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Une céréale essentielle pour l'alimentation humaine

Le riz est la deuxiéme céréale apres le mais eretede surface cultivée (153 Mha en
2004) et de quantité produite (608 Mt en 2004)cawerendement moyen de 4,0 t/ha qui
masque de trés importantes disparités (World RiagsBcs, 2005). C'est, en revanche, la
premiere céréale pour l'alimentation humaine. Efgésente la base de I'alimentation de plus
de 2,5 milliards de personnes dans les pays endeoikveloppement avec des
consommations annuelles trés importantes dépagaastcertains pays les 100 kg/habitant.

L'Asie domine I'économie du riz avec 90 % des s@daet de la production qui y sont
concentrées, I'Amérique Latine et I'Afrique se ageiant I'essentiel des 10 % restants.

Le riz est avant tout une production d'autoconsotiomales grands pays producteurs
(Inde, Chine, Indonésie, Bangladesh, Thailandetneiia) sont également les principaux
consommateurs. lls se suffisent désormais a euxesnémussi une part assez minime de la
production est-elle échangée sur le marché mof(@li# de la production), essentiellement du
fait de quelques pays gros exportateurs (Vietnamjldande, Etats-Unis, Inde, Pakistan). Les
exportations concernent en particulier les riz atigues basmati et thailandais (10 % du
total).

Le riz est cultivé dans des milieux trés variésveant une large gamme d'altitudes et
de latitudes. Cette plante, d'origine aquatiquepet assez exigeante en eau par rapport a
d'autres céréales, est surtout caractérisée pagrande plasticité vis-a-vis de ses conditions
d'alimentation hydrique (Planche photo n°1). Gsesstce point que se fondent la plupart des
classifications des types de rizicultures (Courtb@98) :

- Riziculture irriguée, endiguée, avec parfaitetnsd de I'eau (apport comme retrait) qui
occupe 53 % des surfaces.

- Riziculture inondée, endiguée, sans maitriséede lqui peut étre subdivisée en plusieurs
catégories en fonction des risques plus ou moagslde sécheresse et/ou de submersion et
de la hauteur d'eau dans la parcelle. Ce typezitmilture représente 25 % des surfaces.

- Riziculture pluviale dont I'alimentation hydrigdépend uniquement de la pluviométrie
(riziculture pluviale stricte) ou de la présenaené' nappe éventuelle (riziculture de nappe).
Ce type de riziculture représente 13 % des surfacessie mais respectivement 60 et 75 %
en Afrique et en Amérique Latine.

- Riziculture flottante, qui suit la crue des grariigéuves, occupant 9 % des surfaces.

Les rendements s'améliorent avec la maitrise de ifeais les colts d'aménagement
des rizieres augmentent en parallele. La rizicalturguée permet une intensification de la
culture (double voire triple culture annuelle) aewiminution appréciable des aléas de
culture garantissant des rendements élevés (@t/lsaison des pluies et jusqu'a 10 t/ha en
saison seche). Les variétés tres productives eizleéybrides F1 sont privilégiés dans ce
contexte. La culture pluviale, en revanche, ne seleaucun aménagement particulier mais
comporte plus de risques, hotamment en cas deregsbBelLa production n'est répartie que
sur un seul cycle de culture et les rendementsostfaibles et plus variables (entre 1,5 t/ha
et 4,5 t/ha). Les variétés rustiques sont alorsl@giées.
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Structure de l'espéceOryza sativa

D'un point de vue botanique, le riz est une Monglédbne de la famille des Poacées.
Il appartient a la tribu des Oryzées qui regroup@ambre de genres variable selon les
classifications compris entre 7 et 16 (Second, 198% données taxonomiques les plus
récentes considerent que le ge@rgzacompte lui-méme 24 especes (genomes A a K, 2n=
24 ou 48), dont deux sont cultivé&ryza sativg(génome A, 2n=24) a distribution mondiale
etOryza glaberrimalgénome A, 2n=24), cantonnée a I'Afrique de 'O @ERI, 2005).

Oryza sativaest une céréale autogame (moins de 1% d'allogdiapees
Chandraratna, 1964). Les structures géenétiqueisioratkllement cultivées sont donc
essentiellement des lignées pures.

Les données archéologiques actuellement disportéesignent de la récolte du riz
dans la moyenne vallée du Yangtse et la hauteevdéida riviere Huai au sud de la Chine au
néolithique supérieur (Wang et al, 1999) et, un ples recemment, dans |'Uttar Pradesh au
nord-est de I'Inde. Il est désormais admi©qgativaa été domestiquée a partir de formes
annuelles de I'espe€e rufipogonil y a environ 8.000 a 10.000 ans de maniére iadéante
en Chine et en Ind®. rufipogonest une espece complexe qui comporte un continsum d
formes annuelles, intermédiaires et pérennes flrades autogames, intermédiaires et
allogames (Second, 1985).

Des migrations @. rufipogonont eu lieu vers I'Afrique. Les formes pérenneaisat
a l'origine de l'espéd®. longistaminatales formes annuelles donn&htbarthii, dont est
deérivéeO. glaberrima

La diversité génétique du riz est considérable ghes de 150.000 variétés cultivées
dans le monde et 107.000 accessions environ ddramtpue de génes de I'lRRI (dont 5.000
accessions d'espéces sauvages). Cette diversiiéngrde croisements naturel©d'sativa
avec des formes sauvages ou adventiéasdfipogonou de croisements intsativa
combinés a la sélection naturelle et humaine ddpudsmestication (Khush, 1987).

La structuration de cette diversité est forte etipaiere. Sa compréhension a permis
un progrés certain dans la définition de stratégiesmnnées d'amélioration génétique du riz.
C'est une espece fortement bipolaire avec 2 gradipagines géographiques différentes, les
indicas et les japonicas, clairement distinguédasbase de caractéristiques agro-
morphologiques, de comportement en croisemeng etatqueurs biochimiques et
moléculaires. La recombinaison entre les deux gsuyest ni facile ni fréquente.

Les travaux conduits sur la diversité géenétiquéedpece a partir de données
isoenzymatiques ont, en fait, montré I'existencé deoupes qui recouvrent des différences
d'adaptation aux conditions hydrologiques (GlaszmaA87). Les groupes 1 et 6 (indica et
japonica) sont numériqguement les plus importanksseplus éloignées génétiquement (Figure
1). Ces résultats ont, par la suite, été confiretédfinés avec des marqueurs RFLP et
microsatellites (Glaszmann et al, 1999).

Les groupes indica et japonica résulteraient dag demestications @. rufipogon
qui se sont produites indépendamment en Inde €hére. Des résultats récents basés sur
I'évolution des rétro-transposons montrent, tousefpue les génomes indica et japonica ont
divergé il y a au moins 200.000 ans, une séparaiemantérieure a la domestication et qui
remonte probablement a I'apparition de la barférelayenne (Vitte et al, 2004). L'origine
des groupes mineurs reste a établir.

Les analyses génétiques ont également permis dsgréa position, dans cette
classification, du groupe javanica comprenant,eeatitres, les riz pluviaux (Glaszmann,
1988). Considére par certains comme un groupetaamire comme un sous-groupe des
indicas (c'est toujours le cas dans la base deédsie I'IRRI), le groupe javanica constitue
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Figure 1: Groupes identifiés dans une analyse factorielle des
correspondance portant sur les donnée isozymiques de 1688 variétés
asiatiques de |'espéce Oryza sativa (Glaszmann, 1987).
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Figure 2 : Types morphologiques des groupes indica et japonica



en fait le sous-ensemble tropical du groupe ja@oqié présente une forte variabilité
morphologique le long d'un cline nord-sud allantldpon a I'Indonésie. Cette variabilité est
suffisante pour identifier deux types morphologisel'échantillonnage n'est réalisé que
parmi les variétés issues des latitudes extrénmesneocela a été le cas lors des toutes
premiéres études (Figure 2).

Des analyses fines de la distribution du polymampid le long du génome ont montré
gue les types indica et japonica étaient des moeaide régions issues soit du type ancestral
indica, soit du type ancestral japonica. Les vaséhdicas comportent ainsi une majorité
d'alléles indica (approximativement 80%) et quetqakeles japonica (environ 20%), et
réciproguement pour les variétés japonicas, leg deaupes partageant des régions
monomorphes (notamment sur les chromosomes 20ete/la dérive génétique a pu fixer au
sein de I'espece (Second et Ghesquiere, 1995gdoanbinaison entre les deux groupes n'est
ni facile ni fréquente.

Historique de I'amélioration génétique du riz

Les premieres stations d'amélioration variétaleziont été établies au début du
XXéme siecle en Chine, en Inde et au Japon (KHL&8Y/). Les activités qui y étaient
conduites concernaient surtout la sélection masaat®in de populations mais quelques
hybridations ont été réalisées, sans grand impaquja la fin des années 50.

Un saut qualitatif du potentiel de rendement : éxalution verte

Le potentiel génétique a fait un bond exceptio@nal fin des années 50 avec la
découverte d'un mutant naturel semi-nain, Dee-geo-gen, qui a été depuis tres largement
utilisé comme donneur de semi-nanisme. La mutatimrternait le genged1qui code pour
une gibbérelline-oxydase (Sasaki et al, 2002). #&61les sélectionneurs de Taiwan créent la
variété Taichung Native 1 qui sera utilisée commaept par les sélectionneurs de I'lRRI
(établi aux Philippines en 1960) pour produire IR@garisée en 1966. A I'époque, le
principal objectif des programmes de sélectiort 8ganélioration des rendements pour la
riziculture irriguée. Les variétés traditionnelts riziculture irriguée étaient peu productives,
méme et surtout en conditions de bonne fertilitéfait de leur grande taille et de leur
sensibilité a la verse, de tiges fragiles, d'ulage@ abondant mais peu fertile. Les variétés
semi-naines résistent beaucoup mieux a la versenoins de talles improductives, ont un
bonne réponse aux engrais et un meilleur indicgdgte. Leur productivité est de 2 a 3 fois
plus élevée que celle des variétés traditionneles. variétés ont été immédiatement adoptées
par les paysans et couvrent désormais l'esseredutfaces consacrées a la riziculture
irriguée.

L'impact de la révolution verte est di a un changi@nde variété mais également a
l'adoption par les paysans de techniques cultupgasettant de valoriser le potentiel de
rendement de ces variétés semi-naines. Certaihseéwva 50% la part due a I'amélioration
génétique dans I'amélioration globale de la pradisét(R. Phillips, comm. personnelle).

Les variétés issues de la révolution verte sortetode type indica sous les tropiques
et de type japonica dans les zones tempéréesehtgives d'exploitation des croisements
indica x japonica se sont avérées peu fructuegaaespnnant pour longtemps les stratégies
d'amélioration du riz aux croisements intra-groupes



Des progres a petits pas

Les sélectionneurs ont, par la suite, élargi largarde caractéres sur lesquels ils ont
fait porter leurs efforts. Le potentiel de rendetreegté amélioré par un travail sur l'indice de
récolte qui est passé a 0.5. Sans toucher au tdatrendement ni a la durée de
remplissage du grain, la durée de cycle a ététetdri 150-160 jours a 110 jours (cycle
d'IR36 vulgarisée en 1976), permettant égalemeatdonble culture (saison des pluies et
saison seche), voire une triple culture annueliesd&rtaines zones particulierement
intensives ou lirrigation est trés bien maitrisée.

Du fait du nombre réduit de nouvelles variétéd,déisation accrue d'engrais et
d'irrigation, de la densité accrue dans les pasat du passage a la double voire a la triple
culture sans rupture du cycle de production, leblemes de parasitisme sont devenus plus
aigus. Des résistances multiples a des insectesdg@ies brunes et vertes, foreurs des tiges,
cécidomyie du riz) et des agents pathogénes (gariose, flétrissement bactérien,
flétrissement des gaines, virus du tungro, nanisemnkacé), dont certaines en provenance
d'espéces sauvages, ont donc été progressivernradltites dans les nouvelles variétés,
conduisant a stabiliser le rendement a un hautniviea variété IR64, qui porte ces
résistances multiples, a été vulgarisée en 1985.

Une fois le rendement amélioré et stabilisé, lésctiénneurs se sont intéressés a la
gualité de grain. Chez le riz, la qualité de gsmrdéfinit par le format des grains, lI'ardme, et
le comportement a la cuisson déterminé lui-mémeapi@neur en amylose et la température
de gélatinisation. La demande du consommateuréssvariable d'un pays a l'autre. Ceci a
conduit a diversifier les géniteurs des programdeesélection et a produire des variétés aux
caractéristiques de grain variées.

Des programmes de sélection adaptés aux différeziesltures

La riziculture irriguée bénéficie d'un environnernBamogene car tamponné par la
présence d'une lame d'eau. La stratégie d'amétioregntralisée utilisée pour ce type de
riziculture s'est aveérée étre tres efficace. hwa pas de méme pour les autres types de
rizicultures qui représentent environ 47% des seda rizicultures pluviale, inondée et
flottante caractérisées par des régimes hydriqaess/ariables (sécheresse, submersion) et de
sérieux problémes de sol (acidité, toxicité aluoue, salinité, carences de diverse nature).
Les sélectionneurs ne s'y sont intéressés queutlesscond temps, en commencant par les
pays ou l'importance de ces rizicultures était deafBrésil, Afrique de I'Ouest). Ces
rizicultures sont caractérisées par une forte ldiié agro-ecologique comme socio-
économique. Il en résulte une multitude de situatiehacune demandant, en théorie, une
stratégie d'exploitation spécifique. Les progresrpmes types de rizicultures ont donc été plus
lents du fait de la difficulté a prendre en compteinteractions génotype x environnement.

Ces programmes sont généralement plus décentrgliedes programmes pour la
riziculture irriguée. Les objectifs de sélectiomteat sur la stabilité du rendement tout autant
gue sur le potentiel de rendement. Plus particrii@nt visée, la tolérance aux stress
abiotiques -salinité, inondation, sécheresse-diksdiversité des conditions hydriques. Dans
ces milieux moins fertiles, l'utilisation du gene skmi-nanisme n'a pas été possible. Les
variétés améliorées de riziculture pluviale soat,gxemple, de taille moyenne.



Les riz hybrides F

Des les années 70, les sélectionneurs ont chelaitged voies pour accroitre encore
le potentiel de rendement qui semblait avoir attemplafond. lls se sont donc intéressés a la
création de riz hybrides; FLes chinois ont été les premiers a en dévelogpent vulgarisé le
premier hybride en 1975. Les hybridgspfoduisent en moyenne 1 t/ha de plus que les
lignées pures en raison d'un accroissement demadsise de la plante, du nombre de grains
par panicule et, dans une plus faible mesure, dismte mille grains. Les riz hybrides ont été
un réel succes en Chine puisqu'ils couvraient Ibtta en 2001 soit 54 % des surfaces
environ (World Rice statistics, 2005). Leur utitisa dans d'autres pays a nécessité le
développement de lignées males stériles adaptéedagic éte plus tardive, mais des riz
hybrides sont désormais cultivés en Inde, Banglgdéietnam, Indonésie, et Philippines. Les
systemes de stérilité male utilisés ont d'abordjéid-cytoplasmiques, puis géniques, en
exploitant la thermo-sensibilité de certaines leg&e qui diminue les contraintes sur le
choix des parents. Le Cirad a exploré au Brédilisation des caractéres d'allogamie
d'O.longistaminatglongs stigmates) pour favoriser la pollinisatanisée et faciliter la
production de semences (Taillebois, 1983).

Les hybrides Fcultivés actuellement sont tous de nature intnageo soit intra-
japonica, soit intra indica. Or I'hétérosis atteegduplus élevé dans les combinaisons indica x
japonica (20 % en moyenne mais pouvant atteind¥®)4Ges combinaisons étant souvent
partiellement stériles, des genes dits de "comititdietendue” doivent alors étre utilisés pour
s'assurer de la bonne fertilité de I'hybride touerploitant une base génétique la plus large
possible.

Seules les rizicultures intensives sont a mémeatigiger ce type de matériel
géneétique. Les hybrideg Bont donc surtout destinés a la riziculture irgiguLe Cirad a,
toutefois, entrepris un programme de création zlaybrides pour la riziculture pluviale
intensive qui se pratique au Brésil (Taillebois88P Des résultats récents ont, en effet,
montré que la formule hybride procure aussi undl@wee tolérance aux contraintes
hydriques.

Pour réduire le colt de production des semendes atettre a la portée des petits
agriculteurs, I'exploitation de I'apomixie a ét&isagée mais aucune source n'a été trouvée ni
chezO. sativani chez les especes sauvages polyploides du mé&me @<Khush et al, 1994).
Les autres approches (mutation, clonage du gereedtaetres especes, ingénierie génétique)
n‘ont pour l'instant pas abouti a des résultatisaities (Bennett et al, 2000).

Une gamme d'outils et de méthodes de sélectiosiéargit

Pour l'essentiel, I'amélioration du riz a utilis@itlise encore la sélection
généalogique bien adaptée aux céréales autoganress&ge raisonné dans le cadre des
programmes de croisements intra et inter groupeduts au Cirad a été décrit par Clément
et Poisson (1984). Cette méthode a toutefois Fiménient d'un fort apparentement a long
terme des variétés produites. Dans les annéedi@@earemédier a ce défaut particulierement
marqué dans les programmes de sélection d'Amékiatiree (Cuevas-Pérez et al, 1992), le
Cirad a lancé des programmes de sélection récarugitisant le gene de stérilité male
nucléaire récessif d'IR36 pour faciliter les inteoisements qui ont eu un grand succés
(Guimaraes et Chatel, 2005 pour un bilan).

A la méme époque, les techniques de cuitukgtro ayant atteint une certaine
maturité, les sélectionneurs ont commenceé a utikssauvetage d'embryon pour explorer la
variabilité des espéces sauvages et I'androgéme&geo pour fixer plus rapidement le
matériel d'élite produit (Courtois, 1989).



Puis les techniques de transformation génétiqeesedéveloppées. La
transformation du riz par co-culture avec des sesi@dAgrobacterium tumefacierest la
technique utilisée actuellement. Les premiers tasutles travaux sur la recombinaison
homologue chez le riz laissent présager de la lpdigsid'une introgression dirigée de certains
transgenes (Cotsatftis et Guiderdoni, 2005).

Le "New Plant Type"

Les rendements atteints en riziculture irriguépitrale avec les variétés indica de type
IR64 sont désormais de I'ordre de 10 t/ha en sa@&olne, et de 6 t/ha durant la saison des
pluies du fait du couvert nuageux (Peng et al, 2000 plafond semble avoir été atteint avec
ce niveau de rendement.

Pour le dépasser, l'idée d'un nouveau type deegptaété lancée. Il s'agissait de
remplacer I'ancien idéotype de type "panicules rreodes" par un idéotype du type
"panicules lourdes" ce qui supposait une plantdysant moins de talles mais que toutes
soient productives, mieux remplies et avec un nendlergrains par panicule plus important.
Ce programme, qui résulte d'une collaboration epttgesiologistes et sélectionneurs, a débuté
dans les années 1990 a I'lRRI (Peng et al, 19®430lus groupe des "bulus”, variétés
japonica d'Indonésie, a été choisi comme pointagead du programme car possedant déja
certaines des caractéristiques requises. Pouélestisnneurs de riz irrigué, ceci supposait de
passer d'un pool génétique indica bien connu soohgenétique japonica qu'ils avaient
jusqu'alors peu exploré. Les difficultés ont éténbeeuses : problémes de fertilité dans
certains croisements dus au choix malencontreypadents eux-mémes peu fertiles, format
rond des grains, faible vigueur au départ. Certdénses problemes ont été résolus et, 15 ans
apres le début du programme, les dernieres liggéass du programme atteignent désormais
le niveau de rendement des meilleures variétésiam@és indica. Il avait fallu 30 ans pour
obtenir ces derniéres. A ce nouvel idéotype coardent des techniques de culture
particuliéres qui doivent compenser les probléniesptantation de la culture. Ces problémes
résultent a la fois de la faible vigueur au dégarhouveau matériel japonica et du recours de
plus en plus fréquent au semis direct qui rempbrogressivement le repiquage dans de
nombreux pays d'Asie du fait de colts de main di@een augmentation.

Le nouveau type de plante est exclusivement deatiadiziculture irriguée. En effet,
malgré son fond génétique japonica, il s'est rétatlement inadapté a la culture pluviale. Le
matériel issu de ce programme devrait, par aillqueemettre d'envisager de créer des
hybrides F indica x japonica d'élite.

L'exploitation dOryza glaberrima

La deuxieme espéce de riz culti@, glaberrima qui n'est cultivée qu'en Afrique de
I'Ouest, tend a disparaitre au proffddsativa Les tentatives d'exploitation de cette variabilit
n‘avaient jusqu'alors rien donné du fait de lalg&des croisementsativax glaberrima
Dans les années 90, de nouveaux croisements oentéepris par des sélectionneurs de
I'Association pour le Développement de la Rizicdtan Afrique de I'Ouest en Céte d'lvoire
qui ont permis de produire une série de variét&sdppréciées des paysans, les Nericas
(Jones et al, 1997). Il semble que l'utilisatiorpdesntglaberrimabien choisis, peut-étre
partiellement introgresseés peativa(Barry et al, 2007) et le passage par la culttaetbéres
aient permis de fixer des combinaisons intéressante



L'explosion de la génétique moléculaire

Les travaux de génétique classique entrepris all@l@raux programmes de sélection
ont permis une compréhension du déterminisme daiosrcaractéres et I'établissement des
premiéres cartes phénotypiques mais l'informatstait cantonnée aux caracteres mono ou
oligogéniques. La génétique des caracteres quistien particulier, restait embryonnaire et
basée sur I'exploitation de croisements dialledseapeu informatifs.

Le développement des techniques d'analyse moléeadlda fin des années 80 s'est
traduit par un changement d'échelle dans les ambydnétiques. La premiere carte génétique
du riz, établie par McCouch et al (1988) a partind population findica x japonica, a été
suivie par beaucoup d'autres. Le positionnementeesomeres (Singh et al, 1996) a permis
de fixer et d'homogénéiser les cartes génétiquer dues deux cartes génétigues marquantes
sont celles de Causse et al (1994) établie a pkutircroisement interspécifiq@esativax O.
longistaminataet celle du Rice Genome Project a partir du cro&s® japonica x indica
Nipponbare x Kasalath (Harushima et al, 1998). drdecde référence de la population indica
X japonica IR64 x Azucena développée par le CitddRRI (Guiderdoni et al, 1992; Huang
et al, 1994) a également eu beaucoup de succes.

Les cartes génétiques ont permis de cartographiapthbreux géenes majeurs de
résistance a des maladies ou des insectes. Eliesrooutre, été utilisées pour déterminer le
contrble génétique de caractéres quantitatifs cexesl de grand intérét pour les
sélectionneurs : résistance partielle a la pyritosga, croissance racinaire, composantes du
rendement, notamment. Le premier article sur ladi&n de QTLs de résistance a la
pyriculariose chez le riz a été publié par Wangl €1994). Depuis, des QTLs ont été détectés
pour de nombreux caracteres (Xu, 2002, pour ungejev

Ces progres dans le marquage de genes utiles pentréd#sormais d'envisager la mise
en place de sélection assistée par marqueurs.reesgus résultats ont déja été obtenus pour
des génes majeurs (Hittalmani et al, 2000) puis gdes QTLs (Shen et al, 2001; Ahmadi et
al, 2001) et de tres nombreux travaux dans ce dwrait été présentés au dernier
Symposium sur la génétique du riz (2005).

L'existence de ces cartes génétiques saturéekepidseloppement de banques BAC
ont rendu possible le clonage positionnel des gerasurs intéressants coma2l, qui
détermine la résistance au flétrissement bact€8eng et al, 1995xd1, le géne de semi-
nanisme (Sasaki et al, 2002), ou récemment |le gedent pour le composé majeur de
I'arbme du riz (Bradbury et al, 2005).

Les premiers QTLs de riz ont été clonés par Yara €2000) en partant d'un jeu de
lignées de substitution. Ces QTLs contrblaientueéd de cycle, un caractére facile a
phénotyper. Mais la gamme des QTL clonés s'esiieapent élargie a des caractéres plus
complexes, comme le nombre de grains par paniésleiKari et al, 2005). Les QTLs clonés
correspondent parfois a des mutations connuesl(casmbre de grains par panicule) et ces
résultats semblent suggérer qu'une meilleure espilon des ressources génétiques
caractérisées pourrait étre profitable.

Le séquencage des génomes

Du fait de la petite taille de son génome (389 WD.8 pg) et de la mise en évidence
de la synténie entre génomes de céréales (Moaile95), le riz a été choisi comme plante
modele pour la génétique de ces espéces. Ce chasitraduit par une augmentation
considérable des efforts de recherche sur leveg,an particulier, un investissement
important de la Fondation Rockefeller sur 15 ai®8%12000).
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Les développements trés rapides de la génomiqueeomis de séquencer
completement le génome de deux variétés complémesitd'abord Nipponbare, de type
japonica, par la méthode clone par clone (IRGSB5R(uis 93-11, de type indica, par la
meéthode shot-gun (Yu et al, 2005). Monsanto et 8gtagont également séquencé le génome
de Nipponbare. Le nombre de génes est estimé A@@B%0ur 28.000 ADNc pleine longueur
connus) avec trés peu de différence en contenémesgentre indica et japonica mais des
différences intergéniques massives (Yu et al, 200&halyse des séquences révele une
ancienne duplication du génome entier (entre BHdila soit avant la divergence des
céréales), de plus récentes duplications segmsritalehant les chromosomes 1 et 5, 2 et 4, 8
et 9, 11 et 12, et des duplications massives afetarires récentes.

Ces séquences ont permis d'accéder directemeneaes. Des programmes de
génomique fonctionnelle, tel celui du Cirad conghat E. Guiderdoni, se sont mis en place
afin de déterminer leur fonction, inconnue dans gle 60 % des cas (Hirochika et al, 2004).

L'accés a I'ensemble des génes n'est qu'un préallafalut ensuite déterminer les
géenes pertinents dans le contexte agronomiquepaisie biais d'études d'expression et, parmi
ceux-ci, identifier ceux qui sont responsablesadeariation phénotypique observée dans
I'espéce. Il faut en analyser le polymorphismeletiifier les alleles favorables qui pourront
étre réunis par les sélectionneurs dans des vagétés. Ces travaux sur la diversité
fonctionnelle ont commencé chez le riz et devrawsitt d'importants développements dans
les années a venir.

Les défis du futur

Entre 1984 et 2004, les surfaces rizicoles ont angénde 6,0 %, la production de riz
de 31 % et les rendements moyens de 19 %. Desasrogportants ont donc été obtenus
compte tenu du niveau de départ déja élevé desmaris en 1984 (3,25 t/ha). Mais I'effort
ne peut étre relaché. Accompagnant I'augmentagguogulation (un milliard tous les 14
ans), il est prévu une forte progression des begeid0 a 60 % dans les 25 années a venir),
plus rapide que I'accroissement tendanciel deddymtion mondiale (Trébuil et Hossain,
2004).

La production va étre limitée par les faibles poifisdés d’extension des surfaces
irrigables, et les aléas liés aux grands changenodintatiques. Les augmentations de
production devront se faire avec un respect aceriedvironnement (diminution de
l'utilisation des engrais et des pesticides ; dutiom de la production de méthane dans les
rizieres). La réduction des disponibilités en eiaagmentation de son prix due a la
concurrence des usages non-agricoles est une tenftate qui ne risque pas de s'inverser, ce
qui devrait donner plus d'opportunités aux rizierds économes en eau, au détriment de la
riziculture irriguée. La main d'oeuvre agricoleseraréfier avec l'acces a des activités non
agricoles plus rémunératrices et moins péniblestyibmant a la disparition du repiquage au
profit du semis direct. L'agriculture de subsistama diminuer d'importance (Pingali, 1997)
et la diversification de la demande en matierewditg va se poursuivre

Il faudra donc, dans les 25 années a venir, augmknproduction de 1,5 % par an, en
utilisant moins de terre, moins d'eau, moins denrdaeuvre et moins d'intrants chimiques et
en répondant aux exigences croissantes en magagealité du riz. L'amélioration variétale a
donc encore un tres grand role a jouer pour ppeic l'atteinte de ces objectifs. Le potentiel
de rendement des variétés cultivées devra augmgunderela soit via la sélection
génealogique classique, qui a montré une exceleffitacité par le passe, I'extension des riz
hybrides, la vulgarisation de riz hybrides indicgponica ou I'adoption du "new plant type".
La stabilité des rendements des variétés de rtmi@ihon irriguée, au travers notamment
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d'une meilleure résistance aux stress hydriqguet€sésse ou inondation), devra étre
ameliorée.

Bien qu'il faille se garder d'un optimisme excegsint a la vitesse d'impact des
progres de la biologie moléculaire et de la génomisur I'amélioration variétale, il est
probable que les outils qui en sont issus, enqudigr la sélection assistée par marqueurs
portant sur des genes clairement identifiés, factnt le travail des sélectionneurs.
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