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Resume - A cote des riz advent ices des regIOns tropicales qui rI?sultent 
d'introgressions variees avec les riz sauvages, de nouvelles formes ont emerge plus 
recemment et presentent aussi de nombreux attributs des formes typiquement spon­
tanees d'O. rufipogon (egrenage, dormance, aristation, pigmentation des organes). 
Cette apparition concerne de nombreuses regions du monde pratiquant la riziculture 
intensive avec semis direct et situees le plus souvent en dehors de la zone de repar­
tition geographique d' O. rufipogon. Differents echantillons d'adventices provenant de 
Camargue ont €te analyses pour 15 marqueurs microsatellites comparativement A une 
collection representative de 145 vari€tes de riz cultive d'origine asiatique. La diversite 
gen€tique des riz advent ices est coherente avec la structuration d' O. sativa qui est 
organisee en deux groupes principaux indica et japonica. Les adventices de Camargue 
montrent une diversite plus import ante que les varietes locales (japonica temperees) 
ainsi que la presence d'alleles ongmaux ou plus caracteristiques des 
varietes indica. Cette diversite est totalement independante des varietes cultivees 
localement. La structure gen€tique de ces formes ne semble pas liee A des flux de 
genes avec les varietes dont elles sont isolees grace A une precocite plus forte mais A 
une dynamique autonome de ces formes due A des possibilites de conservation (dor­
mance) et de dissemination des graines (egrenage). Le role des croisements eloignes 
(indica x japonica) sur la structure et l'expression du genome pourrait et re une ex­
plication possible A ce processus. 

riz advent ices / Oryza sativa L. / microsatellites / diversite genetique 

Abstract - Genetic diversity and population dynamics of weedy rice in 
Camargue area. Weedy rice have long been known, particularly in tropical areas, 
as the result of introgressions between wild and cultivated forms. More recently, rice 
fields have been frequently invaded by new weedy forms in temperate regions where 
wild forms were never reported. These plants show many traits similar to true wild 
O. rufipogon (shattering, dormancy, awning, organ pigmentation). Their occurrence 
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concerns many parts of the world practicing intensive rice-growing with direct seed­
ing. Samples of weeds from Camargue have been analyzed with 15 microsatellite 
markers in comparison to a representative collection of 145 Asian rice varieties. Di­
versity of weedy rice is in agreement with the genetic structure of O. sativa mainly 
organized in two main groups of varieties, indica and japonica. Weeds from Camargue 
showed a greater diversity than Mediterranean varieties (temperate japonica) as well 
as the presence of original alleles or alleles more typical of indica varieties. Genetic 
structure of weed stands appeared more probably the consequence of a predominantly 
autonomous dynamics allowed by seed conservation and dissemination than the result 
of gene flow with varieties from which they are isolated by a much greater precocity. 
These results suggested that distant crosses between indica and japonica varieties 
and their effect on genome structure and expression could be a relevant explanation 
to this "weediness" process. 

sweedy rice / Oryza sativa L. / microsatellites / genetic diversity 

1. INTRODUCTION 

Les formes adventices de riz sont connues depuis tres longtemps, notam­
ment dans les regions tropicales telles que l' Asie du sud OU elles resultent 
d'introgressions entre l'espece sauvage O. rujipogon et l'espece cultivee O. sativa. 
En Afrique, il existe egalement des formes adventices intermediaires entre 
l'espece africaine de riz cultive, O. glaberrima et son ancetre sauvage O. bre­
viligulata, mais egalement entre les deux especes cultivees O. sativa et O. glaber­
rima. Ces formes jouent un role primordial dans la domestication et l'evolution 
du pool cultive (pour une revue: [5]). Ces dernieres annees, des riz advent ices 
present ant de nombreux caracteres analogues des formes sauvages d' O. ruji­
pogon (egrenage, dormance, aristation, pigmentation des organes) ont envahi les 
rizieres des regions temperees. L'origine de ces formes adventices est d'autant 
plus mysterieuse qu' O. rujipogon est absente de ces regions et aucune etude n'a 
pu eclaircir jusqu'a present les differents facteurs responsables de leur appari­
tion. Les riz adventices peuvent, s'ils ne sont pas pris en compte et elimines 
precocement, diminuer fortement les rendements des champs infestes. Ils con­
stituent a l'heure actuelle l'un des problemes majeurs de la riziculture irriguee 
intensive d'autant plus qu'il n'existe pratiquement aucun moyen de lutte ef­
ficace. 8eules certaines pratiques culturales et l'elimination systematique de 
toute forme adventice avant leur fioraison, permettent de reduire l'ampleur de 
ce phenomene. 

Peu de travaux sur les formes adventices ont ete menes jusqu'a 
present [4,11,121. Nous avons analyse dans cette etude plusieurs echantillons 
de riz adventice de Camargue a l'aide de marqueurs moleculaires tres variables, 
les microsatellites. Le choix de ces marqueurs etait justifie par la proximite 
genetique des varietes cultivees en Camargue qui appartiennent au groupe eco­
morphologique tempere de la sous-espece japonica. Cette analyse s'appuie sur 
l'etude d'une collection de 145 varietes de riz cultive asiatique pour laquelle une 
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grande partie des alleles microsatellites a ete caracterisee [3]. Notre objectif est 
d'etudier la diversite genetique des formes advent ices de Camargue et d'evaluer 
les hypotheses possibles pour expliquer leur origine a partir de l'observation de 
la dynamique de ces formes dans quelques situations representatives de champs 
semenciers et de champs de production. 

2. MATERIELS ET METHODES 

2.1. Materiel vegetal 

Les champs semenciers de Camargue sont des parcelles extremement con­
tr6lees pour la production de semences de qualite (<< terres neuves » non cul­
tivees en riz depuis au moins 5 ans) , utilisation de semences de base, epuration 
manuelle systematique des plantes adventices tout au long de la culture. Un 
champ semencier de la variete Thaibonnet (TI) remplissant toutes ces car­
acteristiques a ete echantillonne dans deux parcelles contigues (TIa et TI b) 
qui ne presentaient que de tres rares plantes adventices sous formes de taches 
isolees et dans une troisieme parcelle (TIc) qui montrait plus d'adventices con­
centrees en bordure de champ. Les champs de production peuvent presenter 
des niveaux d'infestation tres variables en fonction de l'efficacite des faux­
semis et des desherbages pratiques par l'agriculteur. Les echantillons T2 et 
Al ont ete collectes dans deux champs de production voisins appartenant a la 
meme exploitation agricole et respectivement cultives avec les varietes Thaibon­
net et Ariete. Le champ Al etait extremement infeste par les riz adventices 
alors que le champ T2 avait ete partiellement epure. Un troisieme echantil­
Ion d'adventices collectees dans la variete Ariete (A2) provenait d'une autre 
exploitation et manifestait le meme taux d'infestation que le champ AI. Les 
trois sites (TI - T2/ Al - A2) correspondaient a trois exploitations agricoles 
distantes de plusieurs kilometres. Les criteres de recolte de ces plantes sont 
bases sur la hauteur des plantes (superieure a la variete cUltivee), leur maturite 
plus precoce que pour la variete cultivee et l'egrenage. Toutes les plantes ad­
vent ices des champs TI et T2 ont ete prelevees, alors que seul un sous-ensemble 
l'a ete dans les champs Al et A2. Un recapitulatif des differents champs est 
donne dans le tableau I et leur situation est presentee sur la figure 1. En outre, 
l'etude de deux echantillonnages provenant d'une region du Bresil OU ne sont 
cultivees que des varietes indica (a la difference de la Camargue OU ne sont 
cultivees que des varietes japonica) nous a permis de completer cette etude. 
8ept plantes issues d'un champ cultive avec la variete Vermelho et sept plantes 
provenant d'un champ cultive avec la variete Preto ont ete analysees. Ces deux 
varietes sont cultivees en monoculture sur de tres gran des surfaces et depuis 
de nombreuses annees dans la region OU ont ete recoltees les adventices. Les 
11 principales varietes cultivees en Camargue ont ete ajoutees a l'analyse pour 
completer la collection de reference [3]. Enfin, le polymorphisme intravarietal 
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Tableau I. Descriptif des differents champs prospectes et des 169 individus recoltes 
en vue du typage moleculaire. Tl, T2, Al et A2 correspondent aux champs de 
Camargue. Vet P correspondent aux champs du Bresil. 

Nombre de Nombre de Caracteristiques 

Nom Type de champ parcelles plantes Type de plantes adventices 

Tl Semencier 3 56 A, C : plantes isolees A, B : peu marquees' 

(a, b, c) B : tache C : tnls marquees" 

T2 Consommation 12 Plantes isolees Peu marquees' 

Al Consommation 1 51 Plantes isolees Peu marquees' 

A2 Consommation 36 Taches Peu marquees' 

V Consommation 7 Plantes isolees Tres marquees" 

P Consommation 7 Plantes isolees Tres marquees" 

• caracteristiques advent ices peu prononcees (sub-aristation et peu de pigmentations 
anthocyanees) . 
•• fortes caracteristiques advent ices (aristation tres prononcee et nombreuses pigmentations 
anthocyanees) . 

a ete determine sur les deux varietes de reference de cette etude, Thaibonnet 
et Ariete, a partir de la collecte de 100 panicules de chacune des varietes dans 
les champ T2 et AI. 

2.2. Marqueurs moleculaires 

La recherche de polymorphisme sur des individus aussi proches genetique­
ment que des varietes japonica temperees telles que les varietes cultivees en 
France nous a amene a choisir preferentiellement les microsatellites, marqueurs 
hypervariables et hautement polymorphes. Le choix des locus et les techniques 
utilisees sont decrites par Bres-Patry et al. [3]. Les memes microsatellites ont 
ete utilises pour la caracterisation de la collection de 145 varietes de riz [3] et 
la caracterisation des plantes adventices. 

2.3. Analyse des donnees 

Pour chaque locus, les PlC (Polymorphism Information Content [1]) ont ete 
calcules. 

L'analyse de la structuration genetique des peuplements adventices de 
Camargue a permis d'evaluer les parametres intra et interpopulations (dans 
not re cas interchamps) et de tester les hypotheses relatives aux flux de genes. 
L'analyse a ete realisee grace a l'estimation des F statistiques [14,15] : Fis et 
Fst. Les estimateurs utilises sont f pour Fis et e (pour Fst [13] et ont ete 
calcules a l'aide des logiciels Fstat 2.8 [7] et Genepop 3.1c [9]. Ces logiciels 
permettent de tester l'hypothese nulle d'association au hasard des gametes ou 



Diversite genetique des riz adventices 

SITE I: TI 

SITE 2 :T2ETAI 

SITE 3 : A2 

TlA TlB TIC 

i i ~~ 
~ ii ~ ?i 

~ ~ i 
i 
~ ~~ 

i\ 
i~\iJ~i 

Chemin 

Canal d'irrigation 

T2 

Parcelle non 
echantillonnee 

i i i 
i i 

i ii i 
i ii 

i 

i i i i i 
iiiiiii 

i i i ii 
iiiiiii 

Parcelle non 
echantillonnee 

i iii ii 
iiiii ~ii 
iii i ii 
i i iii i 

AI 

Parcelle non 
echantillonnee 

Parcelle non 
echantillonnee 

8429 

Figure 1. Localisation des differents sites de Camargue echantillonnes en 1997. 
Chaque symbole represente une plante adventice recoltee. Le site 1 correspond au 
champ Tl, comprenant trois parcelles, a, bet c. Le site 2 correspond aux champs Al 
et T2. Le site 3 correspond au champ A2. Les trois sites sont distants entre eux de 
quelques kilometres. 
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des genotypes, c'est-a-dire f = 0 et e = O. La probabilite que les estimateurs 
soient superieurs a zero a ete determinee apres 10000 permutations et un inter­
valle de confiance (95 %) a ete determine apres 15000 bootstraps [8]. Le taux 
d'allogamie a ete calcule par la formule suivante : (1 - Fis)/(l + Fis). Pour 
chaque paire de locus polymorphes, la signification statistique du desequilibre 
de liaison a ete testee dans la population globale et dans chacune des popu­
lations de Camargue. Une correction de l3onferroni a ete appliquee pour la 
significativite des tests au niveau locus [8]. 

Des analyses en coordonnees principales sur matrices de distance ont ete 
realisees sur la base d'une distance genetique prenant en compte la taille de 
l'allele microsatellite et correspondant au modele de mutation « pas a pas» 
(Stepwise Mutation Model ou SMM [6]) qui a ete montre comme le plus adequat 
dans le cas du riz [3]. Cette distance correspond a la moyenne au carre de la 
difference du nombre de repetitions sur l'ensemble des locus. 

3. RESULTATS 

3.1. Etude du polymorphisme microsatellite des formes advent ices 

Afin d'evaluer la pertinence des marqueurs microsatellites choisis pour decrire 
la diversite des varietes cultivees en Camargue et interpreter celle des formes 
adventices, une etude preliminaire a ete realisee pour me surer le polymorphisme 
intravarietal de Thalbonnet et Ariete, varietes majoritairement cultivees depuis 
quelques annees dans cette region. Sur 100 panicules collectees au hasard dans 
des champs de production de ces deux varietes, les 15 locus microsatellites 
choisis pour cette etude n'ont revele aucune difference et tous les individus ne 
presentaient qu'une seule bande. Avec cet effect if, le taux de polymorphisme 
detectable au seuil 5 % est seulement de 3 x 10-2 et il a ete considere que 
l'homogeneite de ces deux varietes etait suffisamment elevee pour caracteriser 
la diversite des varietes mediterraneennes a partir d'un petit nombre de plantes. 

Un total de 75 alleles a ete detecte avec 15 locus microsatellites sur 169 
plantes adventices. Le nombre d'alleles est compris entre un (locus RM019) 
et dix (locus RM001) avec une moyenne de cinq (Tab. II). En moyenne, le 
nombre d'alleles chez les plantes adventices est superieur aux varietes mediter­
raneennes. Seuls quatre locus presentent un nombre d'alleles inferieur chez 
les formes adventices ou egal dans les deux groupes. Les valeurs moyennes 
des PlC sont equivalentes entre les plantes adventices et les varietes mediter­
raneennes mais cette valeur peut etre tres differente selon les locus consideres. 
Les plantes adventices montrent une plus gran de diversite en terme de nombre 
d'alleles et de PlC mais egalement pour certains locus, une plus grande varia­
tion du nombre de repetitions que les varietes cultivees en Camargue (donnees 
non presentees). 
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Tableau 11. Nombre d'alleles et PlC (Polymorphism Information Content) des 15 
locus microsatellites des 169 formes advent ices et des 11 varietes mediterraneennes. 

Populations adventices Varietes mediterraneennes 

Locus Na PlC N a PlC 

RMOO1 10 0,74 4 0,70 

RM005 4 0,50 2 0,32 

RMOll 5 0,56 2 0,30 

RM018 9 0,77 3 0,43 

RM019 1 0,00 2 0,46 

RM021 9 0,72 4 0,45 

RM022 6 0,26 4 0,66 

RM148 2 0,34 2 0,30 

RM167 6 0,23 3 0,59 

RM168 4 0,55 3 0,63 

RM231 2 0,23 3 0,54 

RM232 8 0,61 2 0,42 

RM246 4 0,39 3 0,43 

RM252 2 0,14 2 0,30 

RM255 3 0,25 1 0,00 

Moyenne 5 0,42 2,7 0,43 
Na : nombre d'alleJes. 

L'analyse du polymorphisme microsatellite d'une collection d' O. sativa a 
permis d'identifier un grand nombre d'alleles microsatellites chez des varietes 
cultivees appartenant aux deux groupes varietaux indica et japonica [3]. Pour 
evaluer l'origine des alleles observes chez les plantes adventices, nous avons ef­
fectue une comparaison entre les alleles microsatellites observes au sein de cette 
collection et ceux observes chez les plantes adventices. Le tableau III montre les 
frequences alleliques observees dans le groupe indica, le groupe japonica, chez 
les varietes mediterraneennes, les plantes advent ices de Camargue et du Bresil. 
Sur l'ensemble des locus, les quelques varietes mediterraneennes presentent des 
alleles caracteristiques du groupe des varietes japonica temperees. Elles peu­
vent aussi presenter, en frequence elevee, des alleles qui sont rares dans le 
groupe japonica (RM021). Pour la majorite des locus, des alleles distinguent 
les adventices de Camargue des adventices du Bresil avec egalement des al­
leles communs aux deux groupes. Si on compare avec les varietes, la presence 
d'alleles plus caracteristiques des varietes indica (RM018) et d'alleles nouveaux 
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Tableau Ill. Comparaison des frequences alleliques des alleles microsatellites (en 
nombre de repetitions) entre les varietes du groupe indica, les varietes du groupe 
japonica, les varietes mediterraneennes, les plantes adventices de Camargue et les 
plantes advent ices du Bresil. Pour une question de lisibilite, seuls les locus montrant 
des alleles supplementaires non presents chez les formes advent ices et seuls les alleles 
presents chez les plantes advent ices sont notes. 

Groupe Groupe Varietes Adventices de Adventices du 
Locus Allele indica japonica mediterraneennes Camargue Bresil 

RMOO1 10 0,15 0,05 0,04 0,43 
13 0,42 
14 0,08 0,14 0,45 0,16 0,08 
15 0,08 0,25 0,18 0,14 
16 0,32 0,08 
17 0,12 0,18 
18 0,18 
19 0,05 0,18 0,37 
20 0,03 
26 0,41 0,07 

RM011 6 0,04 0,01 1,00 
7 0,13 0,25 0,82 0,24 
8 0,13 0,53 
9 0,08 
10 0,03 0,23 0,18 0,14 

RM018 12 0,04 
15 0,09 
16 0,39 0,03 0,10 
17 0,54 0,73 0,41 0,10 
18 0,05 0,18 0,20 
19 0,09 0,31 0,60 
20 0,14 0,09 0,02 
21 0,03 0,18 0,09 
22 0,01 

RM021 3 0,15 0,05 0,10 
4 0,10 0,05 0,40 
5 0,05 0,16 1,00 
6 0,08 0,09 0,07 
7 0,14 0,01 
8 0,02 0,73 0,18 
9 0,01 
14 0,03 0,20 0,04 
16 0,11 0,09 
17 0,08 0,09 0,04 

RM246 10 0,50 
13 0,43 0,18 0,66 0,37 
15 0,50 0,34 0,09 0,11 0,13 
16 0,73 0,23 
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Tableau IV. Nombre d'alleles moyens, diversite genetique (He), valeurs des Fis (f) 
et probabilite des tests de significativite par population. 

Populations Na He f(p= 0,00) 

Tla 2,26 0,31 1 

Tlb 1,46 0,12 1 

TIc 2,4 0,41 1 

T2 2,4 0,43 1 

Al 3,25 0,36 1 

A2 2,63 0,44 0,92 
N a : nombre d'alleJes. 

(RMOOI, RMOll, RM018 et RM246) en frequence faible, confirment la vari­
abilite origin ale des adventices de Camargue par rapport aux varietes cultivees 
a proximite. 

3.2. Analyse de la structure de la variabilite genetique 
des adventices de Camargue 

3.2.1. Etude de la structure de la variabilite genetique 
intrapopulation 

Comme cela est attendu dans des populations autogames, les estimations 
des Fis sont tres hautement significatives et egales a 1 sauf pour une popula­
tion, A2, qui montre une valeur inferieure a 1 tout en rest ant tres hautement 
significative (f = 0,86 et f = 0,43 respectivement pour les locus RMOOI et 
RM022 ; Tab. IV). Ces valeurs revelent le mode de reproduction autogame 
mais quelques flux de genes ont ete mis en evidence. Le taux d'allogamie a 
ete calcule pour cette population. Il est egal a 4,3 % ce qui fait en moyenne 
sur l'ensemble des six populations adventices etudiees, un taux de 0,7 %. En 
outre, les desequilibres de liaison, resultat de la structure de la variabilite entre 
populations (frequences alleliques differentes entre populations) et de la struc­
ture des populations en lignees auto games , et calcules pour chaque paire de 
locus polymorphes et dans chacune des populations, sont tres frequents dans 
l'ensemble des populations (donnees non presentees). 

3.2.2. Etude de la structure de la variabilite genetique 
interpopulation 

Les valeurs de Fst ont ete calculees par paires de champs sur l'ensemble des 
locus et sont tres hautement significatives (Tab. V), ce qui montre une forte 
differenciation entre champs. Un arbre UPGMA a ete construit a partir de la 
matrice des valeurs de Fst (Fig. 4). Les champs proches en distance (T2 et AI) 
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Tableau V. Matrice des estimateurs du Fst (fJ) par paires de champs (probabilite 
des tests de significativite p = 0,00). 

Tla Tlb TIc T2 Al 

Tlb 0,11 

TIc 0,11 0,33 

T2 0,38 0,63 0,28 

Al 0,14 0,32 0,15 0,41 

A2 0,22 0,44 0,14 0,30 0,24 

ne se regroupent pas au sein de l'arbre. De meme, les advent ices proven ant 
de champs cultives avec la meme variete (Tl et T2 ou Al et A2) ne presen­
tent pas de structuration particuliere et ne montrent donc pas plus d'affinite 
entre elles que celles proven ant de champs cultives avec des varietes differentes. 
La proximite genetique des adventices collectees dans les champs A2 et TIc, 
bien qu'ils soient eloignes geographiquement et cultives avec deux varietes dif­
ferentes, semble plus Me a l'importance et a l'anciennete de l'infestation. 

3.3. Analyses multivariees 

Les resultats des analyses multivariees sont presentes sur les figures 2 et 3. 
Sur la figure 2, un echantillonnage de varietes representatives des groupes indica 
et japonica a ete utilise pour positionner le materiel de Camargue. Les deux 
premiers axes representent respectivement 42,1 % et 21,6 % de la variation 
totale. Les plantes adventices de Camargue se situent globalement dans le 
groupe des varietes japonica, mais certains genotypes ont une position plus 
intermediaire et orientee vers le groupe indica. Les advent ices du Bresil ont 
egalement une position intermediaire entre les varietes indica et les varietes 
japonica. Sur la figure 3, OU n'ont ete analysees que les advent ices et les var­
ietes cultivees a proximite, cette tendance est confirmee. Les deux premiers 
axes representent respectivement 41,5 % et 27,8 % de la variation totale. On 
observe un groupe de varietes mediterraneennes tres proches avec une position 
plus eloignee des varietes Thalbonnet et Inca. Les varietes du Bresil, Preto 
et Vermelho, contribuent tres fortement a l'inertie de l'axe 1 et constituent 
une reference indica. Un premier groupe de plantes adventices (Tl et T2), 
recoltees dans des parcelles cultivees avec Thalbonnet, presente une position 
tres eloignee de cette variete et montrent au contraire un rapprochement avec 
d'autres varietes locales. Il semble qu'il n'y a pas de relation genetique entre les 
advent ices et la variete cultivee a proximite. Un deuxieme groupe, correspon­
dant aux plantes advent ices collectees dans les champs de production d'Ariete 
(AI et A2), presente une diversite encore plus import ante avec une position 
intermediaire entre les plantes adventices des champs semenciers (Tl et T2) et 
les plantes adventices indica provenant du Bresil. Les genotypes du champ A2 
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Figure 2. Analyse en coordonnees principales sur la matrice de distances basee sur 
le nombre de repetitions de 15 locus microsatellites. L'analyse porte sur des varietes 
indica et japonica de la collection d' O. sativa [3], les formes advent ices de Camargue 
et les formes advent ices du Bresil. Les axes 1 et 2 representent respectivement 42,1 % 
et 21,6 % de la variation totale. 

apparaissent comme les plus distants gE'metiquement. Ce champ presente le PlC 
le plus eleve mais egalement cinq individus heterozygotes pour un ou plusieurs 
locus. Globalement, les adventices collectees dans les champs de Thaibonnet 
et d' Ariete apparaissent a la fois tres differentes entre elles et tres differentes 
de ces deux varietes. 

4. DISCUSSION 

Les resultats de l'analyse du polymorphisme microsatellite montrent une 
richesse allelique et une diversite tres importante par rapport a celle que l'on 
attendait sur des plantes aussi proches genetiquement. Le nombre d'alleles 
observes chez les plantes adventices est plus important que chez les varietes 
mediterraneennes. La comparaison des alleles observes dans la collection 
d' O. sativa et chez les plantes advent ices montre que ces alleles supplemen­
taires peuvent et re plus frequemment rencontres dans les varietes japonica ou 
indica mais aucun d'entre eux ne peut reellement diagnostiquer une origine 
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Figure 3. Analyse en coordonnees principales sur la matrice de distances basee sur 
le nombre de repetitions de 15 locus microsatellites. L'analyse porte sur les varietes 
mediterraneennes cultivees en Camargue, les varietes cultivees au Bresil et les formes 
adventices. Les axes 1 et 2 representent respectivement 41,5 % et 27,8 % de la 
variation totale. 

genetique specifique. Egalement, des alleles « nouveaux », non repertories 
dans la collection et le plus souvent a tres faible frequence, ont ete observes 
chez les adventices. Ces alleles originaux peuvent s'expliquer par la taille cer­
tainement insuffisante de la collection pour recenser de maniere exhaustive 
l'ensemble des alleles microsatellites exist ant chez le riz cultive d'origine as i­
atique. Dans la mesure 011 les vari€tes mediterraneennes constituent un en­
semble genetique de plus faible diversite, il est possible d'associer des alleles 
microsatellites plus caracteristiques des varietes indica aux formes advent ices 
de Camargue. Neanmoins, cette diversite se presente toujours sous forme fixee 
et n'a pas permis d'observer de genotypes multilocus heterozygotes, caracteris­
tiques d'hybridations recentes entre varietes indica et japonica. Les advent ices 
de Camargue ont ainsi un fonds genetique de type japonica conforme a celui 
des varietes cultivees dans la region. 

Dans l'€tat actuel des echantillonnages et alors que dans un champ semencier 
il semblait a priori plus favorable de mettre en evidence un lien entre variete 
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cultivee et adventice, il ne nous pas ete possible de mettre en relation la di­
versite genetique des formes adventices avec un facteur varietal ou un facteur 
geographique. 

Les resultats de l'evaluation genetique des plantes adventices peuvent et re 
confrontes aux donnees biologiques et aux observations de terrain pour essayer 
d'interpreter en terme de flux de genes les deux types de situation analyses 
(champs semenciers/champs de production). Dans le champ semencier, les 
quelques genotypes analyses correspondent vraisemblablement a. des plantes 
non epurees, probablement parce qu'elles manifestaient moins fortement ou 
plus tardivement ces caracteristiques. Les alleles differents vis-a.-vis de la var­
iete ThaYbonnet, montrent que ces plantes proviennent d'apports exterieurs. 
Par ailleurs, l'apparition plus diffuse des formes advent ices dans des champs 
semenciers semble en faveur d'un apport direct par les semences. Cette obser­
vation peut et re rapprochee du fait que les taux d'adventices detectes dans les 
champs semenciers sont tres superieurs au taux de graines adventices (a. peri­
carpe rouge) tolere dans les lots de semence. Deux phenomenes, contamination 
externe par les pratiques culturales et presence de grains advent ices dans les 
lots de semences peuvent donc expliquer cette diversite non apparentee aux 
varietes dans les toutes premieres infestations. Dans les champs de production, 
la diversite est beau coup plus import ante que dans les champs semenciers, 
et peut temoigner de la mise en place d'une dynamique propre provenant de 
l'apport constant par les outils, de la recuperation des phenomenes de dor­
mance des graines qui perm et leur stockage dans le sol et des possibilites de 
croisements. En effet, meme si les plantes adventices montrent une tres bonne 
fertilite et vraisemblablement une forte autogamie, des periodes de temps tres 
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sec coincidant avec la floraison entrainent une sterilite et peuvent creer ainsi 
ponctuellement des conditions tres favorables a l'allogamie. 

Dans ces parcelles anciennes et fortement infestees, les advent ices presen­
tent une taille plus elevee et une precocite avancee d'une semaine a 15 jours. 
Cet aspect du decalage de la floraison entre advent ices et variHes est sure­
ment important car, en determinant les possibilites de croisement, il intervient 
sur la dynamique ulterieure des peuplements d'adventices. On admet qu'une 
precocite plus import ante procure un avantage selectif permettant d'assurer 
avant la recolte de la variete la dissemination des graines des plantes adven­
tices et l'enrichissement de la banque de graines dans le sol. Ainsi, avec les 
infestations successives, la plus grande precocite des adventices va se traduire 
par un isolement reproductif efficace vis-a-vis des varietes cultivees et ren­
force par l'autogamie des formes adventices. La selection pour la precocite, 
l'egrenage et un fort potentiel de production de graines sont probablement les 
facteurs selectifs principaux permettant d'aboutir a la convergence phenotyp­
ique caracteristique des champs fortement infestes. D'autre part, la cartogra­
phie genetique d'un croisement entre une variete mediterraneenne et une forme 
advent ice a montre que les memes genes/QTL sont impliques dans le processus 
de domestication chez le riz et dans ce processus de dedomestication [2]. La 
colocalisation des caracteres sur certains secteurs chromosomiques est un fac­
teur favorable pour generer par recombinaison de nouvelles formes adventices 
a partir de croisements accidentels. 

Ainsi, les apports par les semences et les apports accidentels par les 
outils sont probablement les deux facteurs principaux d'initiation du proces­
sus d'infestation. Bien que les marqueurs et les donnees biologiques ne sont 
pas en faveur d'un flux de genes important des varietes vers les adventices, 
les rares croisements avec les varietes peuvent et re suffisants pour accroitre la 
diversite des adventices en generant des hybrides. L'evolution des premieres 
infestations, si elle n'est pas maitrisee, va dans le sens d'un isolement repro­
ductif vis-a-vis des varietes au profit de croisements entre formes adventices et 
la possibilite d'enrichissement par de nouveaux apports exterieurs. La com­
plexite de la diversite genetique des formes advent ices est ainsi la result ante 
de ces phenomenes et suggere un fonctionnement en majeure partie autonome 
vis-a-vis des varietes cultivees. Il sera sans doute vain de rechercher une origine 
varietale particuliere aux adventices collectees dans une variete don nee meme 
si celle-ci est cultivee en mono culture depuis plusieurs annees. 

A cette dynamique propre des formes adventices qui depend directement 
de leur valeur selective et obeirait a certaines forces evolutives, on peut egale­
ment s'interroger sur la structure et l'expression du genome de ces plantes. En 
l'absence de formes sauvages endemiques, il est tout a fait surprenant de voir 
apparaitre de telles formes adventices meme si on ne peut exclure definitive­
ment l'introduction exceptionnelle de veritable formes advent ices ou sauvages 
d'origine exotique. L'observation d'une diversite allelique plus caracteristique 
des varietes indica chez les formes adventices suggere que les croisements entre 
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varietes indica et japonica pourraient expliquer l'origine premiere des formes 
adventices dans la mesure OU experimentalement, il est connu que les croise­
ments eloignes chez le riz sont capables de restituer a des degres divers des 
phenotypes de plantes adventices. On sait egalement que les selectionneurs 
utilisent de plus en plus ces croisements pour accroitre la variabilite de leur 
materiel et ils reconnaissent que certaines lignees sont particulierement dif­
ficiles a fixer meme lorsqu'elles sont issues d'androgenese ou apres plusieurs 
generations d'apparente homogeneite. Cette instabilite apparaissant a plusieurs 
generations de distance est d'autant plus coherente avec la situation observee en 
Camargue que les croisements indica x japonica ne peuvent se faire en grande 
culture puisque les riziculteurs ne cultivent pas de varietes indica et que les 
formes adventices ont toujours un taux tres eleve d'homozygotie. Enfin, il est 
possible aussi que des facteurs externes lies aux conditions limites de culture du 
riz (froid, par exemple) puissent egalement jouer un role de facteur declenchant 
des modifications au niveau de la structure et/ou de l'expression du genome de 
certaines varietes et ceci bien apres leur diffusion en grande culture. 
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