP dans la population de Coffea canephora 

*            marqueurs faiblement distordus 
**          marqueurs moyennement distordus 
***        marqueurs fortement distordus 

 

 

 

 

Figure 67 : Distribution physique des marqueurs à 5 et 1% de distorsion sur les chromosomes 
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4.2.2 Cartographie génétique de la population 

4.2.2.1 Construction de la carte 

La carte génétique a été construite avec un total de 2257 marqueurs. Les 11 groupes de liaison 

présentés par la carte ont été assignés aux 11 chromosomes du génome de Coffea canephora. 

Le tableau IX décrit chaque groupe de liaison par le nombre de marqueurs liés, la longueur de 

la carte, les distances moyennes et les distances maximales observées entre les loci. La longueur 

totale de la carte a été de 1357 cM avec une densité moyenne de 0,7 et une distance maximale 

de 9,2 cM observée entre les marqueurs. La longueur des chromosomes a varié de 70,1 pour le 

chromosome 7 à 185,4 cM pour le chromosome 9. 

Tableau IX : Caractéristiques de la carte génétique de Coffea canephora 

Chromosome 
Nombre total 
de marqueurs 

Longueur 
(cM) 

Densité Distance maximale 
entre les loci (cM) 

Nombre 
de SNP 

Autres 
marqueurs 

Chromosome 1 181 100,5 0,6 9,2 166 15 

Chromosome 2 424 121,1 0,3 6,4 408 16 

Chromosome 3 150 160,1 1,1 7,8 143 7 

Chromosome 4 135 125 0,9 8,2 122 13 

Chromosome 5 164 130,3 0,8 6,1 156 8 

Chromosome 6 177 105,4 0,6 4 165 12 

Chromosome 7 293 70,1 0,2 1,5 283 10 

Chromosome 8 212 120,7 0,6 6,8 209 3 

Chromosome 9 161 185,4 1,2 6,9 161 0 

Chromosome 10 202 133,1 0,7 3,2 192 10 

Chromosome 11 158 105,3 0,7 5,2 154 4 
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4.2.2.2 Étude de la relation entre la distance physique et la distance génétique 

Les résultats présentés par la figure 68a montrent une bonne corrélation positive entre la 

distance physique des marqueurs SNP déterminée par leurs positions sur le chromosome (en 

nombre de bases) et la distance génétique estimée par les fréquences de recombinaison entre 

les marqueurs. De manière générale, la distance entre marqueurs suit leur position physique sur 

les pseudomolécules : plus deux marqueurs sont proches physiquement, plus la distance en cM 

qui les sépare est petite. Cependant, il y a une région qui échappe à cette règle et qui correspond 

au centromère. Dans la région autour du centromère, il n’y a quasiment pas de recombinaison ; 

donc les distances entre marqueurs sont quasi nulles alors que les distances physiques ne le sont 

pas (cf cerle rouge sur la figure 68 et détail du chromosome noté S10). L’évolution de la relation 

a été plus détaillée avec le chromosome 3 pris comme exemple (Figure 68b). Les points hors 

courbes ont représenté des données aberrantes éliminées pour la construction de la carte. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 68: Détail du chromosome S10 avec le centromère en position sub-métacentrique 
(a) et relation entre distance génétique et distance physique des marqueurs SNP 
situés sur le groupe de liaison 3 (b) 

La zone en rouge est certainement la région centromérique, confondue avec la région télométrique 

a 
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4.3 Cartographie des QTLs 

La recherche de liaisons entre les 2257 marqueurs cartographiés et les 15 variables mesurées a 

été effectuée sur 152 individus de la descendance backcross de Coffea canephora pour 

lesquelles les données morphologiques et génétiques étaient disponibles. 

La cartographie par intervalle composite (CIM) a permis de détecter 28 loci (QTLs) à effet 

additif, impliqués dans la variabilité de 13 caractères de la population au seuil de 0,05 avec un 

LOD score minimum de 3. Les résultats présentés dans le tableau 10 montrent que ces QTLs 

ont été répartis sur 9 chromosomes. Pour faciliter la visualisation, seules les régions 

chromosomiques contenant des QTLs ont été représentées sur la carte (Figure 69 à 71). Les 

QTLs déterminés ont concerné les organes végétatifs (entrenœuds et feuilles) comme les 

organes reproducteurs (fleurs, fruits et graines). 

4.3.1 Au niveau des entrenœuds 

Pour les dimensions des entrenœuds, un total de neuf QTLs ont été identifiés sur six 

chromosomes. Ce sont trois loci liés à la longueur (LEN), quatre loci pour le diamètre (DEN) 

et deux loci liés au volume des entrenœuds (VEN). Ces QTLs ont expliqué respectivement 28 

%, 38 % et 24 % de la variabilité de ces caractères. Les régions génétiques qui gouvernent 

l’élongation des entrenœuds (chromosome 6, 7 et 11) sont différentes de celles de leur diamètre 

(chromosome 10, 2 et 3) ; excepté le chromosome 11 sur lequel les deux régions se chevauchent. 

4.3.2 Au niveau des feuilles 

S’agissant des feuilles, ont été identifiés 10 QTLs répartis sur cinq groupes de liaison. Trois 

principaux loci identifiés sur les chromosomes 2 et 11 ont expliqué chacun 31 % de la variabilité 

de la longueur (Lf) et de la surface (SURF) des feuilles avec des LOD score de 4 ; 15,2 et 14,9. 

En somme, 69 % de la variabilité de la longueur des feuilles, 34 % pour la largeur (lf) et 46 % 

pour la surface ont été expliqués par les QTLs détectés. Mais, pour la surface foliaire, les effets 

additifs élevés ont été positifs sur les chromosomes 2 et 7, et négatifs pour le chomosome 11. 

Par ailleurs, les entrenœuds et les feuilles ont eu des QTLs en commun. Cette situation est 

illustrée par la figure 71 qui montre sur les chromosomes 7 et 11, des régions qui ont été liées 

aux dimensions des feuilles en même temps qu’aux dimensions des entrenœuds avec des LOD 

qui varient de 4 à 15. Toujours sur le groupe de liaison 11, une région importante est liée aux 

dimensions des organes végétatifs avec une implication variant de 11 % (diamètre des 

entrenœuds) à 31 % (longueur et surface des feuilles). 
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4.3.3 Au niveau des fleurs 

Un loci identifié sur le chromosome 1 explique 17 % de la variabilité de nombre de fleurs (NfLr) 

dans la population. Quant à la masse sèche des fleurs (MsFlr), elle a été liée à deux QTLs sur 

les chromosomes 2 et 5 qui ont expliqué 17,4 % de sa variabilité. 

4.3.4 Au niveau des fruits 

Deux QTLs à effets additifs antagonistes ont été liés au nombre de fruits (NFR). Ces loci ont 

été déterminés sur les chromosomes 2 et 4, et expliquent 19 % de la variabilité. Un seul locus 

identifié sur le chromosome 1 a été lié à la masse sèche des fruits (MsFr) en expliquant 

seulement 7,7 % de la variabilité. Ce QTL à effet additif négatif, contient le marqueur CFS_1D. 

4.3.5 Au niveau des graines 

Les résultats ont montré l’implication de la région S3a5981540-S3a6068185 du chromosome 3 

dans la variation des dimensions de la graine. Ce locus a expliqué 11,6 % de la variabilité de la 

longueur de la graine (LGr), 14, 8 % pour la largeur (LarGr) et 16,4 % pour la masse sèche des 

graines (MsGr) de la population backcross de coffea canephora étudiée. 
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Tableau X : Caractéristiques des QTLs détectés par cartographie par intervalle composite (CIM) 

Caractères QTLs Chrom Position (cM) Région chromosomique LOD R2(%) additivité 

LEN LEN1 6 43 S6a19478161-S6a13856890 3,1 7 0,42 
 LEN2 7 48,9 S7a11011384-S7a6048098 3,5 8 -0,3 
 LEN3 11 31,3 S11a21047981-S11a25885486 5,2 13 0,47 
        

DEN DEN1 2 13,7 S2a20831170-S2a11482004 3,6 8 -0,01 
 DEN2 3 126,4 S3a5981540-S3a6435722 4,9 11 -0,03 
 DEN3 10 30,4 S10a3952010-S10a3958956 3,9 8 0,01 
 DEN4 11 39,5 S11a22809417-S11a28054008 5,2 11 0,02 
        

VEN VEN1 7 11,3 S7a11692017-S7a9929178 4 8 -0,06 
 VEN2 11 39,5 S11a21047981-S11a27331012 7,5 16 0,08 
        

Lf Lf1 2 14,1 S2a13315731-S2a7239406 4 31 -0,57 
 Lf2 3 126,4 S3a6201033-S3a6435722 3 2 -0,45 
 Lf3 6 58 S6a16135265-S6a10985207 3,2 5 -0,57 
 Lf4 11 40,4 S11a21068028-S11a27372102 15,2 31 1,19 
        

lf lf1 2 56,4 S2a14835361-S2a16822798 3,5 6 -0,25 
 lf2 7 38,7 S7a12111177-S7a11040026 3,4 6 0,77 
 lf3 11 40,4 S11a21068028-S11a27372102 11 22 0,46 
        

SURF SURF1 2 46,5 S2a12485890-S2a15411329 4,9 8 -6,82 
 SURF2 7 10 S7a11370082-S7a8241966 3,8 7 -13,73 
 SURF3 11 40,4 S11a21068028-S11a27372102 14,9 31 13,14 
        

NFR NFR1 2 21,5 S2a1735498-S2a1077625 3,7 8 -1,66 
 NFR2 4 66,7 S4a17874527-S4a20191932 4,6 11 2,52 
        

LGr LGr1 3 118,2 S3a5981540-S3a6068185 4,8 11,6 -0,16 
        

LarGr LarGr1 3 118,2 S3a5981540-S3a6068185 5,9 14,8 -0,12 
        

MsGr MsGr1 3 119,21 S3a5981540-S3a6435722 6,8 16,4 -1,1 
        

MsFr MsFr1 1 25,0 CFS_1D-S1a1550470 3,2 7,7 -1,39 
        

NfLr NfLr1 1 49,1 S1a289761-S1a32822507 6,9 17 3,7 
        

MsFlr MsFlr1 2 51,9 S2a17050302-S2a15812553 3,9 8,7 -0,08 
 MsFlr2 5 103,3 ssr119559-X500 3,9 8,7 0,09 
 

Chrom : chromosome, LEN : longueur d’entrenœud, DEN : diamètre d’entrenœud, VEN : volume d’entrenœud, Lf : 

longueur de feuille, lf : largeur de feuille, SURF : surface de feuille, NFR : Nombre de fruits par nœud, LGr : longueur 

de graine, LarGr : largeur de graine, EGr : épaisseur de graine, MsGr : masse sèche de graines, MfFr : masse fraîche 

de fruits, MsFr : masse sèche de fruits et NfLr : Nombre de fleurs par nœud, MsFlr : masse sèche de fleurs 

Les chiffres 1 à 4 de la colonne QTLs marquent le rang du QTL pour chaque caractère.  
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Figure 69 : Localisation des QTLs sur les chromosomes 1 et 2 

Chr : chromosome 
Les marqueurs figurent à droite et les distances génétiques (en cM, Kosambi) à gauche. 
Les QTLs des caractères sont marqués par des barres de différentes couleurs à droite du chromosome  
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Figure 70 : Localisation des QTLs sur les chromosomes 3, 4, 5 et 6 

Chr : chromosome 
Les marqueurs figurent à droite et les distances génétiques (en cM, Kosambi) à gauche. 
Les QTLs des caractères sont marqués par des barres de différentes couleurs à droite du chromosome  
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Figure 71 : Localisation des QTLs sur les chromosomes 7, 10 et 11 

Chr : chromosome, part : partie 
Les marqueurs figurent à droite et les distances génétiques (en cM, Kosambi) à gauche. 
Les QTLs des caractères sont marqués par des barres de différentes couleurs à droite du chromosome  
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1 Architecture et croissance des espèces 

Au total, six espèces provenant d’Afrique de l’Ouest, du Centre et de l’Est ont été étudiées. Ce 

sont : Coffea canephora (CAN), C. liberica var. dewevrei (DEW), C. liberica var. liberica 

(LIB), C. stenophylla (STE), C. pseudozanguebariae (PSE) et C. racemosa (RAC). 

L’étude de l’ontogénèse (développement des axes) des troncs a montré une même évolution de 

la longueur et du diamètre des entrenœuds chez toutes les espèces étudiées. Partant de la base 

vers l’apex de la tige, la longueur des entrenœuds est stable puis décroissante à cause de 

l’expansion de l’organe. Toutefois, le gradient morphogénique appelé « effet de base » est 

caractérisé par les premiers entrenœuds qui sont plus courts à la base. La phase particulière de 

longs entrenœuds présentée par les plantes serait due à l’arrosage momentané en conséquence 

d’une longue période de sécheresse. Contrairement à la longueur, le diamètre évolue de façon 

décroissante et régulière de la base vers l’apex. Cette décroissance est due à la croissance 

secondaire qui diminue dans le sens de l’apex de la tige. 

Quant au nombre d’entrenœuds des tiges, la faible variation à l’intérieur d’une espèce, traduit 

le fait que les caféiers ont le même âge (De Reffye et al., 2018). Par contre, la hauteur varie 

beaucoup entre individu. Cette hétérogénéité pourrait s’expliquer par l’effet de l’environnement 

et du génotype. En effet, chaque plante a son micro climat. Etant donné que les individus 

mesurés sont issus de graines, et vu la propriété d’allogamie des caféiers, la variation 

intraspécifique morphologique des espèces pourrait aussi être dûe à leur variation génotypique. 

Tous les facteurs étudiés sont liés. Mais, l’existence de petits groupes liés a été mieux clarifiée 

par l’analyse en composante principale. Cette analyse a aussi permis d’évaluer la contribution 

des facteurs dans la variation interspécifique. 

Il ressort des caractères architecturaux que les espèces à grande feuilles accumulent plus de 

matière dans leurs feuilles et leurs entrenœuds. Ces espèces, représentées par DEW et LIB, 

produisent moins de phytomères et sont de petites tailles. En effet, les individus à grandes 

feuilles consacreraient plus de matières à l’expansion des organes créés qu’à l’émission de 

nouveaux organes (De Reffye et al., 2018). Cela se justifie par le phyllochrone qui a été plus 

long pour ces plantes. L’espèce RAC qui a le plus court phyllochrone a émis plus d’entrenœuds 

aboutissant à une forte hauteur des plantes. Le phyllochrone détermine donc le nombre 

d’entrenœuds émis et l’âge chronologique qui permettent également d’estimer la production de 

la plante à un temps donné. Dans cette étude, le pas de temps a été déterminé par année ; ce 

temps prend en compte les saisons pluvieuses comme les saisons sèches. La même méthode a 

été utilisée par Andrianasolo (2012) qui a observé un phyllochrone variant en fonction des 
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espèces, de l’habitat et du climat. Ce qui pourrait justifier la différence entre le temps d’émission 

des entrenœuds chez les génotypes de l’espèce Coffea canephora de cette étude (30 jours) et 

ceux analysés par De Reffye en 1979 qui sont de 15 jours. Car, cet auteur a mesuré des clones 

qui présentent quelques différences par rapport aux hybrides de cette étude. Toutefois, des 

résultats semblables ont été obtenus par Ouattara (2013) qui a observé en moyenne, 13 

entrenœuds émis en 15 mois sur des plants de CAN étudiés en pépinière. Il serait donc 

intéressant de faire une étude précise de suivi de croissance par espèce et par saison et surtout 

d’en étudier la stabilité. 

Par ailleurs, la masse surfacique (MSf) a varié d’une espèce à une autre. Deux espèces, une à 

grandes feuilles (DEW), originaire d’Afrique du Centre et l’autre à petite feuilles (PSE), 

originaire d’Afrique de l’Est ont eu les MSf les plus élevées. Selon ces résultats, la masse 

surfacique ne dépendrait pas de la surface de la feuille mais plutôt du génotype et de l’origine 

géographique. Les études de Poorter et al. (2009) ont montré que les espèces à haut taux de 

masse surfacique présentent des densités de tissus foliaires plus élevées. Ils ont aussi montré 

que ce paramètre variait fortement avec la lumière, la température, la concentration en CO2, le 

stress en éléments nutritifs et en eau. La masse surfacique serait donc un indicateur de l’écologie 

de la plante, car les individus se trouvant dans des conditions de croissance limitée en présentent 

de faibles valeurs (Poorter & De Jong, 1999 ; Westoby et al., 2002). Ce rapport qui est un trait 

foliaire fonctionnel essentiel à la croissance des plantes (Lambers & Poorter, 1992) est en effet, 

une stratégie d’adaptation (Grime, 1997 ; Westoby et al., 2002). 

Architecture des caféiers 

Concernant le développement des six espèces, les paramètres de développement des axes des 

jeunes caféiers ont montré des probabilités de développement du tronc (P) et des branches (B) 

élevées, supérieures à 70 %, chez toutes les espèces. Ceci indique le faible taux d’échec dans 

l’émission des phytomères. Ces résultats sont en accord avec les analyses réalisées par Mathieu 

(2006) qui a noté que chez les arbres tropicaux à développement continu, la plupart des cycles 

de développement aboutissent à l’émission de phytomères à partir de tous les méristèmes. 

De plus la linéarité du développement a été attestée par les représentations des distributions des 

rameaux en fonction de leur taille (nombre d’entrenœuds). Les caféiers sont caractérisés par un 

développement continu. Dans ce mode de croissance, les méristèmes apicaux et latéraux, 

contribuent au développement en émettant des phytomères sans période de repos, dans les 

conditions normales (De Reffye et al., 2012). Des mesures similaires réalisées par Andrianasolo 



Troisième partie : RÉSULTATS ET DISCUSSION 
 

124 

 

(2012) chez cinq espèces de caféiers malgaches, ont révélé des valeurs élevées de P et B (> 

0,8). Les mêmes résultats avaient été obtenus par De Reffye (1981b), qui a déterminé des P et 

B supérieurs à 70 % chez des clones de Coffea canephora. Selon cet auteur, l’origine des pauses 

est d’ordre physiologique et leur fréquence est endogène (liée au génome). La quasi-stabilité 

des paramètres de la première année à la deuxième année confirme l’hypothèse de l’auteur. De 

plus, dans le cas d’une plante à croissance continue comme le caféier, la vitesse de 

développement peut varier en fonction de l’âge physiologique de l’axe (Barthélémy & Caraglio, 

2007). Ce qui justifie le fait que le développement des branches soit supérieur ou égal à celui 

du tronc chez toutes les espèces. La ramification tout comme le nombre de phytomères des 

branches sont des critères de sélection importants des caféiers car, mis à part les exceptions, 

seules les branches des caféiers produisent des fruits (Snoeck, 1991 ; Cilas 2006). Les caféiers 

avec des branches qui font moins de pause sont favorables aux programmes d’hybridation 

(CNRA, 2017). 

Toutefois, le rapport de rythme de développement des branches par rapport au tronc (W) varie 

d’une espèce à une autre. Et, pour les six espèces, ce rapport a été inférieur à 1. Ce qui 

signifierait que le tronc pousse plus vite que les branches (W < 1). En effet, ce rapport serait 

influencé par le développement du tronc qui à son tour, serait influencé par l’effet du 

stochastique (aléatoire) d’où l’obtention d’écartype plus élevé que dans le cas des branches (De 

Reffye et al., 2018). Mais, le rythme de croissance des branches par rapport au tronc de Coffea 

canephora et de Coffea pseudozanguebariae ont été plus proche de 1. Les structures 

topologiques de ces espèces sont proches des modèles architecturaux de caféiers sollicités par 

les paysans en Côte d’Ivoire (CNRA, 2017). Les arbres d’une telle architecture sont de petite 

taille ; ce qui facilite l’accès aux branches pendant la récolte. De plus, ces caféiers conservent 

une certaine « jupe ou couronne » à la base qui favorise la maturation groupée des fruits (CNRA, 

2017). La connaissance des paramètres de fonctionnement de tels caféiers pourrait faciliter le 

schéma de sélection caféière. Toujours sur les caféiers, les résultats de Andrianasolo (2012) 

chez cinq espèces de caféiers malgaches, et de Ouattara (2013) chez cinq espèces de caféiers 

africains dont Coffea stenophylla, Coffea pseudozanguebariae et Coffea racemosa, ont montré 

que la vitesse de croissance des axes orthotropes et plagiotropes évoluait en fonction de 

l’espèce. 

Quant à l’intensité de ramification (A), celles obtenues dans cette étude, ont été très élevées par 

rapport aux résultats de Ouattara (2013) sur les mêmes espèces (A < 0,5). De plus, dans les 

observations de cet auteur, Coffea racemosa (RAC) a eu le taux de rameaux le plus élevé. Mais, 
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la précocité de cette espèce a été attestée par le rang d’apparition des premiers rameaux et 

surtout, RAC a été la seule espèce qui a développé des rameaux secondaires (rameaux d’ordre 

3). La différence de l’intensité de ramification pourrait s’expliquer par la différence d’âge et 

des conditions climatiques des travaux étant donné que Ouattara a effectué ses mesures sur des 

plants plus jeunes, en pépinière et sous ombrage. Les valeurs observées sur les jeunes individus 

sont influencées par « l’effet de base » ; le taux de ramification évolue progressivement jusqu’à 

se stabiliser (Andrianasolo, 2012). Aussi, cette différence pourrait-elle se justifier par le fait que 

ces espèces s’expriment mieux en conditions naturelles. 

Croissance des caféiers 

S’agissant de la croissance des espèces, l’établissement des lois allométriques ont permis de 

faire une étude non-destructive de l’architecture des plantes par GreenLab. En effet, à partir des 

mesures effectuées sur les différents organes, leur biomasse sèche a été déduite. Des équations 

d’abord établies sur des individus âgés de grandes feuilles provenant des forêts humides, ont 

été généralisées en y ajoutant des espèces de petites feuilles originaires des forêts sèches. Ces 

équations allométriques pourraient désormais être utilisées pour estimer la masse sèche des 

entrenœuds et des feuilles de caféiers. Des équations pareilles avaient été proposées par Antunes 

et al. (2008) et Schmildt et al. (2015) pour étudier les feuilles de Coffea canephora et C. 

arabica. Toutefois, l’estimation de la biomasse de la plante entière nécessite la prise en compte 

du nombre et des types d’organes de cette dernière. En ce sens, Siles et al. (2010) et Negash et 

al. (2013) ont déterminé des équations d’allométrie pour estimer la biomasse aérienne de 

l’arabica. Mais, selon ces auteurs, pour estimer la biomasse avec précision, des équations 

doivent être paramétrées pour chaque espèce dans son environnement. 

Les biomasses des organes observées et simulées ont été bien ajustées par GreenLab. En effet, 

la qualité des ajustements des séries organiques utilisant la méthode des moindres carrés, 

montre l’adéquation du modèle aux caféiers (De Reffye et al., 2018). 

Ces ajustements de séries organiques ont permis d’estimer les paramètres écophysiologiques 

dits cachés par inversion du modèle. Ainsi, la complexité de l’architecture est simplifiée car 

elle résulte de l’action d’un petit nombre de paramètres. Ceux-ci génèrent un petit nombre de 

séries organiques qui contiennent l’information suffisante pour reconstituer le développement 

et la croissance des plantes. Par ailleurs, d’autres plantes ont présenté de bons ajustements des 

données observées et estimées par GreenLab. Ce sont des arbres forestiers tels que le peuplier 

(Yang et al., 2011) et le teck (Tondjo, 2016), et des plantes cultivées telles que le cotonnier (De 
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Reffye et al., 1999), le tournesol (Guo et al., 2003), le maïs (Guo et al., 2006) et le blé 

(Kang et al., 2008). Chez le caféier, des ajustements de même qualité ont été obtenus par 

Andrianasolo (2012) sur six espèces malgaches. Mais, ils ont été moins bons dans les travaux 

de Ouattara (2013). Les deux raisons avancées par cet auteur ont été le faible nombre des 

individus analysés et les aléas climatiques. Considérant les arguments de Ouattara (2013), la 

dispersion des masses des entrenœuds et des feuilles à la base des axes constatée lors de nos 

analyses, pourrait se justifier par des perturbations d’ordre climatique dans le développement 

des premiers entrenœuds. En effet, dans de telles études, l’environnement doit être propice. 

Cette idée a été rapportée par Mathieu (2006), qui préconise une modélisation des paramètres 

environnementaux pour obtenir des résultats plus précis. Mais, par manque d’information, 

GreenLab suppose par défaut l’environnement constant (E = 1). Outre cet effet, l’impact de la 

différence génotypique des individus pourrait être évoqué. Car, la population étudiée pour 

chaque espèce est constituée d’individus issus de graines et, ces graines ont été formées par des 

fécondations allogames. Cette hypothèse se justifie par la grande variabilité de la hauteur des 

arbres au sein d’une même espèce tandis que le nombre d’entrenœuds a été relativement stable. 

La variation génotypique aurait été dévoilée par le faible nombre de mesures observées à la 

base. 

Par ailleurs, les données telles que les dimensions et le poids des organes mesurés directement 

sur la plante, ne peuvent être considérées comme des paramètres, mais comme le résultat du 

fonctionnement photosynthétique de la plante (De Reffye et al., 2018). Leurs valeurs dépendent 

des paramètres dits « cachés » de la plante, qui sont déterminés par ajustement du modèle sur 

des données observées. Ces paramètres de croissance sont d’ordre écophysiologique. Certains 

d’entre eux tels que la résistance (R), la surface de production (Sp), la biomasse initiale (Q0), 

la quantité de biomasse totale (Qt) et le coefficient de diffusion des assimilats (λ) sont attribués 

à la plante entière tandis que d’autres tels que le puits (Pi), le temps de fonctionnement (Tf) et 

d’expansion (Ta) sont propres aux organes. 

Le temps de fonctionnement des feuilles correspond à leur durée de vie sur la plante (De Reffye 

et al., 2018). Le fonctionnement des feuilles est un facteur indispensable à la croissance de la 

plante ; car, les feuilles constituent les premiers organes sources de production de biomasse 

grâce à la photosynthèse. En effet, le nombre de feuilles, leurs orientations dans la structure de 

l’arbre déterminent la capacité photosynthétique de l’arbre car, le taux d’assimilation nette du 

dioxyde de carbone (CO2) est positivement corrélé au nombre de feuilles (Garnier et al., 1999; 

Roggy et al., 2005). Le temps de fonctionnement long des feuilles de Coffea 
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pseudozanguebariae (12 CD) et C. racemosa (14) pourrait être une stratégie d’adaptation de 

ces espèces qui proviennent de forêts sèches. Mais aussi, la ramification aurait un rôle à jouer 

dans la chute des feuilles. Sachant que les branches sont développées par les bourgeons 

axillaires localisés à l’aisselle des feuilles, leur croissance pourrait empêcher la survie de celles-

ci, soit par simple gêne, soit par une variation de la concentration en hormone. Cette dernière 

s’explique par le fait que le développement des rameaux nécessite une hausse de la 

concentration en auxine suivie de celle de la cytokinine. Si le rôle de l’auxine dans l’abscission 

des feuilles n’est pas encore bien défini, celui de la cytokinine par contre est clair : elle entraîne 

la senescence des feuilles à des concentrations élevées. Une expérience sur les tomates a montré 

que les variétés mutantes qui présentaient une faible ramification avaient une quantité de 

cytokinine nettement inférieure à celles qui avait une ramification normale normalement 

(Hopkins, 2003). Les espèces CAN, DEW et LIB pourraient être caractérisées par une quantité 

de cette hormone plus élevée que les espèces des zones sèches. Toutefois, ces hypothèses 

pourraient être vérifiées en étudiant plus d’espèces des deux différentes zones.  

Quant à la forte résistance à la transpiration (R) des espèces Coffea racemosa et C. stenophylla, 

elle pourrait se justifier par leur faible masse surfacique et leurs milieux de vie d’origine secs 

(forêt sèche). 

Aucun des précédents caractères n’est corrélé à la production de biomasse totale. Pourtant tous 

ces paramètres sont des facteurs de croissance et donc de production de biomasse. La 

production de biomasse est en effet le résultat de l’effet combiné des paramètres de 

développement et de croissance qui interfèrent avec l’environnement climatique. Cette 

production dépendrait du fonctionnement des méristèmes et de tous ces paramètres dits 

« cachés », qui ne sont révélés que par le modèle structure-fonction GreenLab (Mathieu, 2006 ; 

Ma et al., 2011 ; De Reffye et al., 2018). La différence de paramètres de croissance présentée 

par ces espèces de diverses origines bioclimatiques, serait un facteur à prendre en compte. En 

effet, les espèces auraient réagi différemment aux longues périodes de sécheresse. 

L’environnement non contrôlé aurait influencé les paramètres de croissance ; ce qui aurait créé 

un environnement favorable à la croissance de Coffea racemosa. Cette espèce a été déjà décrite 

comme une espèce rustique et favorable à l’hybridation pour lutter contre la sécheresse due aux 

changements climatiques (Louarn, 1992). Toutefois, une bonne calibration du modèle 

GreenLab comme tous modèles biologiques nécessite un environnement contrôlé (Mathieu, 

2006 ; De Reffye et al., 2018). 



Troisième partie : RÉSULTATS ET DISCUSSION 
 

128 

 

Le poids des graines estimé (Q0) de Coffea liberica var. liberica et C. liberica var. dewevrei 

est plus élevé que pour les autres espèces. Ces résultats rejoignent la théorie du Durian de 

Corner qui postule que les espèces à grandes feuilles ont des tiges à gros diamètres et de gros 

fruits (Corner, 1949). A l’exception de quelques paramètres, ces deux espèces ont présenté des 

schémas de développement et de croissance semblables.  

Tous les organes, même les feuilles (principaux organes sources) sont des puits qui attirent la 

biomasse synthétisée pour leur croissance. Contrairement au café Arabica (Mathieu, 2006), aux 

caféiers malgaches (Andrianasolo, 2012) et au Teck (Tondjo, 2016), les puits des feuilles n’ont 

pas varié d’un âge physiologique à un autre. Ce qui explique que les feuilles du tronc et des 

branches d’un même étage renferment les mêmes quantités de biomasse. En effet, De Reffye et 

al. (2018) après des expériences sur plusieurs plantes y compris le caféier, ont constaté que la 

force du puits d’un organe variait selon son type et son âge chronologique. Selon ces auteurs, 

le puits croît depuis la création de l’organe jusqu’à un maximum, pour ensuite décroître et enfin 

s’annuler quand l’organe a atteint sa maturité. Il avait aussi mentionné que certains puits étaient 

particuliers : c’est le cas des cernes ligneux des axes végétatifs à l’origine de la croissance 

secondaire. Le puits élevé des entrenœuds du tronc par rapport aux branches serait donc dû à la 

croissance secondaire importante du tronc. Ce qui justifie la détermination du puits des cernes 

(Pc) et du coefficient de diffusion des assimilât (λ). En effet, le tronc concentre plus de biomasse 

à cause de l’effet de la loi de Pressler sur la croissance secondaire qui est bien contrôlée avec 

seulement ces deux paramètres. Chez la plupart des espèces de cette étude, le coefficient λ est 

voisin de 1, ce qui montre une adéquation à la loi de Pressler. 

La demande de la plante et la production par cycle évoluent de façon exponentielle avec une 

même allure sigmoïdale ; ce qui prouve que les individus étudiés sont en pleine croissance. Les 

rapports offre/demande élevés chez les espèces à grandes feuilles en début de croissance, 

pourraient s’expliquer par la ramification tardive (seulement à partir d’un certain cycle). En 

effet, l’absence de rameaux s’accompagne d’une demande plus faible par rapport aux plantes 

qui en possèdent ; ce qui permet à DEW, LIB et CAN de disposer de plus de ressource et donc 

de biomasse assez importante pour couvrir la demande. De plus, ces espèces ont de grandes 

feuilles qui leur prévalent une surface de production assez larges pour favoriser la production 

de biomasse. Cette hypothèse est confirmée par la loi de Pressler (De Reffye et al., 2018). 

L’apparition des branches entraine la décroissance du rapport source-puits jusqu’à des valeurs 

stables qui montrent un pseudo-équilibre de plante. Selon l’évolution de la courbe Q/D deux 

groupes spécifiques sont démarqués : d’une part les espèces de petites feuilles et d’autre part, 
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les espèces de grandes feuilles. Andrianasolo (2012) qui a travaillé sur des jeunes caféiers 

malgaches a eu les mêmes résultats. Toutefois, les courbes de cette étude comme celles de ce 

chercheur et celles obtenues sur les plantes pérennes à croissance rythmique (Letort et al., 2012 ; 

Tondjo, 2016), n’ont pas eu les mêmes allures. Le fait que les résultats de cette étude aient été 

obtenus en condition non contrôlées pourrait justifier cette différence. Car, la quantité de 

biomasse produite dépend non seulement de la demande des organes de la plante mais aussi, 

des facteurs environnementaux qui peuvent perturber l’équilibre trophique de celle-ci (Marcelis 

et al., 2004 ; Ma et al., 2011). En effet, le rapport de l’offre sur la demande détermine la 

croissance de la plante : l’émission et l’expansion des organes. Le nombre de phytomères émis 

à chaque cycle dépend de Q/D au moment de l’initiation, ce rapport détermine l’apparition de 

branche et la croissance des axes. La valeur du rapport source/puits est donc fortement liée à 

l’architecture qui détermine la demande et la production de biomasse (Ma et al., 2011 ; De 

Reffye et al., 2018). 

2 Cartographie de QTLs  

Dans cette étude, le nombre de groupes de liaison correspond au nombre de chromosomes du 

génome de Coffea canephora (x = 11). Sur la même population, Leroy et al. (2011) ont aussi 

obtenu 11 groupes de liaison. Mais, le niveau de polymorphisme (3083 SNP) observé dans notre 

étude est supérieur à celui de l’étude précédente, bien que leurs travaux soient portés sur un 

nombre plus élevé d’individus (273). Cette différence pourrait s’expliquer par les types de 

marqueurs et la méthode de génotypage utilisés. En effet, les SNP de notre étude aurait donné 

plus d’informations que les SSR utilisés par Leroy et al. (2011). Ce même argument a été 

rapporté par Moncada et al. (2016) pour expliquer la richesse de la carte de Coffea arabica qui 

comporte plus de marqueurs SNP. 

Un taux de 50 % de marqueurs distordus renfermant 18 % de forte distorsion a été observé dans 

la population étudiée. Les distorsions sont fréquentes en cartographie génétique. Chez 

l’aubergine (Solanum melongena L.) par exemple, 6,5 % de distorsion sur 446 marqueurs ont 

été obtenus par Barchi et al. (2010). Sur des populations interspécifiques de CAN et PSE, 

Akaffou (2013) a observé des taux de distorsion de 28 et 47 % avec 233 AFLP et SSR 

respectivement. Moncada et al. (2016) ont aussi observé une déviation de 15 % chez des 

populations de Coffea arabica avec 848 SSR et SNP. Des phénomènes biologiques, notamment 

les barrières reproductives pourraient expliquer l’existence des distorsions de ségrégation. C’est 

le cas de CAN chez qui l’auto-incompatibilité est causée par un gène S. Selon les travaux de 
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Lashermes et al. (1996) confirmés par ceux de Lashermes et al. (2001), ce gène serait localisé 

sur le groupe de liaison 9. Ce groupe de marqueurs liés pourrait correspondre au chromosome 

3 de cette étude qui a présenté la plus forte distorsion (60 %).  

Étant donné que, tous les algorithmes de cartographie développés sont construits sur 

l’hypothèse d’une ségrégation mendélienne des marqueurs (Lorieux et al., 1995a ; Lorieux et 

al., 1995b), les distorsions de ségrégation peuvent influencer les fréquences de recombinaison 

et laisser croire à l’existence de fausses liaisons d’où des inexactitudes dans la cartographie 

génétique (Liu et al., 2010). L’une des solutions les plus adoptées est de les exclure de l’analyse. 

Mais cette méthode réduit la couverture du génome, d’autant plus que les informations 

concernant les caractères quantitatifs ou qualitatifs des loci peuvent être perdus (Song et al., 

2006). Les analyses de Liu et al. (2010) ont montré que les distorsions de ségrégation pouvaient 

être ignorées si elles ne sont pas sévères et si leurs effets ne sont pas nécessairement 

préjudiciables pour les QTLs, d’autant plus qu’elles peuvent influencer positivement ou 

négativement les résultats des analyses statistiques. 

Cette étude a aussi permis d’obtenir une carte saturée de Coffea canephora constituée des 11 

groupes de liaison avec une longueur totale de 1357 cM. La carte génétique a été saturée 

conformément au génome de CAN publié par Denoeud et al. (2014). La carte obtenue au cours 

de cette étude est comparable en terme de longueur, à celle de Paillard et al. (1996) qui a une 

longueur de 1402 cM, de Lefevre-Pautigny et al. (2010) qui a une longueur de 1331 cM et de 

Leroy et al. (2011) qui a une longueur de 1290 cM ; ce qui confirme qu’elle est de bonne 

couverture. 

Par ailleurs, une nette précision a été apportée à la carte génétique de la population étudiée 

d’autant plus que la densité qui a été de 5,5 chez Leroy et al. (2011) a été de 0,7 dans cette 

étude. Une pareille distance moyenne entre marqueurs n’avait jamais été obtenue auparavant. 

L’amélioration de la carte serait due au nombre et au type de marqueurs génotypés. L’utilisation 

des marqueurs SNP en plus des SSR a permis à Moncada et al. (2016) de construire une carte 

génétique saturée de Coffea arabica. Une étude pareille chez le blé a amélioré la carte génétique 

par la densité et la couverture du génome avec 2575 marqueurs SNP (Shi et al., 2017). Selon 

Fleury et al. (2010), les cartes génétiques à haute densité constituent un outil puissant pour la 

cartographie des QTLs et l’identification subséquente des gènes impliqués dans ces QTLs. 

Toutefois, la cartographie simultanée des SNP et des marqueurs utilisés par Leroy et al. (2011) 

a permis de certifier la carte génétique de la population de back cross de Coffea canephora. Une 

autre preuve de cette attestation est la relation linéaire obtenue entre les distances génétiques 
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estimées obtenues après génotypage et les distances physiques données par le séquençage du 

génome (Denœud et al. 2014). 

Des loci qui gouvernent la croissance des entrenœuds et des feuilles ont été localisés. Pour les 

entrenœuds ces loci ont été liés à la longueur, au diamètre et au volume tandis que pour les 

feuilles, ce sont des régions liées à longueur, à la largeur et à la surface qui ont été identifiées. 

En ce qui concerne les entrenœuds de Coffea canephora, des QTLs des dimensions des 

entrenœuds et des branches (Mérot-L’Anthoëne et al., 2014) ont déjà été cartographiés. De tous 

les caractères architecturaux mesurés par Mérot-L’Anthoëne et al. (2014), seul le diamètre des 

entrenœuds a montré une stabilité d’une année à une autre. Ces auteurs, ayant comparé leurs 

résultats à ceux de Leroy et al. (2011) ont proposé une répétition des travaux de recherche de 

QTLs sur le génome entier séquencé de l’espèce CAN. De plus, c’est sur une population 

backcross interspécifique (C. liberica Hiern et C. canephora Pierre) que N'Diaye (2007) a 

identifié et cartographié des QTLs pour la longueur du pétiole, la surface foliaire. Mais, ces 

études se sont limitées à quelques centaines de marqueurs SSR. Cette étude constitue donc la 

toute première qui, à partir du génome complet séquencé de l’espèce Coffea canephora et avec 

plus de 2000 marqueurs, a cartographié des loci liés aux caractères architecturaux tels que la 

longueur, le diamètre et le volume pour les entrenœuds et, la longueur, la largeur et la surface 

foliaire pour les feuilles.  

L’importance de ces caractères architecturaux mesurés est incontestable car, ils sont 

directement liés au rendement du caféier (Leroy et al., 1991 ; Leroy, 1993 ; Montagnon, 2000). 

En effets, plusieurs travaux ont montré le déterminisme génétique de ces paramètres. Dans leurs 

travaux, Cilas et al. (2006) ont observé que la longueur des entrenœuds était très héritables. 

Dans le même contexte, des QTLs de la hauteur de la plante, de la longueur des entrenœuds et 

de la largeur des feuilles ont été identifiés chez le café Arabica (Moncada et al. 2016) et le 

haricot rouge (Li et al., 2017). En accord avec les travaux de ces auteurs, nous pouvons conclure 

que l’identification des QTLs des caractères des organes végétatifs peut contribuer à 

l’amélioration et à la sélection d’espèces. 

Par ailleurs, des clusters des QTLs des caractéristiques foliaires et des entrenœuds ont été mis 

en évidence sur les chromosomes 2, 7 et 11. Toutefois, ce phénomène a été plus marqué sur le 

chromosome 11 sur lequel une même région comporte trois QTLs (LEN3, DEN4 et VEN2) 

caractérisant les entrenœuds et trois autres pour les caractéristiques foliaires (Lf4, lf3 et 

SURF3). Une corrélation positive (r > 0,6 au risque de 0,001) a été observée d’une part, sur les 
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trois caractères foliaires et d’autre part, entre le diamètre et le volume des entrenœuds. De 

même, toutes les variables des entrenœuds ont été significativement corrélées à celles des 

feuilles avec un coefficient r > 0,4 au risque de 0,001. À cela, vient s’ajouter le fait que les 

effets additifs de tous les QTLs détectés ont été positifs avec un maximum de 13,14. Cette 

région est d’autant plus importante qu’elle explique 40 % de la variabilité des entrenœuds et 

84% de celle des feuilles. Il pourrait donc s’agir d’un QTL additif majeur à effet pléitropique 

qui gouverne la croissance des organes d’où la production de biomasse de la plante ou, de 

plusieurs QTLs fortement liés qui interviendraient dans la multiplication cellulaire et 

l’accumulation de carbone. Cette région pourrait être directement liée à l’activité 

photosynthétique. Selon Simon (1994) et Hervé et al. (2001), les QTLs liés à la photosynthèse 

peuvent être déterminés de façon additive par l'apport de CO2, la Rubisco (une enzyme qui 

permet la fixation du CO2 pendant le cycle de Calvin de la photosynthèse) et les chlorophylles. 

Une étude plus approfondie des loci du chromosome 11 est nécessaire pour identifier les rôles 

déterminants qu’ils jouent afin d’en tenir compte dans les programmes de sélection assistée par 

marqueurs ou de clonages de gènes. L’analyse avec GreenLab pourrait lier les clusters des 

chromosomes 2, 7 et 11 à un paramètre de croissance (puits des organes, surface de production 

ou résistance des feuilles) ; ce qui rendrait plus précis le rôle et la position du QTL (De Reffye 

et al., 2018). En effet, le volume des entrenœuds et la surface des feuilles sont tous deux des 

estimateurs de la biomasse de ces organes. À leur tour, les biomasses des organes sont des 

indicateurs de leurs puits respectifs. Même si les paramètres cachés de GreenLab n’ont pas pu 

être estimés sur ces individus, l’identification des QTLs des paramètres d’entrée du modèle 

(poids des entrenœuds et masse surfacique des feuilles) est une première approche. Ces résultats 

permettront de mieux apprécier par comparaison, ces loci à ceux qui seront détectés quand il 

s’agira des paramètres de GreenLab. Car, selon De Reffye et al. (2018), les loci des paramètres 

de développement et de croissance des arbres seraient plus précis et plus prometteurs pour une 

sélection assistée par marqueurs. En effet, l’architecture d’une plante est une organisation 

remarquable dont le programme de développement est génétiquement déterminé et son 

expression est modulée par l’environnement (De Reffye et al., 2018). 

Peu d’études ont été faites sur les fleurs de caféier ; probablement à cause de la difficulté à 

manipuler ces fleurs. Pourtant, le nombre de fleurs est positivement corrélé au nombre de fruits 

donc au rendement du caféier. Nos travaux ont donc permis d’identifier un QTL qui contrôle la 

production de fleurs par nœud (NfLr) à 17 % dans une population intraspécifique de Coffea 

canephora. Le déterminisme génétique du nombre de fleurs a été prouvé par Akaffou (2013) 
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sur une population interspécifique de PSE et CAN. Contrairement à nos résultats, cet auteur a 

pu cartographier cinq QTLs majeurs expliquant jusqu’à 42 % la variabilité de ce caractère. Il a 

supposé une hérédité polygénique du nombre de fleurs par nœud. Toujours sur des hybrides 

interspécifiques (C. canephora x C. heterocalyx), Coulibaly (2002) a identifié des loci qui 

gouvernent le nombre de fleurs par nœud. Des études complémentaires de fleurs sur cette même 

population pourraient permettre la cartographie d’autres gènes impliqués dans la production 

florale. Des QTLs du nombre de fleurs ou du nombre d’inflorescences ont aussi été détectés 

chez Oryza sativa L. (Liu et al., 2010 ; Zhu et al., 2010), Glycine max L. (Zhang et al., 2010), 

olea europaea L. (Sadok et al., 2013) et Vitis vinifera L. (Doligez et al., 2010). 

Des régions gouvernant le nombre de fruits (un QTL) et leur masse sèche (deux QTLs) ont été 

identifiées. S’agissant de la graine, un QTL a été identifié pour chaque caractère : la largeur, la 

longueur et la masse sèche. 

La cartographie des gènes liés aux dimensions et aux poids des fruits et des graines ont fait 

l’objet de plusieurs travaux car, le fruit puis la graine sont les parties les plus importantes du 

caféier. Ainsi, des loci liés à la taille des graines ont été identifiés chez l’Arabica (Moncada et 

al., 2016). Chez une population interspécifique de CAN X LIB, des QTLs de la forme des fruits 

et des graines ont été cartographiés (N’Diaye, 2004). Toutefois, dans ses travaux sur une 

descendance CAN X PSE, Akaffou (2013) a évoqué l’effet additif polygénique du poids des 

graines. Concernant l’espèce Coffea canephora, des régions gouvernant les dimensions des 

fruits et des graines et leurs poids ont été identifiées par Leroy et al. (2011) et Mérot-

L’Anthoëne et al. (2014). Contrairement aux résultats précédents, un seul locus a été lié au 

poids des fruits. 

Pour les graines, les trois QTLs (LGr1, LarGr1 et MsGr1) se chevauchent (cluster) sur le 

chromosome 3 laissant supposer qu’il s’agit d’un même locus lié au poids de cet organe. En 

plus de l’effet additif négatif commun aux QTLs, les trois variables qu’ils gouvernent sont 

positivement corrélées (r > 0,4). Cette région pourrait désigner un même QTL à effet 

pléiotropique négatif sur la taille des graines d’où leur poids. Nos résultats rejoignent ceux de 

Leroy et al. (2011) sur la même population. Car, des 11 QTLs cartographiés sur cinq groupes 

de liaison, seulement ceux du groupe B de leur carte, ont montré une stabilité sur deux ans. En 

plus, sur ce groupe, tous les effets additifs ont été négatifs comme dans cette étude. Ce groupe 

pourrait donc correspondre au chromosome 3 de notre étude. Le chromosome 11 de cette étude 

susciterait un intérêt particulier pour l’amélioration de la taille des graines chez le caféier. 
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Cependant, deux marqueurs (CMA0008 et C18332cenar1) du groupe D de l’étude précédente 

ont été localisés sur le même chromosome. Leroy et al. (2011) avaient aussi signalé que ces 

loci étaient très distordus. La déviation des résultats pourrait être attribuée à l’influence de la 

forte distorsion de ces marqueurs (Liu et al., 2010) ou à des imperfections de la cartographie. 

Le dernier cas pourrait s’expliquer par le fait que certains marqueurs SNP génotypés sur des 

chromosomes ont été réaffectés à d’autres chromosomes pendant la construction de la carte 

génétique ; sans oublier que le chromosome 3 présente le taux le plus élevé de marqueurs 

distordus. De plus, sur leur carte consensus, Mérot-L’Anthoëne et al. (2014) n’ont pas identifié 

de QTLs des caractéristiques des graines.  

Par ailleurs, des QTLs de la taille et du poids des graines ont été cartographiés chez d’autres 

plantes importantes telles que Glycine max L. (Wu et al., 2013) et Vigna angularis L. (Li et al., 

2017). C’est d’ailleurs dans leurs travaux que ces derniers auteurs ont détecté une région 

impliquée dans la taille et le poids des graines en même temps que les dimensions foliaires, tout 

comme le cluster du chromosome 3. En effet, dans cette région gouvernant la taille et le poids 

des graines de Coffea canephora, ont été identifiés un locus pour le diamètre des entrenœuds 

(DEN2) et un autre pour la longueur des feuilles (Lf2). Comme celui du haricot (Li et al.2017), 

ce locus à effet additif négatif aurait une fonction dans la régulation de la taille des organes. Le 

rôle de tels gènes pourrait être défini par une étude approfondie des protéines codées. 

Des marqueurs cartographiés en 2011 ont été impliqués dans la variabilité de plusieurs 

caractères. C’est le cas du gène CFS_1D localisé sur le chromosome 1, qui a été lié à la masse 

des fruits avec un effet additif négatif. Toutefois, ce gène code pour la « SAM dépendent 

carboxyl methyltransferase » qui est directement lié à la synthèse de la caféine. En effet, la 

famille des méthyltransferases végétales contient des enzymes qui agissent sur une variété de 

substrats, y compris l'acide salicylique, l'acide jasmonique et la 7-méthylxanthine pour catalyser 

la seconde étape de la synthèse de la caféine (Ogawa et al., 2001). Ce locus pourrait avoir un 

effet pléitropique sur la variation de la masse des fruits et la synthèse de la caféine. Leroy et al. 

(2011) puis Mérot-L’Anthoëne et al. (2014) ont aussi observé une colocalisation des QTLs des 

caractéristiques des graines et des fruits et ceux des composés chimiques du café notamment la 

caféine et les acides chlorogeniques.  

  



 

135 

 

CONCLUSIONS ET PERSPECTIVES 

Cette étude a été effectuée sur six espèces de caféiers d’Afrique continentale : Coffea 

canephora, C. liberica var. dewevrei, C. liberica var. liberica, C. stenophylla, C. 

pseudozanguebariae et C. racemosa, pour en modéliser le développement et la croissance. Par 

ailleurs, une descendance backcross (BC1) de Coffea canephora a été étudiée afin de déterminer 

les QTLs d’architecture et de production. L’ensemble des données générées devraient permettre 

ultérieurement d’implémenter le modèle GreenLab afin d’optimiser ses performances. 

Dans le but de comprendre la mise en place de l’architecture et de la production de biomasse 

des caféiers, le modèle structure-fonction GreenLab a été utilisé pour analyser le 

développement et la croissance des six espèces de caféiers. Deux ans après plantation, les 

paramètres de développement définis par la probabilité de développement du tronc, la 

probabilité de développement des branches, la probabilité de ramification et le rang de 

stabilisation de la ramification, n’ont pas montré de différence significative entre les espèces. 

Toutefois, les troncs et les branches des six espèces ont présenté un développement supérieur à 

70 % ; ce qui garantit l’émission de phytomères d’où leur élongation. Ces paramètres ont aussi 

permis de simuler aisément leur développement.  

Quant à la croissance, elle a présenté une variabilité interspécifique. La modélisation de la 

croissance des plantes a résulté du bon ajustement des séries organiques des feuilles et des 

entrenœuds. Les paramètres de fonctionnement tels que les puits des organes, les surfaces de 

production et la résistance des feuilles à la transpiration déterminés, attribuent à chacune des 

espèces un modèle de développement et de croissance particulier. Ainsi, il est donc possible de 

simuler les plantes (développement + croissance) des six espèces de caféiers.  

Pour rechercher le déterminisme génétique des paramètres d’architecture et de production de 

biomasse, la cartographie d’une descendance backcross de Coffea canephora a été établie. Le 

génotypage par séquençage de cette descendance a généré 3084 marqueurs SNP avec 50 % de 

distorsion. La carte génétique obtenue est saturée avec 2257 marqueurs dont 2159 SNP et 98 

marqueurs cartographiés auparavant. Elle couvre la taille du génome de 1357 cM avec une 

densité de 0,7. Cette carte saturée, à haute densité, est une première obtenue de l’espèce Coffea 

canephora. Elle constitue donc un outil de base pour des investigations futures en amélioration 

génétique de l’espèce C. canephora.  

Des QTLs à effet additif de plusieurs caractères architecturaux ont été identifiés à partir de la 

carte génétique. Pour les dimensions des entrenœuds (longueur, diamètre et volume), neuf 



CONCLUSIONS ET PERSPECTIVES 
 

136 

 

QTLs expliquant 24 à 28 % de la variabilité totale ont été cartographiés. Pour les dimensions 

des feuilles (longueur, largeur et surface), ce sont 10 QTLs expliquant 34 à 69 % de la 

variabilité. Des loci gouvernant l’émission et la croissance des organes de production ont aussi 

été cartographiés. S’agissant des fleurs (nombre de fleurs par nœud et masse sèche), les trois 

loci identifiés sont impliqués dans la variation à 17 % ; le même nombre de QTLs gouverne les 

caractères des fruits (nombre de fruits par nœud et masse fraîche) en expliquant jusqu’à 19 % 

de la variabilité. Pour la variation des graines (longueur, largeur et masse sèche), ce sont trois 

QTLs se chevauchant sur le même chromosome 3 qui y sont liés jusqu’à 16 %. 

Les résultats obtenus au cours de cette étude sont hautement importants pour la compréhension 

du développement architectural des caféiers en rapport avec la production. Ils ouvrent aussi la 

voie à l’optimisation des performances du modèle GreenLab chez les caféiers. En outre, ils 

représentent une contribution à la mise en place d’outils efficaces pour une sélection assistée 

par marqueurs ou à une sélection sur fond génomique.  

En perspective, il serait judicieux de compléter cette étude par d’autres mesures d’architecture 

(géométrie des branches, nombre de branches, longueur des branches, ramification des 

branches) et de productions (poids de 100-graines, etc.) au moins deux années consécutives 

pour évaluer la stabilité des QTLs en fonction des années. Il faudrait envisager la mise en place 

d’un dispositif expérimental permettant de rechercher les QTLs des paramètres de 

développement, des puits des organes, de la surface de production et d’autres paramètres cachés 

de GreenLab.  
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Pour chaque caractère, les valeurs portant les mêmes lettres sont statistiquement égales 

Espèce Nbren/Plant 
Min - 
max 

Dcol Min - max SURF Min - max MSURF Min - max Htig Min - max 

CAN 26,33 ± 0,61 c 25 - 27 2,53 ± 0,3 bc 2 - 3,03 73,42 ± 26,74 c 7,63 - 146,6 9,49 ± 2,5 c 3,1 - 14 115,5 ± 16,35 d 97,9 - 153,8 

DEW 20,4 ± 0,83 e 18 - 21 3,16 ± 0,34 a 2,43 - 4,02 156,8 ± 86,79 a 21,8 - 405 14,06 ± 3,6 a 7,3 - 20,8 148,7 ± 15,49 b 116,6 - 172,8 

LIB 21,73 ± 0,46 d 21 - 22 2,71 ± 0,26 b 2,23 - 3,03 132,03 ± 55,64 b 24,04 - 245,5 11,77 ± 3 b 5,1 - 17 141,2 ± 23,9 bc 115,2 - 194,3 

STE 33,69 ± 2,69 b 29 - 37 1,56 ± 0,36 e 1,03 - 2,1 13,77 ± 3,97 d 7,22 - 26,04 7,48 ± 1,7 d 4,2 - 10,5 125,7 ± 15,45 cd 101,3 - 154,3 

PSE 26 ± 2,28 c 22 - 29 2 ± 0,32 d 1,47 - 2,88 18,66 ± 7,29 d 3,23 - 29,98 12,82 ± 2,6 ab 7,1 - 16,5 108,57 ± 19,34 d 77,3 - 139,5 

RAC 53 ± 1,87 a 50 - 56 2,32 ± 0,4 c 1,83 - 2,88 6,61 ± 1,93 d 3,82 - 12,05 9,9 ± 1,8 c 5,7 - 14,2 186 ± 25,11 a 154,5 - 220,9 

Espèce LEN Min - max DEN Min - max Lf Min - max Larf Min - max 

CANA1 4,57 ± 1,43 cd 2 - 9,1 1,41 ± 0,54 b 0,47 - 2,78 10,82 ± 2,22 b 5,8 - 15,2 5,44 ± 1,05 d 3,5 - 7,7 
CANA2 4,86 ± 0,39 c 4,1 - 5,4 0,4 ± 0,05 d 0,31 - 0,48 12,36 ± 1,32 b 10,27 - 13,93 5,7 ± 0,64 d 4,7 - 6,63 
DEWA1 7,15 ± 1,97 ab 3 - 16 1,93 ± 0,68 a 0,32 - 3,31 19,94 ± 4,2 a 12,2 - 27,7 13,59 ± 3,07 a 8 – 21 
DEWA2 7,98 ± 1,27 a 6,2 - 11 0,6 ± 0,12 d 0,46 - 0,83 19,06 ± 1,23 a 16,85 - 20,68 11,9 ± 1,5 b 9,5 - 15,2 
LIBA1 6,82 ± 2,03 b 1,9 - 11, 8 1,73 ± 0,65 a 0,48 - 3,6 19,76 ± 3,6 a 12,7 - 29, 3 10,34 ± 2,57 c 5,3 - 16,2 
LIBA2 7,31 ± 1,01 ab 5,3 - 9,2 0,57 ± 0,09 d 0,45 - 0,8 20,08 ± 1,14 a 18,51 - 22,99 10,59 ± 0,78 c 9,34 - 11,95 
STEA1 3,77 ± 1,11 de 1,9 - 8 0,9 ± 0,35 c 0,18 - 1,77 7,5 ± 1,53 c 5,2 - 9,9 2,68 ± 0,43 e 1,8 - 3,7 
STEA2 2,63 ± 0,4 f 2 - 3,3 0,19 ± 0,03 d 0,14 - 0,27 8,62 ± 0,55 c 7,75 - 9,44 2,53 ± 0,24 e 2,15 - 2,83 
PSEA1 3,89 ± 1,06 de 1,7 - 7 1,14 ± 0,45 bc 0,49 - 2,11 5,41 ± 3,02 de 3,6 - 8,2 2,52 ± 0,54 e 1,5 - 3,5 
PSEA2 3,6 ± 0,27 de 3,1 - 3,9 0,36 ± 0,11 d 0,22 - 0,55 6,85 ± 0,56 cd 6,09 - 7,98 2,94 ± 0,23 e 2,65 - 3,26 
RACA1 3,26 ± 0,97 ef 1 - 5,7 1,31 ± 0,57 b 0,51 - 2,97 3,79 ± 0,62 e 2,7 - 4,9 1,99 ± 0,43 e 1,2 - 2,9 
RACA2 2,61 ± 0,35 f 1,9 - 3 0,37 ± 0,08 d 0,27 - 0,55 3,85 ± 0,35 e 3,55 - 4,66 1,89 ± 0,09 e 1,73 - 1,99 
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Annexe 3 : Matrice des valeurs propres et corrélations entre les variables descriptives et les 
composantes principales révélés par l’ACP des six espèces 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Annexe 4 : Matrice des valeurs propres et corrélations entre les paramètres de GreenLab et 
les composantes principales révélés par l’ACP des six espèces 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 Composante 1 Composante 2 p.value 
 4.9 1.56  
 61.3 19.56  
 61.3 80.86  
lf 0.93  0 
SURF 0.9  0 
Lf 0.89  0 
LEN 0.84  0 
Dbasal 0.81  0 
MSf 0.68  0.02 
Nbren -0.68  0 
Htot  0.98 0 
Nbren  0.7 0.01 

  Composante 1 Composante 2 p.value 
Valeurs propres 7.82 3.88  
Inertie (%)  43,44 21,55  
Inertie cumulée 
(%) 

43,44 65   

phyllo 0,9  0.01 
P 0,9  0.02 
A 0,9  0.02 

Q0 0,87  0.02 
B 0,85  0.03 
Tf -0,9  0.01 
N -0,91  0.01 
W   0,95 0 
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Annexe 5 : Valeurs moyennes de 15 caractères morphologiques mesurés sur 
la population de Coffea canephora  

Variables P1 P2 F1 BC1 P3 

LEN 3,39±1,22 4,14±1,93 4,99±1,74 4,52±1,05 3,76±1,22 

DEN 0,37±0,08 0,43±0,12 0,4±0,09 0,37±0,05 0,36±0,09 

VEN 0,44±0,17 0,7±0,28 0,64±0,24 0,56±0,2 0,42±0,18 

Lf 10,78±2,45 14,1±4,32 14,13±3,41 13,38±2,13 12,74±3,49 

lf 4,03±0,88 6,21±1,92 5,33±1,41 5,26±0,98 5,42±1,6 

SURF 45,73±16 78,9±24,86 70,41±26 70,48±23,64 66,93±23,46 

NFR 7,07±4,21 7,9±5,77 21,35±10,72 15,40±4,85 19,89±10,24 

LGr 0,86±0,07 1,1±0,07 1,11±0,06 0,79±0,08 0,83±0,05 

LarGr 0,62±0,04 0,66±0,04 0,61±0,04 0,58±0,05 0,67±0,03 

EGr 0,36±0,03 0,39±0,04 0,37±0,04 0,36±0,03 0,42±0,03 

MsGr 4,49±0,1 5,67±0,12 5,21±0,15 3,98±2,7 4,33±0,03 

MfFr 40,91±0,81 50,04±0,36 37,18±1,06 33,19±5,06 39,52±0,46 

MsFr 16,06±0,74 19,28±0,7 13,55±0,28 11,56±2,07 13,8±0,42 
NfLr 15,47±6,17 15,65±4,09 28,06±7,69 22,02±6,34 20,60±7,92 

MsFlr 1,27±0,02 0,86±0,01 1,31±0,06 0,95±0,18 1,05±0,03 

LEN : longueur d’entrenœud, DEN : diamètre d’entrenœud, VEN : volume de d’entrenœud, Lf : 
longueur de feuille, lf : largeur de feuille, SURF : surface de feuille, NFR : Nombre de fruits par 
nœud, LGr : longueur de graine, LarGr : largeur de graine, EGr : épaisseur de graine, MsGr : 
masse sèche de graines, MfFr : masse fraîche de fruits, MsFr : masse sèche de fruits, NfLr : 
Nombre de fleurs par nœud, MsFlr : masse sèche de fleurs 

Annexe 6 : Distribution des marqueurs SNP sur les chromosomes 

 % Normal % Distorsion    
    * (Faible) ** (Moyenne) *** (Forte) Total 

 Chromosome 1 1.65 2.17 2.43 2.95 9.21 
 Chromosome 2 9.02 3.21 2.37 1.04 15.63 
 Chromosome 3 3.31 0.94 1.07 2.82 8.14 
 Chromosome 4 2.30 1.69 1.82 1.91 7.72 
 Chromosome 5 3.41 1.52 1.82 1.39 8.14 
 Chromosome 6 2.82 2.01 2.14 3.28 10.25 
 Chromosome 7 8.76 1.04 0.49 1.33 11.61 
 Chromosome 8 4.61 1.49 0.88 1.30 8.27 
 Chromosome 9 4.25 1.07 0.94 0.88 7.14 

 Chromosome 10 4.93 0.94 0.71 0.65 7.23 
 Chromosome 11 4.57 1.04 0.71 0.32 6.65 

Total 49.63 17.13 15.37 17.87 100 

 

Annexe 7 : Publication 

Okoma P., Akaffou S., De Reffye P., Hamon P., Hamon S., Konan O., Kouassi K. H., 

Legnate H., Letort V & Sabatier S. (2016). Estimation of stem and leaf dry biomass using a 

non-destructive method applied to African Coffea species. Agroforestry Systems 92 (667): 9 p. 
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