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Résumé  
 

L’objectif de ce travail est d’identifier les meilleures lignées parentales en vue de leur utilisation comme 

parents pour la production d’hybrides de maïs. Quarante-huit lignées parentales de maïs tolérantes au                

Striga hermonthica provenant de l’IITA ont été utilisées dans un dispositif en bloc complet randomisé avec 

trois répétitions. Les descripteurs du CIMMYT/IBPGR ont été utilisés pour cette caractérisation avec trois 

techniques d’analyses. Les résultats de la classification hiérarchique ascendante (CHA) nous a permis 

d’identifier trois 03 groupes de diversité morphologique. Le groupe 1 est composé principalement de lignées 

à cycle végétatif intermédiaires (FM = 60 ± 2,28 j ; FF = 60 ± 2,57 j). Le groupe 2 renferme les lignées 
précoces (FM = 59 ± 1,59 j ; FF = 59 ± 1,57 j).  Le groupe 3 comporte les lignées tardives (FM = 61 ± 2,65 j ; 

FF = 62 ± 3,07 j). L’analyse discriminante a montré que 05 variables (la densité de levée des plants, la 

floraison mâle, la floraison femelle, la hauteur des plants, la hauteur de l’insertion des épis) contribuent le 

plus à discriminer les différents groupes. Cette étude a fourni des informations nécessaires et utiles à la 

communauté scientifique sur les lignées parentales pouvant être utilisé dans la création de variétés hybrides.  
 

Mots-clés : Zea mays, lignées parentales, sélection, caractérisation phénotypique, diversité génétique. 
 

 

Abstract  
 

Selection based on phenotypic characterization and genetic diversity of Striga 
hermonthica-Tolerant parental lines of corn (Zea mays L.) 

 

This work aimed at identifying the best parental lines for use as parents in the production of corn hybrids. 

Forty-eight Striga hermonthica-tolerant corn parental lines from IITA were used in a randomized                           

complete block design with three replications. CIMMYT/IBPGR descriptors were used for characterization with 

three analysis techniques. The results of the ascending hierarchical classification (AHC) allowed us to identify 

three 03 groups of morphological diversity. Group 1 consisted mainly of lines with intermediate vegetative 

cycles (MF = 60 ± 2.28 d; FF = 60 ± 2.57 d). Group 2 consisted of early lines (MF = 59 ± 1.59 d;                                             

FF = 59 ± 1.57 d).  Group 3 consisted of late lines (MF = 61 ± 2.65 d; FF = 62 ± 3.07 d). Discriminant analysis 

showed that 05 variables (plant emergence density, male flowering, female flowering, plant                                       
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height, ear insertion height) contributed the most to discriminate the different groups. This study has provided 

necessary and useful information to the scientific community about parental lines that can be used in the 

creation of hybrid varieties.  
 

Keywords : Zea mays, parental lines, selection, phenotypic characterization, genetic diversity. 
 

 

1. Introduction 
 

Le maïs (Zea mays L.) est une céréale cultivée dans toutes les régions agricoles du monde. En Côte d’Ivoire, 

la céréaliculture est dominée par le riz, le maïs, le mil et le sorgho [21]. Avec une production nationale de 

plus de 1 140 000 tonnes en 2021 [12], le maïs constitue la deuxième céréale du pays derrière le riz. Il 

constitue la matière première la plus importante dans la fabrication des aliments du bétail avec le 

développement de l’élevage (volaille et porc notamment). Il sert de matière première dans certaines 

industries (brasserie, savonnerie et huilerie) [6]. Autrefois perçu comme un simple produit de subsistance, le 

maïs est désormais au cœur d'une spéculation agricole croissante en Côte d'Ivoire, avec des enjeux 

économiques de plus en plus significatifs [5]. Cependant, sa production est confrontée à plusieurs contraintes 

dont le Striga hermonthica. L’infestation sévère de ces cultures peut entraîner une perte de production allant 

de 50 à 100 % [11 ; 34 ; 31]. La perte financière provoquée par le Striga hermonthica est estimée à sept 

milliards de dollars américains annuellement et l'infestation affecte la vie de plus de 100 millions de 

personnes en Afrique [1]. Cette situation entraine l’abandon de la culture de maïs dans certaines localités 

[31]. Les variétés de maïs cultivées actuellement dans les savanes sont de moins en moins productives à 

cause de leur sensibilité au striga hermonthica. Il est donc urgent de trouver des solutions qui soient à la 

portée des agriculteurs de la Côte d’Ivoire et en particulier ceux de la zone Nord. Plusieurs méthodes de lutte 

contre le striga ont été suggérées. Parmi les différentes options, la lutte génétique demeure la plus adaptée. 

Elle est à la fois accessible et pratique pour les agriculteurs africains.  
 

L'emploi de variétés résistantes ou tolérantes au striga (X) permet d'optimiser les rendements. Lors de la 

première conférence mondiale sur la recherche agricole pour le développement, qui s'est tenue en 2010 à 

Montpellier en France, la génétique a été reconnue comme la méthode la plus efficace pour accroître les 

rendements, grâce à l'élaboration de nouvelles variétés améliorées par hybridation. La sélection parentale 

est une première étape importante dans tout programme d’hybridation. La capacité d'évaluer avec précision 

les différences génétiques entre les parents et, par la suite, de prédire les performances de la descendance 

améliorerait l'efficacité des programmes d’hybridation [8]. Ainsi, le phénotypage et la détermination de la 

variabilité génétique entre les matériels sont essentiels pour la sélection des génotypes parentaux. Ils 

permettent de réaliser des croissements adéquats entre les génotypes présentant des caractéristiques 

agronomiques appropriées et une variabilité génétique élevée. Ce qui accélère le processus d'amélioration 

et réduit les coûts [3 ; 25]. Les données morphologiques jouent un rôle important dans la gestion des 

ressources génétiques conservées dans des banques de gènes ex situ [14]. Pour étudier les relations entre 

les cultivars, de nombreux outils, y compris divers types de marqueurs moléculaires, sont désormais 

disponibles ; cependant, dans la description et la classification du matériel génétique, la caractérisation 

morphologique est la première étape [29]. La caractérisation de la variabilité morphologique est essentielle 

pour repérer les accessions possédant des traits recherchés, tels que la précocité, la résistance aux maladies 

ou l'amélioration des caractéristiques de l'épi. De plus, cette caractérisation et le regroupement du 

germoplasme permettent aux sélectionneurs d'éviter les doublons dans les populations d'échantillonnage. La 

variation de l'intervalle entre l'anthèse et l'épiaison (IFM) permet d'identifier des lignées parentales 

appropriées pour le développement et la production de maïs hybride. Les lignées parentales ayant une 
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hauteur de plante et une hauteur d'épi similaires peuvent être utilisées pour le développement de variétés 

synthétiques. L'analyse des classifications est fréquemment utilisée pour regrouper les accessions de maïs 

(Zea mays L.) et peut être utilisée par les sélectionneurs et les généticiens pour identifier des sous-ensembles 

d'accessions qui ont une utilité potentielle pour des objectifs spécifiques de sélection ou de génétique [26]. 

L'objectif de l'utilisation d'une technique de classification dans les essais de sélection végétale est de 

regrouper les variétés ou lignées en plusieurs groupes homogènes de manière à ce que les variétés d'un 

même groupe aient un profil de réponse similaire sur l'ensemble des sites. L'analyse multivariées [35] basée 

sur l'analyse en composantes principales (ACP) est principalement utilisée pour évaluer l'ampleur de la 

diversité génétique parmi le germoplasme [15]. L'analyse en composantes principales divise la variance 

totale en différents facteurs. La classification des génotypes en fonction de leurs caractéristiques 

agronomiques, à l'aide de techniques multivariées, pourrait permettre de réduire le temps et les coûts liés à 

l'amélioration des cultures [15]. Ainsi, cette étude vise à regrouper 48 lignées parentales provenant de l’IITA 

en groupes hétérotiques en se basant sur la distance phénotypique, et à identifier les lignées parentales 

potentielles pour des programmes d’hybridation. L'objectif de cette recherche est de caractériser ces lignées 

parentales afin de révéler les groupes hétérotiques et d'identifier celles qui pourraient être utilisées dans 

des programmes de sélection. 

 

 

2. Matériel et méthode       
 

2-1. Zone d’étude 
 

L’essai a été conduit à la station de recherche du Centre National de Recherche Agronomique (CNRA) de 

Ferkessédougou. Le département de Ferkessédougou est situé au nord de la Côte d’Ivoire dans la zone 

soudanienne, entre les longitudes 10°30 et 8°35 Ouest et les latitudes 5°55 et 3°30 Nord (Figure 1). Cette 

localité est caractérisée par une faible pluviométrie variant de 800 à 1000 mm/an. La température moyenne 

annuelle est de 30 °C [17]. La végétation est principalement composée de savanes arborées et herbeuses, 

ainsi que de forêts claires. Les sols, dérivés de granite ou de gneiss, sont généralement peu profonds. Dans 

les bas-fonds, ils présentent des caractéristiques hydromorphes, tandis que les terrasses alluviales du fleuve 

Bandama sont constituées de sols sableux. Toutefois, les sols ferralitiques prédominent, avec une couche 

arable peu profonde, souvent limitée par des cuirasses situées entre 40 et 60 cm de profondeur. 
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Figure 1 : Localisation de la zone d’étude (OpenStreetMap, 2022) 
 

2-2. Matériel végétal 
 

L’étude a examiné 48 lignées parentales de maïs, tolérantes au Striga hermonthica, provenant de l’IITA 

(Tableau 1). 
 

Tableau 1 : Liste des différentes lignées parentales utilisées 
 

LIGNEES DE MAÏS ZONE DE PROVENANCE 

9540 IITA 

TZISTR 1132 IITA 

TZISTR 1137 IITA 

TZISTR 1160 IITA 

TZISTR 1262 IITA 

TZISTR 1304 IITA 

TZISTR 1310 IITA 

TZISTR 1312 IITA 

TZISTR 1313 IITA 

TZISTR 1324 IITA 

TZISTR 1329 IITA 

TZISTR 1332 IITA 

TZISTR 2036 IITA 

TZISTR 2038 IITA 

TZISTR 2042 IITA 

TZISTR 2045 IITA 

TZISTR 2047 IITA 

TZISTR 2049 IITA 

TZISTR 2055 IITA 
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TZISTR 2056 IITA 

TZISTR 2057 IITA 

TZISTR 2059 

TZISTR 2002 

IITA 

IITA 

5057 IITA 

Check IITA 

TZMI 102 IITA 

TZMI 1151 IITA 

TZMI 1152 IITA 

TZMI 1183 IITA 

TZMI 1263 IITA 

TZMI 1273 IITA 

TZMI 1278 IITA 

TZMI 1298 IITA 

TZMI 1307 IITA 

TZMI 1346 IITA 

TZMI 1368 IITA 

TZMI 2031-2 IITA 

TZMI 2033 IITA 

TZMI 2035-1 IITA 

TZMI 2035-2 IITA 

TZMI 2037 IITA 

TZMI 20672 IITA 

TZMI 21011 IITA 

TZMI 2102 IITA 

TZMI 2103 IITA 

TZMI 2104 IITA 

TZMI 407 

TZMI 407-Short 

IITA 

IITA 

 

2-3. Dispositif expérimental 
 

Les essais se sont déroulés du 21 juillet au 29 novembre 2023 sur des parcelles artificiellement infestées de 

Striga hermonthica. Le dispositif expérimental utilisé était un bloc complètement randomisé avec trois 

répétitions. Le semis a été effectué avec un espacement de 80 cm x 50 cm, en plaçant deux (2) grains par 

poquet, sur des parcelles expérimentales de 0,8 m de largeur et 5 m de longueur. Les parcelles ont été 

maintenues propres par sarclage manuel avant l’émergence du Striga. Après l’émergence de Striga, la 

propreté a été assurée par désherbage, consistant à arracher les adventices autres que le Striga. 

 

2-4. Collecte des données 
 

Pour la caractérisation phénotypique des 48 lignées de maïs, 16 descripteurs agro-morphologiques ont été 

retenus (Tableau 2). Les caractères ont été choisis selon le manuel de descripteurs de maïs, publiés en 1991 

par l’Institut international des ressources phytogénétiques (IPGRI) et de travaux publiés par d’autres auteurs 

(Mijangos–Cortes et al., 2007 ; Ortiz et al., 2008). Les mesures et/ou observations ont concerné dix (10) plantes 

sélectionnées de façon aléatoire sur chaque parcelle élémentaire et dans chaque bloc. Elles ont porté sur la densité 

de levée (DL), la floraison mâle (FM) et la floraison femelle (FF) à 50 %, intervalle entre la floraison mâle et 

femelle (IFM), la hauteur moyenne des plants (HMP), la hauteur moyenne d’insertion de l’épi (HMIE), la prolificité 

(PRO), le nombre total de feuille (NTF), le nombre de feuille au-dessus de l’épi (FSE), la maturité (MAT), le nombre 

d’épi récolté (NER), la longueur des épis (LE), le diamètre des épis (DE), le rendement grain (RDT), le nombre de 

plant de striga germé à 8 Semaines (NbSt8) et le nombre de plant de striga à 10 semaines (NbSt10).  
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Tableau 2 : Description des paramètres agro-morphologiques étudiés 

 
Caractères   Abréviations Descriptions Unités 

Caractères quantitatifs  

Densité de levée DL Comptage du nombre de plants ayant normalement germé 10 jours après semis - 

Floraison mâle à 50 % FM Temps mis depuis la date de semis jusqu’à la date où la moitié des plantes de la parcelle utile émettent du pollen. Jour 

Floraison femelle à 50 % FF Le temps mis depuis la date de semis jusqu’à la date où la moitié des plantes de la parcelle utile émettent des soies. Jour 

Intervalle entre la floraison mâle et femelle ASI La différence de jours entre les floraisons mâle et femelle à 50 % - 

Hauteur moyenne des plants HMP 
Mesure en centimètre de la hauteur des plants, du sol jusqu’à la base de la panicule. Les mesures étant faites sur 10 

plantes de la parcelle utile. 
Cm 

Hauteur moyenne d'insertion des épis  HMIE La mesure en centimètre de la hauteur d’insertion de l’épi depuis la base de la plante jusqu’au nœud d’insertion de l’épi. Cm 

Prolificité PRO Le comptage du nombre d’épis fécondé sur 10 plants de la parcelle utiles - 

Nombre total de feuille NTF Comptage des feuilles des plantes choisie en tenant compte des feuilles situées à la base (souvent tombées). - 

Nombre de feuille au-dessus de l'épi FSE Le comptage du nombre de feuilles au-dessus de l’épi chez les plantes de la parcelle utile. - 

Maturité MAT La durée en nombre de jours écoulée entre le semis et le jour où toutes les spathes des épis sont sèches - 

Rendement grain RG L’estimation en t/ha-1 de la quantité de maïs-grains produites par parcelle. t/ha-1 

Nombre d'épi récolté NER Comptage du nombre d’épis mature récolté sur 10 plants de la parcelle utile - 

Longueur des épis LE Mesure de la longueur des épis récoltés sur les plantes de la parcelle utile Cm 

Diamètre des épis DE Mesure de la partie médiane de l’épi le plus haut récolté sur les plantes de la parcelle utile. mm 

Poids des épis à la récolte PER Mesure en Kg du poids d'épis des 10 plants de la parcelle utile Kg 

Nombre de plants de Striga germé à 8 semaines après 

semis 
NbSt8 Comptage du nombre de plants de striga ayant germé 8 semaines après semis - 

Nombre de plants de Striga germé à 10 semaines après 

semis 
NbSt10 Comptage du nombre de plants de striga ayant germé 10 semaines après semis - 
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2-5. Analyses statistiques  
 

L’analyse statistique des données quantitatives a été réalisée en vue d’évaluer les performances 

agronomiques, la structuration agro-morphologique des lignées et de déterminer les caractères quantitatifs 

les plus discriminants. L’analyse descriptive des données quantitatives a consisté à évaluer les moyennes 

arithmétiques, l’écart-type de la moyenne et le coefficient de variation. Les données ont été considérées 

homogènes, lorsque le coefficient de variation est inférieur à 15 %, et inversement, lorsque le coefficient de 

variation est supérieur à 15 %, les données sont dites hétérogènes. Afin de vérifier le degré d’adéquation 

entre les caractères quantitatifs, les tests de sphéricité de Bartlett et de Kaiser Meyer-Olkin ont été effectués. 

Par la suite, une Analyse en Composantes Principales (ACP) a été réalisée à partir de la matrice de corrélation 

des variables originelles standardisées. L’option « rotation varimax » a été choisie pour faciliter 

l’interprétation des composantes en réduisant le nombre de variables ayant des contributions élevées à 

chaque composante. Afin de limiter le nombre de composantes à analyser, seules les composantes principales 

avec une valeur propre supérieure à 1 ont été retenues, conformément à la règle de Kaiser. Après l’analyse 

en composantes principales (ACP), une Classification Ascendante Hiérarchique (CHA) a été réalisée pour 

regrouper les accessions en fonction de leurs similarités morphologiques. La distance euclidienne a été 

employée pour mesurer la dissimilarité entre les accessions, et la méthode de Ward a été utilisée pour 

l’agrégation, car elle minimise les variances intragroupes tout en maximisant les variances intergroupes. La 

méthode basée sur la MANOVA (Mohammadi & Prasanna, 2003) a été privilégiée pour définir le nombre de 

groupes. Enfin, pour définir les caractères qui ont permis de discriminer les groupes obtenus par la CHA d’une 

part et valider la classification en affectant les accessions aux groupes définis par les modalités de la variable 

à expliquer, d’autre part, une Analyse Factorielle Discriminante (AFD) a été effectuée. Toutes les analyses ont 

été réalisées avec les logiciels XLSTAT 2019 et SPSS version 26. 

 

 

3. Résultats 
 

3-1. Analyse descriptive des caractères quantitatifs 
 

L’analyse descriptive des caractères quantitatifs a révélé l’existence d’une variabilité entre les lignées 

considérable (Tableau 3). Les valeurs du coefficient de variation indiquent une forte variation entre les 

lignées pour sept (7) paramètres évalués (CV > 15 %). Il s’agit de la densité de levée, l'intervalle entre la 

floraison mâle et femelle, la hauteur moyenne d'insertion de l'épi, la prolificité, le nombre d'épi récolté, le 

rendement grain et le nombre de plant de striga germé à 8 et 10 semaines après semis. À l’inverse, des 

coefficients de variation faibles ont été observés pour les autres caractères (CV < 15 %). La floraison mâle à 

50 % a varié de 54 j à 72 j pour les lignées les plus tardives. La hauteur de la plante est passée de 93,50 m 

pour les lignées les plus courtes à 184,33 m pour les grandes lignées. Le nombre d'épi récolté a été compris 

entre 2,5 et 40. Le nombre de plant de striga germé a oscillé entre 4 et 30 pour huit semaines après semis. À 

dix semaines après semis, ce nombre a été de 85 (Tableau 3). 
 

 

 

 

 

 

 

 



34  Afrique  SCIENCE 25(1) (2024) 27 - 44 

Hugues  Annicet  N’DA  et  al. 

Tableau 3 : Valeur minimale, maximale, moyenne et coefficient de variation des 16 traits quantitatifs étudiés 
 

Variables Minimum Maximum Moyenne Ecart-type Coefficient de variation (%) 

DL 2,00 37,66 27,74 8,26 29,80 

FM 54,00 72,67 60,94 3,17 5,20 

FF 54,00 69,33 61,71 3,21 5,20 

ASI 0,00 4,50 1,53 1,01 66,24 

HMP 93,50 184,33 143,82 19,29 13,41 

HMIE 38,00 101,67 65,68 12,18 18,55 

NTF 9,50 15,50 13,20 1,02 7,70 

FSE 4,00 7,50 5,83 0,77 13,27 

Pro 1,66 3,33 2,20 0,46 20,88 

MAT 68,67 101,67 94,31 9,23 9,78 

NER 2,50 40,00 20,19 8,52 42,21 

LE 7,10 14,84 11,39 1,41 12,37 

DE 1,55 3,83 3,23 0,35 10,70 

RG 0,03 0,49 0,27 0,11 39,90 

NbSt 8 4,00 30,00 6,61 5,00 75,66 

NbSt 10 10,00 85,67 24,23 20,42 84,26 

 

3-2. Analyses en composantes principales 
 

Avant de procéder à l’analyse en composantes principales (ACP), la mesure d’adéquation de l’échantillonnage 

de Kaiser-Meyer-Olkin (KMO) a été calculée pour chaque variable. L’analyse du tableau IV révèle un indice 

KMO faible pour le nombre de feuilles au-dessus de l’épi, la prolificité, ainsi que la longueur et le diamètre 

des épis. Par conséquent, ces variables ont été exclues des analyses suivantes.  
 

Tableau 4 : Mesure de précision de l'échantillonnage de Kaiser-Meyer-Olkin (KMO) des 16 variables 
quantitatives 

 

Variables Indice KMO 

DL  0,677 

FM  0,597 

FF  0,576 

ASI 0,622 

HMP 0,575 

HMIE 0,513 

NTF 0,645 

FSE 0,462 

Pro 0,376 

MAT 0,523 

NER 0,619 

LE 0,474 

DE 0,389 

RG 0,717 

NbSt 8                                      0,569 

NbSt 10                                      0,553 

 

3-3. Analyse de la matrice des corrélations et test de sphéricité de Bartlett  
 

La matrice de corrélation de Pearson montre des corrélations significatives entre plusieurs couples de 

variables (Tableau 5). De plus, bien que le déterminant soit supérieur à zéro, il est très faible                          

(déterminant = 0,004). Ce qui indique que les données sont susceptibles d’être factorisées.  
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Tableau 5 : Matrice de corrélation entre les variables mesurées 
 

  DL FM FF ASI HMP HMIE NTF MAT NER RG NbSt 8 

FM -0,206 1,000          

FF -0,097 0,860 1,000         

ASI 0,116 0,277 0,466 1,000        

HMP 0,343 0,170 -0,183 0,147 1,000       

HMIE 0,191 0,339 0,246 0,290 0,813 1,000      

NTF 0,265 0,129 0,093 0,012 0,516 0,443 1,000     

MAT 0,119 -0,245 -0,183 0,098 -0,212 -0,177 -0,260 1,000    

NER 0,506 -0,121 -0,256 -0,090 0,275 0,160 0,233 0,141 1,000   

RG 0,519 0,555 0,645 -0,253 0,217 -0,003 0,140 0,053 0,610 1,000  

NbSt 8 0,147 -0,249 -0,261 -0,221 -0,224 -0,077 0,072 -0,024 0,287 0,375 1,000 

NbSt 10 0,298 -0,247 -0,222 -0,201 -0,251 0,041 0,378 0,083 0,375 0,378 0,635 
 

En outre, l’indice KMO global pour la matrice ainsi que le test de sphéricité de Bartlett, présentés dans le 

Tableau 6 ci-dessous, sont significatifs (KMO = 0,610 ; test de Bartlett : Khi-deux = 192,355, p = 0,000). 

Ces résultats confirment que la matrice de données peut être soumise à des analyses factorielles 

exploratoires. 

 

Tableau 6 : Indice de KMO pour la matrice globale et test de Bartlett 
 

Indice de Kaiser-Meyer-Olkin pour la mesure de la qualité 

d'échantillonnage. 
 0,610 

Test de sphéricité de Bartlett Khi-carré approx. 192,355 
 ddl 55 

  Signification 0,000 

 

✓ Nombre de facteurs à retenir 
Le Tableau 7 nous renseigne sur les valeurs propres et le pourcentage de variance de chaque axe. D’après 

le critère de kaiser, tout axe dont la valeur propre est supérieure à 1 doit être retenu pour l'analyse. Ainsi, 

les trois premiers axes ont été sélectionnés pour décrire la variabilité totale des lignées. Ces axes expliquent 

à eux seuls 64,17 % de la variabilité totale. Plus précisément, le premier axe rend compte de 31,79 % de la 

variabilité, le deuxième axe de 20,16 %, et le troisième axe de 12,21 %. 
 

Tableau 7 : Vecteurs propres et pourcentage de variation exprimée par les trois premiers axes de 
l’analyse en composantes principales 

 

  F1 F2 F3 

Valeur propre 3,498 2,218 1,343 

Variabilité (%) 31,797 20,166 12,212 

% cumulé 31,797 51,963 64,175 
 

✓ Analyse des axes  
L’examen du Tableau 8 montre que les variables densité de levée, floraison mâle, floraison femelle, nombre 

d'épi récolté, rendement grain, nombre de plants de striga germé à 8 et à 10 semaines après semis sont 

fortement corrélés au premier axe. Cet axe peut donc être décrit comme l’axe de la précocité et du rendement. 

Tandis que les variables suivantes : Hauteur moyenne des plants, Hauteur moyenne d'insertion des épis et le 

nombre total de feuille sont corrélés au second axe. Cet axe peut être défini comme l’axe de croissance et 

développement végétatif. Deux variables contribuent à la formation du troisième axe : il s'agit de l'intervalle 

entre la floraison mâle et femelle et la maturité. Cet axe apporte une information complémentaire à l’axe 1. 
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Tableau 8 : Corrélations entre les variables et les facteurs 
 

  F1 F2 F3 

DL 0,499 0,481 0,446 

FM -0,726 0,465 -0,123 

FF -0,772 0,440 0,001 

ASI -0,422 0,352 0,551 

HMP 0,576 0,648 0,191 

HMIE -0,141 0,739 0,067 

NTF 0,158 0,721 -0,276 

MAT 0,197 -0,271 0,650 

NER 0,619 0,421 0,247 

RG 0,856 0,105 0,133 

NbSt 8 0,588 0,112 -0,394 

NbSt 10 0,634 0,335 -0,298 

 

La projection des individus et des variables dans le plan principal (plan 1-2), n’a pas permis de dégager une 

typologie des lignées compte tenu du nombre élevé de lignées analysés (Figure 2). Cependant, l’analyse des 

contributions et des cosinus carrés a indiqué les lignées qui ont le plus contribué à l'émergence des 

composantes. L’axe 1 a opposé les lignées précoces avec un bon rendement (TZMI 2103, TZMI 2037, 9540, 
TZMI 2035-1, TZISTR 2059, TZISTR 2049, TZISTR 2038, TZISTR 1332, TZISTR 1310, TZISTR 1262, TZISTR 1160, TZISTR 

1137) aux tardives à rendement faible (TZMI 407, TZMI 2031-2, TZMI 1263, TZMI 102, TZISTR 2056). Par contre, 

l’axe 2 a permis de distinguer celles ayant une bonne croissance et une biomasse foliaire importante (TZMI 2047, 

TZMI 1183, TZMI 1273, TZMI 2042, TZMI 2036, TZMI 1304) et de petite taille à biomasse foliaire réduites                        

(TZMI 2104, TZMI 1183, CHECK, TZISTR 2045, TZISTR 2036, TZISTR 2055, TZISTR 1304, TZISTR 1132, 5057). 

 

 
 

Figure 2 : Projection des 46 lignées parentales, sur le plan des axes 1-2 de l'analyse en composantes 
principales 
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3-4. Classification hiérarchique  
 

Les résultats de la classification hiérarchique (CHA) basée sur l’algorithme de Ward a produit un 

dendrogramme (Figure 3). L’observation de cette figure a permis de visualiser trois groupes hétérotiques 

de lignées. L’effectif total des lignées est 19, 7 et 15 pour les groupes 1, 2 et 3 respectivement.  

 

 
 

Figure 3 : Groupes hétérotiques identifiés à l’aide de la Classification Ascendante Hiérarchique (CAH) 
 

3-5. Caractéristique des groupes de lignées  

 

Le Tableau 9 présente les distances au sens de Mahalanobis entre les groupes identifiés. Les groupes 1 et 

2 ont été les plus proches et 2 et 3 les plus éloignées. Les résultats ont également montré une différence 

significative entre ceux-ci. 
 

Tableau 9 : Distance de Mahalanobis entre les groupes de lignées 
 

  Groupe 1 Groupe 2 

Groupe 2 10,871  

Groupe 3 21,160 42,391 
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Le groupe 1 est caractérisé par une très bonne densité de levée (DL = 30,91 ± 4,0). Cependant les lignées 

qui composent ce groupe ont un cycle végétatif intermédiaires (FM = 60 ± 2,28 j ; FF = 60 ± 2,57 j) avec une 

taille moyenne (HMP = 144,24 ± 1,30 cm), une hauteur moyenne d'insertion des épis (HMIE = 66 ± 5,32 cm) et 

une forte biomasse de striga hermonthica au niveau des plants (NbSt10 = 28, 89 ± 24,02). Le groupe 2 se 
distingue par une densité de levée moyenne (DL = 22,88 ± 8,06) composé de lignées précoces (FM = 59 ± 1,59 j), 
(FF = 59 ± 1,57 j) et de petite taille (HMP = 129 ± 13,59 cm). Elles présentent également une faible hauteur 

d'insertion des épis (HMIE = 53 ± 8,58). Le groupe 3 se caractérise par une bonne densité de levée                   
(DL = 29,29 ± 7,28), avec des lignées tardives (FM = 61 ± 2,65 jours ; FF = 62 ± 3,07 jours), de grande taille 

(HMP = 153 ± 19,03 cm) et une hauteur d'insertion des épis élevée (HMIE = 73,70 ± 12,10), (Tableau 10). 
 

Tableau 10 : Caractéristique des groupes issus de la CAH 
 

Variables  Groupe 1 Groupe 2 Groupe 3 F P 

DL 30,91 ± 4,07 a 22,88 ± 8,06 b 29,29 ± 7,28 a 14,42 0,001 

FM 60,01 ± 2,28 ab 59,67 ± 1,96 b 61,28 ± 2,65 a 15,48 0,001 

FF 60,58 ± 2,57 ab 59,98 ± 1,57 b 62,29 ± 3,07 a 12,52 0,001 

ASI 0,96 ± 0,62 a 0,79 ± 0,34 a 1,12 ± 0,66 a 3,39 0,324 

HMP 144,24 ± 10,38 ab 129,45 ± 13,59 b 153,17 ± 19,03 a 18,25 0,001 

HMIE 66,44 ± 5,32 ab 53,05 ± 8,58 b 73,70 ± 12,10 a 12,92 0,001 

NTF 13,60 ± 0,80 a 12,60 ± 0,68 b 13,30 ± 0,68 a 4,70 0,001 

MAT 97,39 ± 2,05 a 97,10 ± 3,05 a 93,71 ± 10,80 a 1,33 0,277 

NER 23,07 ± 4,93 a 17,93 ± 7,81 a 18,67 ± 8,71 a 2,26 0,118 

RG 0,32 ± 0,09 a 0,26 ± 0,10 a 0,26 ± 0,13 a 1,59 0,217 

NbSt 8 5,67 ± 2,05 a 5,38 ± 1,01 a 5,38 ± 1,23 a 0,16 0,856 

NbSt 10 28,89 ± 24,02 a 20,48 ± 13,29 b 14,78 ± 7,98 c 2,62 0,001 

 

3-6. Analyse discriminante 
 

Les résultats du test d’égalité des moyennes de groupe sont synthétisés dans le Tableau 11. L’examen des 

valeurs F de Fischer a montré que les variables tels la densité de levée, la floraison mâle et femelle, la 

hauteur moyenne des plants et d'insertion de l'épi sont les plus discriminants. Elles ont des valeurs de F 

relativement élevées comparativement aux autres.  

 

Tableau 11 : Analyses de variance comparant les groupes de lignées pour chacune des variables 
 

Variable Lambda F p-value 

DL 0,446 16,551 < 0,001 

FM 0,503 12,881 < 0,001 

FF 0,406 19,495 < 0,001 

ASI 0,485 0,853 0,473 

HMP 0,703 10,627 < 0,001 

HMIE 0,550 15,557 < 0,001 

NTF 0,771 5,659 0,027 

MAT 0,935 1,317 0,280 

NER 0,818 4,222 0,022 

RG 0,848 3,415 0,043 

NbSt 8 0,939 1,233 0,303 

NbSt 10 0,774 5,561 0,018 

 

La représentation graphique des trois groupes dans le plan principal défini par les axes factoriels est 
présentée sur la Figure 4. La première fonction discriminante a permis de bien discriminer les groupes 2 et 3.              
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Il n’y a pas eu de chevauchement entre eux. La deuxième fonction a permis de discriminer le groupe 1 des 

autres. Le Tableau 13 présente l’effectif de chaque groupe issu de l’AFD. 

 

 
 

Figure 4 : Mise en évidence des groupes de lignées identifiés 

 

Pour évaluer la qualité de la classification, une matrice de confusion a été réalisé (Tableaux 12 et 13). 
Cette matrice résume le classement des lignées dans les trois groupes définis. Le pourcentage des lignées 

correctement classées a été de 100 %. Ce pourcentage a été de 19, 7 et 15 % pour les groupes 1, 2 et 3 

respectivement. La validation croisée par élimination a montré que le pourcentage des lignées correctement 

classée a été de 84,21 % (16 lignées), 85,71 % (6 lignées) et 100 % (15 lignées) respectivement pour les 

groupes 1, 2 et 3. Au total 37 lignées ont été correctement classées, soit un taux moyen de 90, 24 %. 

 

Tableau 12 : Regroupement des lignées suite à l’analyse discriminante 
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Tableau 13 : Matrice de confusion des groupes basée sur les caractères agro-morphologiques chez les lignées 
 

   Classe (s) d’affectation prévue (s)  

   Groupe 1 2 3 Total 

Original Effectif 1 19 0 0 19 
  2 0 7 0 7 
  3 0 0 15 15 
 % 1 100 0 0 100 
  2 0 100 0 100 
  3 0 0 100 100 

Validé-croisé Effectif 1 16 1 2 19 
  2 1 6 0 7 
  3 0 0 15 15 
 % 1 84,21 0 0 84,21 
  2 0 85,71 0 85,71 

   3 0 0 1 100 

 
 

4. Discussion 
 

4-1. Analyse descriptive et en composante principale des caractères étudiés 
 

L’évaluation et la sélection de lignées parentale pour l’hybridation est une étape primordiale des programmes 

de sélection. Cette sélection est une première étape importante dans tout programme d’hybridation. En effet, 

pour sélectionner une lignée parentale de maïs, il est essentiel de prendre en compte divers caractères et 

facteurs qui contribuent à la productivité de celle-ci. Dans la pratique, les sélectionneurs prennent plusieurs 

décisions pour que leur sélection ressemble à un idéotype. Malgré les avancées significatives en 

biotechnologie et en outils bioinformatiques, il est encore courant que les sélectionneurs choisissent les 

parents en se basant sur leurs caractéristiques morphologiques. Dans cette étude, 16 caractères 

agromorphologiques ont été utilisés. Toutefois, parmi les 48 lignées initialement semées, seules 46 ont été 

incluses dans l’étude, les deux autres (TZISTR 2002 et TZMI 407-Short) n'ayant pas germé en raison de la 

mauvaise qualité des graines. Les analyses descriptives révèlent une forte variation pour les caractères 

suivants : densité de levée, intervalle floraison mâle-femelle (IFM), hauteur moyenne d'insertion des épis, 

nombre d'épis récoltés, rendement en grains, ainsi que le nombre de plants de Striga à 8 et 10 semaines                

(CV > 15 %). Cette forte variation observée pourrait être due d'une part au mauvais état de germination de 

certaines lignées et à leur floraison asynchrone. Ce qui a un effet sur le nombre d'épi récolté donc sur le 

rendement. En effet, le maïs (Zea mays L.) est une espèce monoïque et croisée. La pollinisation croisée est 

assurée par la position séparée des fleurs mâles et femelles, bien qu'elles soient toutes deux sur la même 

plante, et par le fait que les fleurs mâles mûrissent avant les fleurs femelles (protandrie). La période entre 

la maturité des fleurs mâles et celle des fleurs femelles (intervalle anthèse - soie) peut être longue, de sorte 

que les pollens sont déjà éliminés avant que les soies femelles n'émergent. Ceci est en accord avec les 

observations faites par [36]. Selon [10], le retard de l'épiaison par rapport à l’émission du pollen, mesuré 

comme l'intervalle anthèse-épiaison (IFM), est un bon indicateur de la réponse aux stress abiotiques chez le 

maïs. Afin d’estimer les distances génétiques entre lignées des analyses multivariées ont été utilisées. Les 

mesures de distance génétique basées sur les caractères phénotypiques constituent l'une des principales 

méthodes multivariées pour déterminer les critères de sélection des parents. L'utilisation des caractères 

phénotypiques dans les études de distance génétique est couramment employée par les sélectionneurs. Des 

exemples d'utilisation efficace des techniques multivariées peuvent être trouvés pour le coton [19], l'avoine 

[33], les haricots communs [18], le maïs [7] et le blé [2, 4, 20]. L’analyse des composantes principales a montré 

que les trois premiers axes décrivent 64,17 % de la variance totale. Ce qui n’est pas négligeable.  
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4-2. Matrice de corrélation, Nombre de facteur à retenir et analyse des axes 
 

Les caractères agro - morphologiques fortement corrélés aux axes des composantes principales 1 ; 2 et 3                

(F1, F2 et F3) sont dominés par les descripteurs phénologiques. Ce sont (la floraison mâle, la floraison femelle, 

intervalle entre la floraison mâle et femelle, nombre de jour de maturité), végétatifs (hauteur moyenne des 

plants, hauteur moyenne d'insertion de l'épi, nombre total de feuille), de rendement (nombre d'épi récolté, 

rendement grain) et du striga (nombre de plants de striga germé 8 et 10 semaines après semis). Cela 

suggèrerait que ces descripteurs seraient les plus pertinents pour l’explication de la variabilité entre les 

lignées parentales tolérantes au striga hermonthica. L'analyse des coordonnées des variables révèle que la 

densité de levée, la floraison mâle, la floraison femelle, le nombre d'épis récoltés, le rendement en grains, 

ainsi que le nombre de plants de Striga germés à 8 et 10 semaines après semis, contribuent principalement à 

la construction du premier axe. Cet axe peut ainsi être caractérisé comme l'axe de la précocité et du 

rendement. Ces résultats soulignent l'importance des descripteurs phénologiques et de rendement dans la 

sélection de lignées tolérantes au Striga. La hauteur moyenne d'insertion des épis et le nombre total de feuille 

concourent le plus à la formation du second axe. Cet axe peut être défini comme l’axe du développement 

végétatif. Ce résultat soulignerait l'importante des caractères morphologiques dans le choix des lignées.  

 

4-3. Classification hiérarchique, Caractéristique des groupes de lignées et analyse 

discriminante 
 

Sur la base des composantes principales de l’ACP, une classification des lignées a été effectuée. Dans une 

étude réalisée sur le blé, [16] ont indiqué que la classification basée sur les composantes de l’analyse en 

composantes principales permet de mieux regrouper les génotypes comparés à une classification basée sur 

les variables originales. Les mesures de distance génétique basées sur les caractères phénotypiques sont 

l'une des principales techniques multivariées utilisées pour fournir des critères de choix des parents. La 

distance globale de Mahalanobis (D2) et la distance euclidienne sont les procédures statistiques les plus 

utilisées pour estimer les distances génétiques [9]. La distance de Mahalanobis présente certains avantages 

par rapport à la distance euclidienne. Elle prend en compte les effets environnementaux et permet d'obtenir 

des corrélations entre les caractères. La classification ascendante hiérarchique a montré la présence de trois 

groupes hétérotiques de lignée. L’analyse de la distance de Mahalanobis a montré que les groupes 1 et 2 sont 

plus proches et 2 et 3 plus éloignées. L'utilisation de la distance de Mahalanobis entre les groupes 

hétérotiques formés par la classification ascendante hiérarchique (CAH) permet d'identifier les groupes 

génétiques les plus éloignés, facilitant ainsi la sélection des groupes les mieux adaptés pour un croisement 

diallèle. L'implication de ces groupes dans les diallèles permet de bénéficier d’un bon effet hétérosis. Par 

ailleurs dans une étude sur la sélection de lignées endogames pour déterminer les parents hybrides [32] ont 

révélé que lorsque les lignées sont génétiquement éloignées, l'effet hétérosis est plus important. L’analyse 

factorielle discriminante a confirmé les observations faites à partir de l’ACP et de la CAH. Elle a montré que 

la densité de levée des plants, la précocité, la hauteur des plants et la hauteur de l’insertion des épis sont les 

paramètres les plus discriminants pour la structuration de la diversité phénotypique des lignées. La 
représentation graphique des trois groupes dans le plan principal, défini par les axes factoriels, a révélé une 

nette séparation des barycentres des groupes, indiquant ainsi une importante hétérogénéité entre eux. Ces 

caractéristiques devraient donc être particulièrement prises en compte lors du processus de sélection des lignées. 
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5. Conclusion  
 

La création de variétés hybrides de maïs implique la sélection de lignées parentales présentant des caractères 

spécifiques pour assurer un bon potentiel de rendement. Dans cette étude, L'analyse en composante principale 

(ACP) a permis d’évaluer la ressemblance entre les différentes lignées et de comprendre les relations 

existantes entre elles. La classification ascendante hiérarchique (CAH) a été nécessaire pour identifier trois 

groupes hétérotiques de lignées. Le lien entre ces groupes a été révélé par l’analyse de la distance de 

Mahalanobis. Ce qui facilite ainsi le choix des lignées dans les groupes génétiquement éloignés pour 

bénéficier de l’effet hétérosis. Les caractères les plus pertinents (la densité de levée des plants, la précocité, 

la hauteur des plants et la hauteur de l’insertion des épis) ont été révélés par l’analyse discriminante. Ceux-

ci devraient être considérés dans le choix des parents potentiels pour l’hybridation. La sélection des lignées 

parentales sur la base des seuls caractères cibles est souvent insuffisante pour garantir la présence de 

génotypes supérieurs dans la descendance. La variabilité observée entre ces lignées constitue un argument 

de choix pour des études poussées afin de faciliter la sélection des parents dans l’orientation des programmes 

ultérieurs de sélection.  

• Implication à la création variétale 
L'IFM est un caractère facile à mesurer ; il présente une héritabilité plus élevée dans des conditions de stress 

que dans des conditions non limitées. Il s'agit d'un bon indicateur raison pour laquelle notre sélection de 

lignée parentales s’est basée sur ce paramètre, même si le rendement en grains est le plus souvent le 

paramètre cible des programmes de sélection du maïs. Sur la base de notre étude les lignées parentales 

exprimant un IFM < ou = 1 ont été sélectionné. Les lignées du groupe 2 (TZMI 20672, TZMI 1307, TZMI 1263, 

Check, TZISTR 2055, TZISTR 1329, TZISTR 1312) sont plus précoces présentent, de longs épis placés bas, un 

rendement élevé et un écart plus court entre intervalle anthèse et émission des soies (IFM)  plus court sont 

les plus prometteuses en tant que parents femelles, tandis que les groupes 1 (TZMI 407, TZMI 2104, TZMI 

2103, TZMI 2102, TZMI 21011, TZMI 2037, TZMI 2035-2, TZMI 2033, TZMI 2031-2, TZMI 1152, TZISTR 1324, 

TZISTR 2057, TZISTR 2045, TZISTR 2042, TZISTR 1332, TZISTR 1313, TZISTR 1310, TZISTR 1262, TZISTR 1137) et 

groupe 3 (TZMI 2035-1, TZMI 1346, TZMI, 1278TZMI 1273,TZMI 1183, TZMI 1151, TZMI 102, TZISTR 2059, TZISTR 

2056, TZISTR 2049, TZISTR 2038, TZISTR 2036, TZISTR 1304, TZISTR 1160, 9540) avec des lignées de plus 

grandes tailles avec panicules présentant de nombreuses branches remplies de pollen et une durée 

d’émission de pollen plus longue peuvent être sélectionnées comme parents mâles. 
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