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RESUME 

Le riz est une culture céréalière essentielle sur les plans alimentaire et économique. Parmi ses caractéristiques les plus valorisées, l’arôme joue un 
rôle clé en augmentant sa valeur marchande. Les riz aromatiques possèdent une odeur agréable et un goût apprécié par les consommateurs du 
monde entier, y compris en Afrique. Cependant, les programmes de sélection ciblant l’arôme restent peu développés en Afrique, et l’état des 
connaissances sur ce sujet demeure mal documenté. Le présent travail vise à faire le point sur les avancées et les défis liés à l’amélioration génétique 
de l’arôme du riz en Afrique, ainsi qu’à proposer des pistes pour renforcer les efforts de sélection. Il repose sur une analyse documentaire des 
travaux portant sur l’amélioration génétique de l’arôme dans le contexte africain. Après une sélection selon des critères d’inclusion et d’exclusion, 
53 publications ont été retenues, analysées et synthétisées.  L’exploitation des données montre que le principal gène responsable de l’arôme a été 
identifié, cartographié puis introgressé dans plusieurs variétés à l’échelle mondiale. Bien que les marqueurs moléculaires associés à l’arôme ont été 
largement développés, l’état de l’amélioration génétique de l’arôme en Afrique reste embryonnaire. Les futurs travaux devraient utiliser les 
accessions aromatiques comme Pusa basmati, Nerica 1 et Basmati 370 comme parents donneurs de gènes dans les programmes d’amélioration 
génétique.  
Mots clés : Riz aromatique, Amélioration génétique, Sélection assistée par marqueurs, fragrance. 

ABSTRACT 
Rice is a vital cereal crop, both nutritionally and economically. Among its most valued traits, aroma plays a key role in increasing its market value. 
Aromatic rice varieties possess a pleasant fragrance and flavor appreciated by consumers worldwide, including in Africa. However, breeding 
programs targeting aroma remain underdeveloped in Africa, and current knowledge on this subject is poorly documented. This work aims to 
provide an overview of the advances and challenges related to the genetic improvement of rice aroma in Africa, and to propose strategies to 
strengthen breeding efforts. It is based on a literature analysis of studies focusing on the genetic improvement of aroma in the African context. After 
applying inclusion and exclusion criteria, 53 publications were selected, analyzed, and synthesized. The data reveal that the main gene responsible 
for aroma has been identified, mapped, and introgressed into several varieties globally. Although molecular markers associated with aroma have 
been widely developed, the state of aroma genetic improvement in Africa remains at an early stage. Future work should consider aromatic 
accessions such as Pusa Basmati, NERICA 1, and Basmati 370 as donor parents in genetic improvement programs. 
Keywords : Aromatic rice, Genetic improvement, Marker-assisted selection, Fragrance. 
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1. INTRODUCTION 
Le riz est une culture céréalière importante et est consommé par une 
grande majorité de la population mondiale (Bin Rahman et Zhang, 
2023). En Afrique de l’Ouest, la production céréalière pour 2024 est 
estimée à environ 73,7 millions de tonnes, en légère baisse par rapport à 
l’année précédente en raison de conditions climatiques défavorables 
(FAO, 2024).  
Depuis plusieurs années, les préférences en termes de qualités de riz des 
consommateurs se sont progressivement tournées vers le riz aromatique 

(Dutta et al., 2022). Détenant désormais une part importante dans le 
commerce mondial de riz Golamet al., 2011), ceux parfumés sont en 
effet considérés comme étant de meilleure qualité. Il en découle donc 
une demande croissante de riz aromatique tant sur les marchés 
nationaux qu’internationaux (Verma et Srivastav, 2020). La production 
totale de riz parfumé n’arrive cependant pas à combler les besoins des 
consommateurs dans le monde entier et encore moins en Afrique. Pour 
pallier ce problème, les avancées des technologies moléculaires ont 
renforcé l’arsenal des sélectionneurs, leur permettant de développer plus 
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rapidement de nouvelles variétés aromatiques (Mheni et al., 2024). Ces 
avancées technologiques réduisent considérablement le temps de 
sélection et améliorent la précision des programmes de sélection 
(Bhowmik et al., 2009 ; Mheni et al., 2024).   
Les revues systématiques permettent de synthétiser de manière 
rigoureuse les résultats de recherches de plusieurs études (Nambiema et 
al., 2021). De plus, elles facilitent l’identification des lacunes dans la 
recherche et permettent d’orienter les futurs programmes de recherches 
en conséquence (Chérif et al., 2023). Plusieurs revues de littérature 
récentes (Hu et al., 2020 ; Ndikuryayo et al., 2022 ; Kongpun et al., 
2024) ont été faites sur l’arôme du riz. Ces revues ont mis en évidence 
les avancées majeures dans la compréhension génétique de l’arôme du 
riz et ont identifié des cultivars aromatiques.  
Cependant, ces études n’ont pas spécifiquement mis l’accent sur les 
recherches menées en Afrique. Cette revue systématique vise donc à 
combler cette lacune en synthétisant les connaissances et les avancées 
scientifiques sur le riz aromatique en Afrique.  
L’objectif principal de cette étude est d’évaluer l’état actuel de la 
sélection du riz aromatique sur le continent africain pour identifier les 
avancées réalisées, les limites rencontrées et les perspectives 
d’amélioration génétique. Plus spécifiquement, elle vise à : (1) 
synthétiser les connaissances actuelles sur l’arôme du riz, notamment ses 
bases génétiques, biochimiques et les facteurs influençant son expression 
et (2) analyser l’état des recherches en Afrique, en mettant en évidence 
les défis, les avancées et les perspectives en matière d’amélioration du 
riz aromatique. La revue s’articule autour de quatre grands axes : (I) les 
préférences des consommateurs du continent africain ; (II) l’arôme du riz 
; (III) la base génétique de l’arôme ; (IV) les approches moléculaires pour 
sélectionner les cultivars aromatiques et (V) l’état actuel des travaux de 
sélection en Afrique et les principaux défis rencontrés. 

2. Méthologie 
Pour comprendre l’état actuel de la recherche sur l’amélioration du riz 
pour l’arôme en Afrique, il a été opté pour une revue systématique. Cette 
approche permet de collecter, d’évaluer et de synthétiser de manière 
exhaustive les données disponibles sur un sujet donné, en minimisant les 
biais de sélection. Elle a été privilégiée dans ce travail afin de fournir 
une vue d’ensemble fiable et représentative des connaissances actuelles, 
des lacunes et des avancées scientifiques en lien avec la sélection du riz 
aromatique sur le continent. 
 La recherche a été ainsi effectuée en utilisant le moteur de recherche 
‘’Google scholar’’ et la base ‘’AGORA’’ par le biais du code institutionnel 
de l’Université d’Abomey-Calavi. La base de données du centre de riz 
pour l’Afrique (https://www.africarice-fr.org) a également été consultée. 
Cette recherche a pris en compte tous les articles évalués par les pairs, 
les chapitres de livres et les communications de conférences disponibles 
dans ces moteurs de recherche au moment de la requête, sans restriction 
de période. Un ensemble de mots clés, en anglais et en français, a été 
utilisé pour une première recherche dans ces différents moteurs. Il s’agit 
de : amélioration pour l’arôme, sélection assistée par marqueurs, 
rétrocroisement assisté par marqueurs, riz aromatique, arôme, gène Fgr, 
amélioration génétique moléculaire et cartographie des QTL. Certains 
équivalents anglais de ces termes ont été utilisés afin d’élargir la portée 
de la recherche. Pour optimiser la recherche et obtenir des résultats 

pertinents, les mots-clés ont été combinés à l'aide des opérateurs 
booléens "OR" et "AND", ce qui a permis d'élargir ou de restreindre les 
résultats.  
Cette première recherche bibliographique a permis d’identifier 288 
documents. Les doublons ont d’abord été supprimés. Ensuite, une 
sélection manuelle a été effectuée à l’aide des critères d’inclusion et 
d’exclusion définis dans le Tableau 1.  

Tableau1 : Critères d'inclusion et d'exclusion 
 

CRITÈRES D’INCLUSION CRITÈRES D’EXCLUSION 

Articles scientifiques, revues de littérature, 
chapitres de livres et thèses de doctorat 
évalués par des pairs. 

Résumés de conférences, Articles de 
synthèse sans nouvelles données et 
documents non évalués par des pairs. 
 

Études portant sur l’amélioration génétique 
du riz pour l’arôme, y compris la sélection 
assistée par marqueurs (Marker-Assisted 
Selection), le gène fgr, le gène badh2, le 
QTL mapping et d’autres approches de 
sélection. 

Études non pertinentes ou hors sujet  

La méthodologie est claire et reproductible  La méthodologie n’est pas claire 

Publications en anglais et en français. Publications dans des langues autres que 
l’anglais et le français. 

 

Cette procédure a abouti à une sélection finale de 53 documents, jugés 
pertinents pour l’analyse bibliographique. Les 53 articles retenus ont été 
lus intégralement et analysés. Leur contenu a ensuite été organisé en 
thématiques principales correspondant aux grands axes de la revue : (I) 
les préférences des consommateurs du continent africain ; (II) l’arôme du 
riz ; (III) la base génétique de l’arôme ; (IV) les approches moléculaires 
pour sélectionner les cultivars aromatiques et (V) l’état actuel des 
travaux de sélection en Afrique et les principaux défis rencontrés.  

3. Résultats  
3.1. Préférences des consommateurs du continent africain  

Plusieurs facteurs influencent le choix des variétés de riz par les 
consommateurs. Aujourd’hui, les préférences et exigences des 
consommateurs africains ont évolué et se sont tournées vers le riz 
aromatique (Fatondji et al., 2020). L’arôme du riz est devenu une 
caractéristique d’une grande importance économique (Verma et 
Srivastav, 2020). Très appréciée par les consommateurs, la présence de 
l’arôme augmente la valeur marchande du riz. De plus, d’après 
Ndikuryayo et al. (2023), l’arôme et le goût seraient corrélés 
positivement.  
Du fait de la préférence accrue des consommateurs pour ce caractère, la 
demande en riz aromatique ne cesse de croître tant sur les marchés 
nationaux qu’internationaux (Verma et srivastav, 2020). Ainsi, de 
nombreuses études, menées dans plusieurs pays d’Afrique, se sont 
intéressées aux préférences des consommateurs du continent en termes 
de qualité de riz. Au Bénin, une étude sur les préférences variétales des 
producteurs de riz a montré que le goût et le rendement élevé étaient les 
critères les plus recherchés (chacun cité par 28 % des répondants), suivis 
de l’arôme (mentionné par 24 % d’entre eux) (Fatondji et al., 2020).  De 
plus, plus de 75 % des producteurs ghanéens (Asante et al., 2013) et 
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34 % des producteurs Kenyans (Kimani et al., 2011) ont préféré cultiver 
respectivement les variétés Jasmine 85 et Basmati 370, appréciées pour 
leur bon goût, leur arôme agréable et leur excellente qualité culinaire 
(Fatondji et al., 2020). Ce choix leur assure de meilleurs débouchés 
commerciaux par rapport à d’autres variétés. Au Soudan du Sud, des 
tests ont également été réalisés sur les variétés importées et locales 
(Mogga et al., 2019) afin d’évaluer la perception des consommateurs 
concernant les qualités de cuisson et de consommation de riz. Les 
variétés les mieux classées étaient les riz importés, principalement 
appréciés pour leur goût sucré, leur capacité de gonflement, la forme et 
la taille des grains, leur texture non collante et surtout leur arôme 
agréable. Pour ce qui es des variétés locales, Mogga et al. (2019) 
rapportent que NERICA 1 a été préféré en grande partie grâce à son 
arôme distinctif, sa couleur attrayante et sa faible consommation d’eau à 
la cuisson. Le même constat a été établi au Ghana par Frimpong et al. 
(2023), qui ont identifié l’arôme comme le deuxième caractère le plus 
recherché pour la valorisation commerciale du riz, juste après la 
longueur et la finesse des grains. 
L’ensemble des éléments présentés ci-dessus met en évidence 
l’importance croissante accordée à l’arôme du riz en Afrique. Cependant, 
en dépit de leur potentiel tant adulé, les variétés aromatiques 
mondialement connues (Basmati d’origine indienne et pakistanaise) 
n’ont pas pu être adoptées dans certains pays d’Afrique. Ces dernières ne 
sont en effet pas adaptées aux conditions africaines et succombent assez 
facilement aux stress biotique et abiotique (Lamo et al., 2021). Ce défaut 
pousse par conséquent les consommateurs africains en quête de riz 
aromatique à s’orienter vers ceux importés et jugés de qualité supérieure 
(propreté, blancheur et arôme) (Asante et al., 2013).  

3.2. L’arôme du riz 
Les riz aromatiques contiennent un composé olfactif appelé le 2-acetyl-1-
pyrroline (2AP) (Laguerre et al., 2007) responsable de l’odeur. Les 
premières recherches sur l’arôme du riz remontent à 30 ans (Buttery et 
al., 1983). Mais, c’est avec le développement et l'application de la 
chromatographie en phase gazeuse que les composés volatils du riz ont 
été identifiés et quantifiés. Il a été découvert que le riz est constitué d’un 
mélange de plusieurs composés volatils qui lui confère sa saveur 
caractéristique. Plus de 500 composés volatils ont en effet été identifiés 
chez le riz (Verma et Srivastav., 2018). Au nombre de ces composés, il 
est très vite ressorti que la 2AP découverte par Buttery et al. (1983) 
constitue le composé aromatique le plus important du riz cuit. 
Les génotypes de riz non parfumés ont une très faible teneur en 2AP 
(moins de 8 parties par milliard) alors que la teneur en 2AP dans les 
variétés parfumées était de l’ordre de  40 à 900 parties par milliard 
(Buttery et al., 1983). Gaur et Wani (2016) ont montré que le 2AP est 
produit dans toutes les sections de la plante, sauf dans les racines où son 
niveau d'expression est très faible. Cependant, le composé est présent en 
grande quantité dans les feuilles au début de la croissance. Sa 
concentration atteint un pic au stade d’épiaison, puis diminue au stade 
reproductif. Il a été rapporté que l’arôme est transféré des feuilles et de 
la gaine des tiges vers les grains, où il s’accumule (Kongchum et al., 
2022).  Bien que la qualité du riz parfumé soit principalement 
déterminée par des facteurs génétiques, elle peut être fortement 
influencée par l’environnement et les pratiques culturales (Pinson, 

1994). Des éléments, tels que la température durant le remplissage et la 
maturation des grains (Itani et al., 2004), ainsi que le moment du 
séchage au champ et de la récolte (Champagne et al., 2005), jouent un 
rôle essentiel dans la qualité finale du produit. Les facteurs génétiques 
restent toutefois les plus déterminants dans la présence d’arôme.  
La préférence des consommateurs pour le riz parfumé a fait que les 
chercheurs s’intéressent de plus en plus à l’arôme du riz. Des tests 
sensoriels ont dès lors été effectués dans le but d’identifier et de 
caractériser le parfum du riz. D’après Hien et al. (2006), le test sensoriel 
est une méthode simple et fiable pour l'identification rapide du riz 
aromatique. Ce type de test est réalisé en utilisant une solution de KOH 
d’après la méthode décrite par Sood et al. (1983) ou celle modifiée par 
Golam et al. (2010). Pour ce qui es de la quantification de la teneur en 
2AP, La chromatographie en phase gazeuse et la spectrométrie de masse 
(SM) sont deux méthodes utilisées par les sélectionneurs. La 
chromatographie en phase gazeuse permet l’analyse quantitative de la 2-
acétyl-1-pyrroline (Sriseadka et al., 2006) en séparant les composants 
chimiques d’un échantillon, qui sont ensuite détectés et quantifiés 
(Ramtekey et al., 2021). L’échantillon est vaporisé et injecté dans une 
colonne chromatographique, où les différents composants sont séparés 
selon leurs propriétés physiques et chimiques, avec un gaz inerte servant 
de milieu porteur (Ramtekey et al., 2021).  La spectrométrie de masse 
(SM) quant à elle, mesure le rapport masse/charge des ions et donc 
produit un spectre de masse (Laguerre et al., 2007). L'association de la 
GC et de la MS permet par conséquent la séparation et la quantification 
simultanées des composés volatils et est couramment utilisée pour 
l’analyse de la teneur en arômes du riz (Ramtekey et al., 2021). À titre 
illustratif, le tableau 2 présente les teneurs en 2AP détectées dans 
quelques génotypes de riz.  

Tableau 2 : Teneurs en 2ap détectées dans quelques génotypes de riz  

GÉNOTYPE ORIGINE MOYENNE 2AP EN % SOURCE 

Agra 41 AfricaRice, 
Benin 

0.1520 ±0.0370 Ocan et al. (2021) 

Agra 55 CRI, Ghana 0.1595f ±0.0159 Ocan et al. (2021) 

Ambemohar 
157 

Inde 0.0662 ± 0.0000 Hinge et al., 2015 

Basmati 370 Inde 0.0451 ± 0.0000 Hinge et al., 2015 

Komboka IRRI, Philippines 0.0957 ± 0.0354 Ocan et al. (2021) 

Supa 1052 AfricaRice, 
Nigeria 

0.3217 ±0.0329 Ocan et al. (2021) 

Supa 5 IRRI, Philippines 0.2445 ± 0.0268 Ocan et al. (2021) 

Yasmin Egypte 0.3195 ± 0.0576 Ocan et al. (2021) 

 

Les contreforts de l’Himalaya, couvrant l’Uttar Pradesh, le Bihar et la 
région du Teraï au Népal, sont considérés comme le centre de la 
diversité du riz aromatique (Khush, 2000). En effet, les allèles du gène 
de l’arôme semblent tous provenir du même groupe de génotypes 
aromatiques originaires de ces régions (Pachauri et al., 2010). Par 
ailleurs, des études utilisant des marqueurs SSR ont révélé une 
variabilité importante parmi les génotypes de riz aromatiques. Par 
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exemple, 32 paires d’amorces ont été utilisées par Jasim et al. (2018) 
afin d’analyser la diversité génétique de 50 génotypes de riz 
aromatiques. Les résultats ont montré un haut niveau de 
polymorphisme, confirmant la richesse génétique des variétés 
aromatiques.  

3.3. Base génétique de l’arôme 
Le 2AP étant reconnu comme l’élément principal conférant le parfum au 
riz, les scientifiques ont orienté leurs recherches vers l’analyse de sa 
régulation et de sa base génétique. Plusieurs efforts ont été entrepris 
pour identifier et cartographier le gène responsable de la production de 
2AP dans diverses variétés de riz aromatique (Daygon et al. (2016) ; 
Ding et al. (2009) ; Veerabhadraswamy et al. (2022)). Le gène récessif 
fgr (fragrance) localisé sur le chromosome 8  a ainsi été identifié comme 
celui  principal régissant l’arôme du riz (Ahn et al., 1992). Une analyse 
plus approfondie a permis d’identifier deux marqueurs moléculaires 
localisés sur le gène codant pour la bétaïne déshydrogénase (BADH2) 
(Bradbury et al., 2005). Ce résultat montre l’implication du gène BADH2 
dans le contrôle de l’arôme. Ensuite, le séquençage des variétés de riz 
par Veerabhadraswamy et al. (2022), ont révélé la présence d’une 
mutation de 8 paires de bases dans l’exon 7 chez le riz aromatique alors 
que cette mutation était absente chez la variété non aromatique. La 
différence entre les riz aromatiques et non aromatiques est donc due à 
une variation de séquence dans le gène BADH2.  
En effet, lorsque BADH2 est actif, il inhibe la biosynthèse de la 2AP dans 
le riz non parfumé en convertissant le γ-aminobutyraldéhyde (GAB-ald) 
en acide γ-aminobutyrique (GABA) (Kamaraj et al., 2013). Cette 
mutation empêche donc l’inhibition de la 2AP en perturbant la fonction 
de la protéine (BADH2) (Chen et al., 2006). 

 
Source : (Bigyan et al. (2021) 
Figure 1 : Structure du gène fgr (BADH2)  

La structure du gène BADH2 (Figure 1) présente deux allèles non 
fonctionnels identifiés chez les variétés de riz aromatique. L’allèle 
badh2-E7 est caractérisé par trois mutations ponctuelles (SNPs) et une 
délétion de 8 paires de bases dans le 7ᵉ exon, tandis que l’allèle badh2-
E2 comporte une délétion de 7 paires de bases dans le 2ᵉ exon (Bigyan et 
al.,2021). 
En revanche, les variétés non aromatiques possèdent un allèle 
fonctionnel de BADH2, structuré en 15 exons et 14 introns, avec un 

codon d’initiation (ATG) situé dans le premier exon et un codon-stop 
(ATT) dans le quinzième exon (Shan et al., 2015). 

3.4. Approches moléculaires pour sélectionner les cultivars de riz 
aromatiques 

3.4.1. Sélection assistée par marqueur (sam)  
Les génotypes de riz aromatiques peuvent être discriminés des riz non 
aromatiques par des approches moléculaires. Ces méthodes consistent à 
extraire l’ADN des plantes, puis à identifier sur la base de marqueurs 
moléculaires les génotypes du riz qui possèdent des QTLs ou des gènes 
associés au caractère aromatique. Pour rappel, les marqueurs 
moléculaires sont des séquences nucléotidiques qui permettent une forte 
précision de sélection en un temps relativement court. Ils permettent de 
combiner plusieurs caractères cibles dans un seul cultivar (Afiukwa et 
al., 2016 ; Ndikuryayo et al., 2022). Les principaux marqueurs 
moléculaires utilisés incluent le polymorphisme de longueur des 
fragments de restriction (RFLP), le polymorphisme de longueur des 
fragments amplifiés (AFLP), l’ADN polymorphe amplifié au hasard 
(RAPD), les répétitions interséquences simples (ISSR), les répétitions de 
séquences simples (SSR), le polymorphisme d’un seul nucléotide (SNP), 
les rétrotransposons ainsi que les marqueurs issus de la technologie des 
matrices de diversité (DArT) (Nadeem et al., 2018 ; Ndikuryayo et al., 
2022). 
Dans le cadre du développement de marqueurs pour le gène BADH2, un 
système de marqueurs ciblant la délétion de 8 paires de bases a été 
développé pour le génotypage de l’arôme (Bradbury et al., 2005). Bien 
que ce système soit précis, il reste complexe à appliquer en sélection 
assistée par marqueur (SAM) à cause du nombre d’amorces nécessaires, 
de l’amplification faible de certains fragments et des compétitions entre 
amorces (Perween, 2017).   
Par la suite, des marqueurs étroitement liés au gène fgr ont été 
développés par Sun et al. (2008). Il s’agit par exemple de RM515 (à 2 
cM); RM8264 (à 1,3 cM); RM7049, RM7356 et RM7556 (Perween, 
2017). Chen et al. (2006) ont initialement localisé fgr entre RM8264 et 
RM3459 à une distance d’environ 800 kb, avant de le restreindre à un 
intervalle de 69 kb délimité par les marqueurs L02 et L06. Des 
marqueurs SNP associés à fgr ont également été validés pour des 
programmes d’introgression (Cheng et al., 2017). 
 Golestan et al. (2015), via une cartographie sur une population F₂ 
obtenue par croisement entre variétés aromatique et non aromatique, 
ont localisé sur le chromosome 8 des marqueurs. Il s’agit notamment de 
RM223, L06, Aro7, SCUO15RM et RM515, fortement liés à l’arôme et 
par conséquent utiles aux programmes de SAM (Figure 2). Certains de 
ces marqueurs ont leurs séquences listées dans le tableau 3. 
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Figure 2 : Cartographie des marqueurs liés à l’arôme sur le chromosome 
8, basée sur une population F₂ issue du croisement entre une variété de 
riz aromatique et une non aromatique adapté de Golestan et al. (2015). 
Les marqueurs situés dans les cadres bleus sont ceux fortement liés à 
l’arôme. 
 
Tableau3 : Séquences de quelques amorces étroitement associées au gène 
fgr 

Amorces Séquences Références 

RM 223 

 

R: GAAGGCAAGTCTTGGCACTG 

F:  GAGTGAGCTTGGGCTGAAAC 
 

Temnykhet  al., 2000 

RM 515 R: TGGCCTGCTCTCTCTCTCTC 

F: TAGGACGACCAAAGGGTGAG 

Temnykhet al., 2000 

Aro 7 R: GAGATGGGGAAGATAAA 

F: ATTTGCCTCCTGAGTCTG 

Sun et al.,2008  

SCU015RM R TTTTCCCACCAGCCAAACAT 

F: GGTTCATTCAAGCCTCCAGC 

Cordeiro et al., 2002 

L06 R: GCTAACTTCCGCTCACGCAA 

F: GCAAGTGACGGAGTACGCCT 

Chen et al., 2006 

 

3.4.2. Le rétrocroisement assiste par marqueurs  
Il s’agit d’une méthode efficace utilisée en sélection végétale qui consiste 
à introduire le gène fgr dans le fond génétique d’une variété élite non 
aromatique tout en conservant ses qualités agronomiques. Contrairement 
à la sélection conventionnelle, qui est plus longue, le rétrocroisement 
assisté par marqueurs permet de gagner du temps en identifiant, grâce 
aux marqueurs moléculaires, les génotypes souhaités à chaque 
génération de croisement. En effet, l’utilisation de marqueurs 
moléculaires flanquant et étroitement liés au gène fgr, comme RM223 et 
RM515 (Golestan et al., 2015), permet un suivi précis du locus d’arôme 
au cours des générations de croisement. De telles approches ont déjà été 
utilisées avec succès en Asie, et leur adoption en Afrique pourrait 
accélérer la mise au point de variétés locales aromatiques. 

 Par exemple, Cheng et al. (2017) ont réussi à introgresser le gène fgr 
dans deux variétés malaisiennes MR84 et MR219 en utilisant le 
marqueur SNP lié au gène fgr (fgr-SNP). La MABC leur a ainsi permis de 
réussir l’introgression du gène fgr en seulement 2 ans de croisement ; là 
où la sélection conventionnelle sans marqueur moléculaire prendrait 
beaucoup plus de temps. D’autres études, comme celle de Zhao et al. 
(2017) ou encore plus récemment Chen et al. (2024) ont réussi 
l’introgression du gène fgr par la méthode du backcross assisté par 
marqueur.  

3.4.5. États actuels et défis de la sélection du riz aromatique en 
afrique 
L'état actuel de la sélection du riz aromatique en Afrique est marqué par 
des progrès limités. La littérature montre que l’intérêt pour le riz 
aromatique sur le continent n’a véritablement émergé qu’à partir des 
années 2010, avec une intensification des recherches après 2015. En 
effet, sur les 53 documents pris en compte dans cette revue 
systématique, seulement 18 ont été réalisés en Afrique. Ce constat 
souligne l’insuffisance de littérature disponible sur l’amélioration du riz 
aromatique en Afrique. De plus, la majorité de ces 18 études traitent soit 
de préférences des consommateurs en matière d’arôme, soit de sélection 
phénotypique et moléculaire de germoplasme aromatique (Kioko et al., 
2015 ; Moshi et al., 2016 ; Palanga et al., 2016 ; Yuga et al., 2018 ; 
Dansou et al., 2023 ; Nanoukon et al., 2024). Les résultats de ces 
différentes études montrent que le continent africain dispose de 
germoplasmes de riz aromatique qui pourraient être utilisés comment 
parent donneur lors de programmes d’amélioration génétique pour 
l’arôme. Par exemple, en combinant les marqueurs moléculaires à 
l’évaluation sensorielle, Ndikuryayo et al. (2023) ont effectué des 
sélections précises de riz aromatiques destinées aux programmes de 
sélection.  
Toutefois, des cas d’introgression assistée par marqueur du gène de 
l’arôme réalisé en Afrique sont quasi inexistants. Le centre de riz pour 
l’Afrique avait lancé la première génération des variétés NERICA, parmi 
lesquelles certaines, comme NERICA 1, présentaient un arôme léger 
(Odhaimbo et al., 2020). Toutefois, ces variétés ont été largement 
abandonnées par les producteurs, et la majorité d’entre elles (comme 
Nerica 4 et Nerica 10) ne contenaient que peu de composés aromatiques, 
voire étaient dépourvues de 2-AP (Odhiambo et al., 2017). En réponse à 
cette limitation, AfricaRice, en partenariat avec ses collaborateurs, a mis 
en œuvre le programme ORYLUX dès 2020 afin de développer des 
variétés de riz hautement valorisées, notamment aromatiques 
(AfricaRice, 2020). La série aromatique ORYLUX (1 à 6) a ainsi vu le 
jour et est issue de croisement entre la variété locale WITA 1 et la 
variété aromatique Pusa Basmati (AfricaRice, 2020). En revanche, à 
l'exception du Centre du riz pour l'Afrique (AfricaRice), nous n'avons 
trouvé dans la littérature aucun rapport ou résultat de recherche 
mentionnant une introgression réussie du gène de l'arôme en Afrique.  
La sélection de l'arôme du riz est complexe en raison de son faible taux 
d'efficacité, de la contribution limitée des QTL individuels et de 
l'influence marquée de l'environnement (Pachauri et al., 2010). Étant un 
caractère fortement influencé par l'environnement, l'arôme peut donc 
varier considérablement selon le milieu de culture, même pour une 
même variété (Ndikuryayo et al., 2022). L’adaptation de nouveaux 



Houngbelagnon et al. Sciences and Technologies for Sustainable Agriculture (2025) 

 
 
  

207 
 

cultivars de riz aromatiques aux conditions locales représente donc un 
défi de taille. Les variétés développées pour une expression optimale de 
l’arôme dans une région peuvent ne pas produire les mêmes résultats 
dans différentes zones agroécologiques d’Afrique. Par exemple, Itani et 
al. (2004) et Champagne et al. (2005) ont montré que la teneur en 2AP 
varie significativement selon les conditions de culture, même pour un 
même génotype. Les programmes de sélection doivent ainsi tenir compte 
des conditions environnementales spécifiques (Mheni et al., 2024) afin 
de garantir une expression stable et uniforme de l’arôme dans divers 
environnements. L’idéal serait de développer les nouvelles variétés 
aromatiques à partir des variétés qui se sont déjà adaptées aux 
conditions locales des pays d’Afrique.  

L’acceptation des variétés de riz aromatiques et leur adoption par les 
agriculteurs constituent de notables enjeux. Le développement de ces 
variétés aromatiques doit être en adéquation avec les exigences du 
marché et les préférences des consommateurs afin de favoriser leur 
intégration dans les systèmes de production existants. Les programmes 
de sélection doivent ainsi être faits de manière participative en faisant 
intervenir les communautés et autres acteurs intervenant dans la filière 
riz. Cette approche faciliterait la prise en main et l’adoption de ces 
nouvelles variétés. 

4. Conclusion et perspectives 

L’arôme du riz, principalement déterminé par l’accumulation de 2-
acétyl-1-pyrroline (2AP), est aujourd’hui reconnu comme un caractère 
de qualité hautement valorisé tant par les producteurs que par les 
consommateurs. Les avancées scientifiques ont permis de mieux 
comprendre la base génétique de ce caractère par l’identification du 
gène fgr (BADH2) et le développement de marqueurs moléculaires liés à 
l’arôme. Le développement de ces marqueurs moléculaires ouvre ainsi la 
voie aux programmes de sélection assistée par marqueur. L’analyse de la 
littérature montre que l’amélioration de l’arôme chez le riz en Afrique 
reste limitée, avec peu de programmes de sélection ayant abouti à des 
variétés aromatiques. Il importe que les variétés locales africaines soient 
améliorées à partir de génotypes aromatiques comme Nerica 1, Pusa 
basmati et Basmati 370 en utilisant la sélection assistée par marqueur.  

Conflits d’intérêts 
Les auteurs déclarent que cette étude a été réalisée en l'absence de tout 
conflit d'intérêts. 
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