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SUMMARY 
Fruit growing has been in constant evolution for many years and particularly 

during the last century. The concept of productivity has been replaced by sustainable 
agriculture, integrated pest management, biological control products quality.  
These new objectives for fruit production are also translated in new objectives for genetic 
breeding programmes. The main strategies are focused on the elaboration of polygenic and 
multiple resistances the accumulation of complex and favourable characters based on 
precise phenotypic descriptions of the agronomical characters, and markers assisted 
selection. 

The genetic diversity is explored, either inside the cultivated species or outside, 
and the genetic variability of the pathogens are also taken into account. 
Different examples of the use of new biotchnologies are presented and discussed : 
interspecific hybridization, somaclonal variation, genetic engineering. The last ten years 
were those of the huge developpement of fruit genomic, in order to have access to the 
expression of the genes involved in the main characters of the cultivated plants. 

This evolution is causing an important evolution of the agronomical research at the 
world level,such as concentrations of teams, elaborations of international projects and 
organisation research of nets. 
 

De tout temps, les hommes ont connu une réelle fascination pour les arbres 
fruitiers. Produire des fruits de qualité d’un aspect sanitaire irréprochable a toujours fait 
l’objet de nombreuses études et recommandations. Au 18e siècle, on se contentait 
d’apporter un fumier organique ou d’éliminer les branches ou les racines malades. 

Cette approche agronomique s’est peu à peu rationalisée pour faire place au 20 
ème siècle à une arboriculture intensive s’appuyant sur l’apport de fumures minérales 
importantes et la réalisation de traitements pesticides garantissant une couverture totale sur 
le plan sanitaire. Au cours de cette même période, des travaux de recherche fort nombreux 
et importants ont été conduits en amélioration génétique des espèces fruitières. Outre 
l’innovation vanétale et la qualité des fruits les objectifs de résistance aux parasites majeurs 
sont apparus de manière plus affirmée.  
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Dans ce contexte nouveau d’élaboration de fruits de bonne qualité sanitaire et 
alimentaire, et de respect de l’environnement, la nécessité d’une maîtrise génétique des 
relations entre les espèces fruitières et leurs bio agresseurs est clairement affichée. 

 Depuis une quinzaine d’années l’arboriculture fruitière a opéré une évolution 
notable pour une production raisonnée voire écologique où les intrants sont limités et 
appliqués après élaboration d’une véritable stratégie de gestion du verger. 

Les récentes avancées de la recherche en biologie végétale permettent depuis 
quelques années de revoir complètement les objectifs et les stratégies à mettre en œuvre en 
s’appuyant sur une véritable démarche scientifique. C’est surtout dans le domaine de la 
résistance aux parasites que les évolutions des programmes d’amélioration génétique sont 
les plus notables. Ils combinent le plus souvent biotechnologies et approches 
conventionnelles. 
 

Les objectifs actuels doivent répondre aux besoins de l’arboriculture fruitière 
Jusqu’à présent les mécanismes génétiques utilisés pour élaborer des cultivars 

résistants ont été fondés sur des gènes majeurs, et le plus souvent dominants. Un des 
exemples le plus significatif est le gène V f de résistance à la tavelure (Venturia inaequalis) 
provenant de Malus floribunda 821 dont la résistance a été contournée par la race 6. 

D’autres gènes majeurs de résistance sont connus également mais dans la plupart 
des programmes d’amélioration génétique on a peu utilisé la variabilité des gènes de 
résistance pour faire face à la variabilité de Venturia inaequalis et c’est essentiellement le 
gène Vf qui a été utilisé (Parisi et Lespinasse, 1999). Un des objectifs essentiels maintenant 
est donc de trouver des sources polygéniques de résistance de manière à obtenir des 
résistances durables aux agents pathogènes.  

Chez une espèce fruitière déterminée, plusieurs bioagresseurs majeurs peuvent 
exister simultanément. Trouver une solution génétique pour l’un d’entre eux sans en 
apporter pour un second tout aussi important n’est pas très satisfaisant. Les sources de 
résistance pouvant être diverses il convient alors de rechercher des géniteurs apportant des 
sources de résistance à plusieurs parasite(s) et / ou ravageur(s) ou de trouver des méthodes 
de sélection faisant appel à des plans de croisements complexes pour satisfaire ce deuxième 
objectif de multirésistance (Fischer et Richter, 1996). 

Outre la confrontation entre la variabilité de l’hôte et du pathogène, ce qui est déjà 
complexe à appréhender, il apparaît de plus en plus impératif de ne pas occulter les 
interactions entre les variétés et les porte-greffe d’une part, entre le scion et le milieu 
d’autre part. Tout programme d’amélioration génétique devrait donc être conduit en 
intégrant au moins dans sa phase finale la caractérisation des interactions multiples entre le 
bioagresseur, les génotypes (variété et porte-greffe) et le milieu. 

Enfin, mais c’est un objectif évident qu’il faut rappeler, un programme 
d’amélioration génétique pour la résistance ne peut se concevoir sans l’objectif de la 
combinaison des résistances génétiques à d’autres caractères, en particulier de 
comportement agronomique et de qualité des produits. 

 
Les nouvelles stratégies mises en œuvre laissent espérer des résultats performants 

La première stratégie à mettre en œuvre tourne autour d’une évaluation rigoureuse 
et précise du comportement vis à vis d’un bioagresseur. Des tests précoces de sélection 
doivent être mis en œuvre (King et al 1997 ; Kervella et al, 1998, Urbanietz et al 1999), et 
des sources diversifiées de résistance doivent être utilisées (Fischer et Fischer, 1999 ; 
Pierronnet et Salesses, 1997). 
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De même la caractérisation du type de résistance peut être précisée (Hartmann, 
1998), ainsi que la valeur générale et les caractéristiques spécifiques d’un géniteur 
(Gradziel et al, 1998) 

Après une phase assez empirique de sélection procédant par sélection clonale ou 
par sélection à partir de croisements contrôlés ou de semis de hasard, la nécessité de mieux 
connaître le déterminisme génétique et l’héritabilité des caractères est de plus en plus 
clairement affichée. Des descendances conséquentes de croisements divers entre des clones 
choisis, et confrontées à la variabilité d’un agent pathogène (plusieurs souches étudiées), 
permettent de préciser l’hérédité de la résistance à la tavelure chez le pommier (Bagnara et 
al, 1996), à la Sharka chez l’abricotier (Dicenta et Andergon 1998). 

L’élargissement de la base de la diversité génétique a été et est toujours largement 
utilisé pour l’amélioration génétique des porte-greffe, (Lang et al, 1997 ; Bartish et 
Weeden, 1999), mais aussi des variétés, soit en vue de réaliser un programme 
d’introgression par rétrocroisements, soit en vue de créer de nouveaux fruits (Givondov et 
Pashkoulov, 1998). Mais bien souvent, hormis pour les porte-greffe où les exemples de 
succès sont nombreux, l’introgression d’un caractère est mal maîtrisée, ou est trop longue et 
difficile à réaliser. 

Les nouvelles technologies de biologie cellulaire sont à cet effet des stratégies 
prometteuses pour l’avenir. La variation somaclonale, qui consiste à induire et sélectionner 
des variants par le simple processus de multiplication in vitro en exerçant une pression de 
sélection, a donné quelques résultats encourageants (Hammerschlag et al, 1995 ; Chevreau 
et al, 1998).  

Des types cellulaires ou génétiques particuliers comme les protoplastes ou les 
haploïdes peuvent être aussi intéressants pour brasser de l’information génétique et / ou 
créer des structures homozygotes difficiles à obtenir chez les arbres fruitiers. 
D’autres approches comme la mutagènèse in vitro, l’embryogènèse somatique ou 
l’évaluation in vitro des génotypes vis à vis des agents pathogènes sont aussi des outils 
indispensables pour mieux maîtriser la résistance chez des espèces aussi diverses que 
l’olivier, le pommier ou les Prunus (Rugini et al, 1999 ; Masuda et Yoshioka, 1998 ; 
Lansac  et al, 1998). 

Les espoirs les plus prometteurs mais aussi les interrogations les plus grandes sont 
liées actuellement aux stratégies d’amélioration mettant en jeu la transgénèse. D’abord, elle 
a été réalisée sur des tissus juvéniles, et donc ne correspondant pas à un génotype déterminé 
(Ravelonandro et al, 1993, Camara Machado et al, 1995) et faisant appel à des gènes viraux 
codant pour une protéine de capside, (Scorza et al , 1995) ou à des gènes codant pour des 
protéines lytiques de bactéries ou des lysozynes, (Norelli et al, 1999). 

Des transformations sur des tissus adultes de génotypes correspondant à des 
cultivars d’intérêt agronomique ont été maintenant réussies (Chevreau, 1998 ; 
Ravelonandro et al, 1998). L’expression des gènes a été vérifiée, la transmission à la 
descendance par reproduction sexuée a été réalisée et les mécanismes de la résistance 
induite ont été analysés (Ravelonandro, 1997 ; Ravelonandro et al, 1998). 

Cependant l’évaluation des risques liés à l’utilisation de gènes exogènes est loin 
d’être connue. Il semble donc que l’on ait maintenant un outil extraordinaire pour aborder 
les aspects résistance conjugués à l’approche moléculaire du génome ; des stratégies 
efficaces se mettent progressivement en place. 

La biologie moléculaire permet tout d’abord d’analyser la diversité génétique en 
vue d’orienter, par exemple la recherche de géniteurs de résistance (Badenes et al, 1996). 
Le développement de cartes génétiques pour les principales espèces fruitières a constitué 
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une première étape pour rechercher des marqueurs moléculaires associés à ou plusieurs 
gène(s) de résistance (Dirlewanger et al, 1996 ; Quarta et al, 1998 ; Urbanietz et al, 1999). 

Le développement de nouveaux marqueurs comme les SCAR (Séquence 
Characterized Amplified Regions) a facilité l’établissement de cartes finement détaillées 
dans le voisinage du gène de résistance Vf (Tartarini et al, 1999), tandis que la technique B 
S A (Bulk Segregant Analysis) a permis d’identifier un fragment d’ADN lié au gène Vm, 
et, à partir de son séquençage, d’identifier des amorces spécifiques pour produire un 
marqueur S T S du gène (Cheng et al, 1998).  

Ces quelques exemples montrent la puissance des marqueurs moléculaires 
développés actuellement et leur intérêt pour sélectionner dans des populations hybrides les 
individus possédant des gènes de résistance. 

Si l’accès au gène lui-même n’est pas encore effectif, on peut imaginer que très 
rapidement avec les progrès spectaculaires de la génomique, cela deviendra possible. Il 
n’en reste pas moins que l’art du sélectionneur demeure nécessaire et que la conjugaison de 
la recombinaison et de l’introgression de gènes par différents procédés permettra des gains 
génétiques plus conséquents et mieux maîtrisés. 

Vers une approche plus intégrative de la recherche pour la résistance aux bio- 
agresseurs 

Les perspectives offertes actuellement relèvent de plusieurs évolutions. La 
première concerne l’évolution et le rapprochement des disciplines scientifiques. La 
génomique est utile pour accéder au gène mais aussi pour appréhender de manière plus 
intégrative le fonctionnement des végétaux et leur capacité d’adaptation en fonction du 
milieu. Finalement le grand défi du 21e siècle sera de comprendre et d’expliquer le 
fonctionnement des arbres fruitiers vis à vis des parasites, en combinant des outils comme 
la génomique et les modèles probabilistes.  

Une autre évolution importante concerne l’organisation de la recherche. Les 
laboratoires dans le monde travaillant sur un programme d’amélioration pour la résistance 
aux parasites chez les espèces fruitières sont bien identifiés (Laurens, 1999 ; WCHR, 1998).  
La concentration des compétences s’effectue au niveau de chaque pays dans des 
laboratoires où les spécialistes de différentes disciplines sont rassemblés pour une approche 
scientifique plus globalisante. 

Cette organisation se traduit aussi au niveau européen. Les projets de l’Union 
Européenne permettent ainsi de fédérer les efforts sur de lourds projets comme par exemple 
la carte européenne du pommier (Maliepaard et al, 1999), la dissection génétique des 
mécanismes de résistance aux pathogènes du pommier et de leur variabilité (Durel et al, 
1999). 

En définitive, les évolutions de ces dernières années sont considérables tant au 
niveau des méthodologies scientifiques que de l’organisation de la recherche au niveau 
national et international. On peut donc penser que les efforts portés sur des espèces modèles 
comme Arabidopsis thaliana pourront s’appliquer à d’autres espèces, alimenter les 
nouvelles stratégies à mettre en œuvre, et favoriser le développement des compétences 
nécessaires à une approche scientifique plus globale. 
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