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RESUME

Objectif : L'objectif principal de cette étude est d'analyser 'hétérochromatine (séquences d’ADN non codante et
riches en bases CG) des génomes d’un triticale primaire et leurs géniteurs, blé tendre et seigle d’une part,
d’autre part de localiser les régions organisateurs nucléolaires (N.O.R) , les génes ribosomiques (5S et 45S).
Méthodologie et résultats : L’analyse en bandes C, des génomes de I'hybride montrent un marquage différent
par rapport & ceux des géniteurs respectifs. Dans les génomes A, I'hybride (Mahon-démiasxRC9 est moins
hétérochromatique que le géniteur @ (Mahon-démias). Par contre, les génomes B et D de I'hybride (Mahon-
démias xRC9 montrent une richesse en hétérochromatine par rapport a leurs homologues de géniteur 9. Le
génome R de I'hybride (Mahon-démias xRC9 est presque similaire & son homologue de géniteur &' (RC9), a
I'exception le chromosome 2BL/7RS. La localisation des régions organisatrices (N.O.R) est conforme a celle
décrite par les auteurs, marquées sur les chromosomes 1R- 2R- 3R et 6R du seigle et sur 1B du blé et sur 1R-
2R- 3R- 6R -1B du triticale. Chez le seigle (RC9), 'analyse moléculaire, montre que, le locus 5S est colocalisé
avec le locus 458 situé sur le chromosome 5R. Les locis 45S sont localisés sur les chromosomes 1R, 3R, 5R
et 7R. Ils correspondent aux organisateurs nucléolaires. Par contre, chez le triticale, les locis 5S sont localisés
sur les chromosomes 2A, 5B et 7RS/2BL. Les locis 45S sont situés sur les chromosomes 1R, 3R et 7RS/2BL.
Contrairement a la bibliographie, le chromosome 5R présente deux locis 5S et 45S colocalisés sur le télomére
du bras court. Ce résultat suggére que la variété du seigle qui a servi de géniteurs acquis au cours de sa
sélection des ADNr qu’elle transmette a sa descendance d’une maniére stable. La translocation 7RS/2BL mise
en évidence par le C-banding est confirmée par la FISH.

Conclusion et application des résultats : Nos résultats révelent I'existence de polymorphismes intervariétaux et
interspecifiques chez le seigle et le triticale, ainsi, la présence des chromosomes B de forme télocentriques ou
isochromosomes et de structure hétérochromatiques et/ ou euchromatiques. En conclusion, nous établissons
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une cartographie cytogénétique moléculaire des chromosomes marqueurs et génes ribosomiques de notre
matériel végétal.
Mots clés : Bandes C, cartographie cytogénétique, chromosomes B, génes ribosomiques, N.O.R,

ABSTRACT

Objective : The main objective of this study is to analyze heterochromatin (DNA sequences non-coding rich in
CG base) genomes of a primary triticale and their progenitors, wheat and rye one hand, other hand to Localize
the nuclear organizer regions (NOR) and ribosomal genes (5S and 45S).

Methodology and results: The Analysis of C bands of genomes the hybrids in comparison with their genitors
displayed a different marking.In the genomes A, hybrid (Mahon-demiasxRC9) is less heterochromatic than the
genitor € (Mahon-demias) .the genomes B and D of the hybrid (Mahon-demias xRC9) show a richness in
heterochromatin relative to their homologues of the © genitor. Nevertheless, in R genome of hybrid (Mahon-
demias xRC9) is almost similar to its &' genitor (RC9), with the exception of the 2BL / 7RS chromosome. In the
genitors and in the hybrids, the organising regions (NOR) marked on the chromosomes 1R, 2R, 3R and 6R of
rye and on the chromosome 1B of wheat and on the chromosomes 1B, 1R, 2R, 3R, 6R of triticale, showed the
a same localisation compared with that described by authors. Molecular analysis shows that, 5S locus is
collocated with the 45S locus on chromosome 5R. The 45S loci are located on the 1R, 3R, 5R and 7R
chromosomes. They correspond to the nuclear organizer regions (N.O.R). While in triticale, 5S loci are located
on chromosomes 2A, 5B and 7RS / 2BL. The 458 locus is located on chromosomes 1R, 3R and 7RS / 2BL.
Contrary to the bibliography, chromosome 5R shows two loci 5S and 45S colocalized on the telomer of the
short arm. This result suggests that the variety of rye that served as genitor acquired during its selection of
rDNA that it transmits to his descendants in a stable manner. Translocation 7RS / 2BL evidenced by C-banding
is confirmed by FISH.

Conclusion and application of results: The results indicate the existence of intervarietal and interspecific
polymorphisms in rye and triticale, as well as the presence of chromosomes B of telocentric form or
isochromosomes a heterochromatic and / or euchromatic structure. In conclusion, we establish a molecular
cytogenetic mapping of marker chromosomes and ribosomal genes of our vegetal material (genitors and
hybrid

K¥ey wc))rds: B chromosomes, C-bands, molecular cytogenetic mapping, N.O.R, Ribosomal genes

INTRODUCTION

Le triticale primaire (8x) est un amphiploide, résultant
de croisement inter spécifique entre le blé tendre et
le seigle. Il a eu un intérét plus scientifique
qu’agronomique (introgressions des genes de seigle
chez le blé par croisement blé x triticale). Cette
céréale constitue une source de nombreux genes a
forts potentiels (rendement éleve, résistance aux
maladies, tolérance au froid et a la sécheresse avec
un meilleur apport en acides aminés). Elle assure en
outre, un excellent rendement en paille.
L'introduction du génome R dans le blé permet
lidentification de plusieurs translocations observées
par des auteurs (Lukaszewski & Gustafson, 2000 ;
Badaeva et al. 2007 ; Schwarzacher. et al, 2011). En
cytogénétique, la création du triticale s'est beaucoup

appuyée sur les progres réalisés. Dans ce domaine,
ce complexe a fait I'objet d’études approfondies :

- L'étude de I'affinité d’homologie entre le blé-seigle
(Seal & Bennett, 1982).

- La détection des mutations chromosomiques de
types, translocations et inversions (Gill, 1997 ;
Lapinski & Schwarzacher, 1998 ; Silcova et al.
2007;Kang et al, 2011; Rahmatov, 2012)
-Investigation de l'origine du génome B du blé
(Apples, 1982).

-Identification des chromosomes des lignées
d’addition ou de substitution chez le blé et le triticale
(Otler, 2005)

-Détermination du niveau de ploidie et
Caractérisation des différents caryotypes des
hybrides Interspécifiques (Ammar et al., 2004,
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Feldman et al., 2005). Ce travail entre dans le cadre
de recherche portant sur les ressources génétiques
du triticale. Pour lever un voile sur l'organisation et
la distribution de I'hétérochromatine des génomes
d’un triticale primaire octoploide, d’une part , d’autre
part la localisation des régions organisateurs
nucléolaires (N.O.R), et les génes ribosomiques (5S

MATERIELS ET METHODES

Le matériel végétal sous forme de graines porte sur les
géniteurs (blé tendre géniteur ¢ et seigle géniteurd),
leurs hybrides (triticales primaires génération F5). La liste

Tableau 1: Liste et origines des espéces étudiées

et 45S), nous nous sommes attachée a explorer des
mécanismes cytogénétiques par les techniques N-
banding, C-banding et moléculaire par Hybridation in
situ. L’étude est menée sur les parents (male
diploide et femelle hexaploide) et leur descendance,
un polyploide (8x).

des especes et des variétés étudices et leurs
caractéristiques sont présentées dans le tableau 1.

Espéces Variété/lignée Pliodie et F.G Source Origine
(7; ;t:gz:ré;testivum L Mahon-démias %BBDD LT.G.C lles Baléares
&Zﬁi’:tge)’ ale L. RCO ol 1T.G.C France
x-Triticosecale Wittmack Mahon-démiasxRC9 i)/(ABBDDRR |AB Algérie

I.T.G.C: Institut technique de grandes cultures Constantine

1.A.B: Institut d’Agronomie de Batna

Les techniques du marquage (cytogénétiques et
moléculaire) appliquées a notre matériel sont celles
décrites par Gill et al. (1991), Shimelis (2005) et Badeava
et al. (2007); pour le C-banding, celles utilisées par
Bushreen&Vahidy (2008) pour le. N-banding et celle
décrite par Heslop-Harrison (1992) pour I'Hybridation
insitu par Fluorecsence. Les pointes racinaires sont
prétraitées a 'eau glaciale pendant 27h et sont fixées
dans la solution 3V-1V (3 éthanol -1 acide acétique).
Apres les écrasements et les observations, toutes les
lames sont décollées a l'azote liquide a (-196°C). Les
meilleures préparations sont soumises aux différentes
étapes des techniques employées :

C-banding: les différentes procédures sont décrites dans
le tableau 2.

N-banding

- Hydrolyse des lames a I'acide acétique 45 % & chaud &
60°C pendant 10 minutes.

- Dénaturation — Renaturation de 'ADN, Les lames sont
plongées dans une solution 1 M NaH,PO4 a 92+2°C
pendant 2 minutes, a pH = 4.2, puis sont rincées a 'eau
distillée durant 2 minutes.

- Coloration des préparations dans une solution tampon
0.1 M phosphate Sorensen, a pH=6.8 et 4-6 % de
Giemsa pendant 30 a 45 minutes.

Hybridation insitu(F.l.H)

Les sondes 458 et 5S r DNA sont isolées a partir de
séquences hautement répétées du seigle, amplifiées a
120pb. Dans la méthode d’hybridation, nous avons utilisé
la biotine, pour marquer les sondes.Ce marquage
moléculaire a été appliqué, seulement sur les
chromosomes de 'hybride (Mahon-démias x RC9) et son
géniteur &' Secale céréale (variété RC9).
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Tableau 2 : Les différentes étapes du C-banding appliquées aux trois espéces étudiées.

Espéces Secale céréale L. Triticum aestivum L. x-Triticosecale Wittmack
Etapes
Délamellation Le décollement des lamelles se fait a 'azote liquide (-196°).
Déshydratation Toute une nuit.
Hydrolyse Les lames sont plongées dans

Aucune

'HCI0.2 M & 60°C, 2 mn.

Aucune

Dénaturation Dans une
solution saturée de baryte
(formule): 50 g/l

10 mn a60°C.

7 mn & température ambiante.

6min a température 45°C

Ringage -Eau de robinet Eau distillée et 'eau du robinet jusqu’a clarification compléte.
30mn jusqu'a
clarification.
Renaturation Les lames sont 15min a 60°C, puis,
plongées dans une solution | Durant 1h a 60°C. pendant 1h30 min a 52°C
Fraiche 2xSSCapH7
Coloration au Giemsa 6 % pendant 45’ 4 % pendant 30 5% pendant
Dans une solution Tampon mn. mn 40 mn

Sorensen phosphate a pH
6.8

Montage

les lames sont laissées sécher toute une nuit, puis sont fixées définitivement avec
un liquide de montage le « Depex »

RESULTATS

Identification et caractérisation des génomes par les
L'identification et La distribution de
I'hétérochromatine constitutive (séquences d’ADN non

bandes C:

codantes riches en bases CG) chez les génomes (A, B, D bandes C (Figure1).
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et R) d'un triticale (x-Triticosecale Wittmack) et ceux de
ses parents (Triticum aestivum L., AABBDD) et (Sécale
céréale L., RR) sont analysées et comparées par les

Figure1 : Plaques métaphasiques marquées par le C-banding:(a) et (b) parents (Triticum aestivum L., Secale céréale
L.), (c) Hybride (x-TriticosecaleWittmack).
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Cette analyse révele beaucoup de variations en bandes
polymorphes C+. En effet, le nombre de bandes et leur
emplacement sur le chromosome, ainsi que leur intensité
différent d’'une espéce a une autre (Figure1 Figure2). Ces
différentes bandes hétérochromatiques sont de types
télomériques, centromériques et intercalaires. Chez le
triticale octoploide (hybride, F5), I'analyse en C-banding
des différents génomes de Mahon-démias x RC9révéle
d’importantes variation dans le zonage des chromosomes
(C+) (Figure2 B):

Dans le génome A, tous les chromosomes révélent de
fines bandes. Dans le génome B, les chromosomes 2B,
3B, 5B ,6B et 7B présentent d'épaisses bandes
centromeriques.

Le génome D montre de nombreuses bandes sombres
intercalaires marquées sur tous les chromosomes. Le
Génome R, révéle des épaisses bandes centromeriques
marquées sur les chromosomes 5R, 6R, 7R (bras courts)
et 2BL/7RS.

L
" 44

bras long
2BL
2B

Blé tendre
( Mahon-démias )

17/

Chez le blé tendre (parent ¢, F6), 'analyse en bandes C
des chromosomes de la variété Manhon-démias montre
une variation dans la distribution des bandes. Dans le
génome A, des bandes sont révélées sur les
chromosomes 1A- 3A- 4A- 6A et 7A. Les chromosomes
4A et 7A présentent le maximum de bandes C (Figure.
2A).

Dans le génome B, nous constatons 'absence d épaisses
bandes centromériques(C-) sur les chromosomes 3B
(bras long) - 4B — 5B - 7B (bras court). (Figure 2A).
Dans le génome D, les bandes sombres sont révélées sur
tous les chromosomes a I'exception du 3D (Figure 2A).
Chezle seigle (parent ', F6), le génome R de la variété
RC9 a montré le maximum de bandes(C+), marquées sur
les chromosomes 2R, 5R, 6R, 7R. Les chromosomes 1R
3R 4R présentent de fines bandes (Figure. 2C).
Détection d’une translocation 2BI/7RS : Dans notre
matériel, nous avons pu mettre en évidence une
translocation 2BI/7RS grace aux bandes C chez le
triticale (Mahondémias x RC9) (Figure 3, Figure1).

twras court
' 7RS

B ‘
7R

Seigle

(RCY9)

A5

7RS_2BL

Triticale

( Mahon-démiasxRC9)

Figure 3: Translocation entre le chromosome 2B du parent © (blé tendre) avec le chromosome 7R du parent &' (seigle)
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Figure2 : polymorphisme hétérochromatique interspécifique (en bandes C) chez (a) Triticum aestivum L., (b) x-Triticosecale Wittmack (8x), (c) Sécale céreale L. les
constrictions secondaires sont localisées sur les chromosomes 1B et 6B des génomes B.
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Localisation des organisateurs nucléolaires par le N-banding : Nous avons pu localiser des régions organisatrices
nucléolaires (N.O.R), marquées sur les chromosomes 1B- 2R- 3R- 6R de I'hybride Mahon-démiasxRC9 (Figure4c), surle
chromosome 1B du parent blé tendre (Figure4a) et sur les chromosomes 1R- 2R- 3R- 6R du parent seigle (Figure4b).
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Figure 4 : Plaques métaphasiques marquées par le N-banding:(a) et (b) parents ( Triticum aestivum L., Secale céréale
L.), (c) Hybride (x-Triticosecale Wittmack). Les organisateurs nucléolaires (N.O.R) sont marqués sur le chromosome 1B
(a), sur les chromosomes 1R- 2R- 3R- 6R (b) et sur les chromosomes 1B- 2R- 3R- 6R (c).

L’analyse des bandes N chez tous les génomes des
trois espéces étudiées (parents et hybride) montre une
richesse en hétérochromatine (N+).

Egalement, des chromosomes B de type
hétérochromatique et / ou euchromatique sont détectés
chez les deux especes (Figures4b, 4c).

Localisation et distribution des génes ribosomiques :
L’analyse par I'hybridation in situ (F.I.S.H) sur le seigle
(variété RC9) et le ftriticale octoploide (Mahon-
démiasxRC9). (Figure5), permet de constater que les

deux espéces se distinguent entre elles par le nombre et
la position des genes ribosomiques 58 et 45S qui sont
soit co-localisés, soit distribués sur des chromosomes
différents. Chez le seigle (variété RC9), cing a sept locis
majeurs d'ADNr  sont observés. Le locus 5S est
colocalisé avec le locus 458 situé sur le chromosome 5R
(Tableau 3). Les loci 45S sont localisés sur les
chromosomes 1R, 3R, 5R et 7R. ls correspondent aux
organisateurs nucléolaires (NOR) (Tableau 3, Figure 5a).

11583



Hammouda et al.,

J. Appl. Biosci. 2017  Analyse génomique chez le triticale (8x) et leurs géniteurs (blé et

seigle) par les techniques C-banding, N-banding et Hybridation in situ : Identification de la translocation 2BL/7RS

Secale oérdale L.
(RC9)

Chez le seigle (variété RC9), cing a sept locis majeurs
d’ADNr sont observés. Le locus 5S est colocalisé avec le
locus 458S situé sur le chromosome 5R (Tableau 3). Les
locis 45S sont localisés sur les chromosomes 1R, 3R, 5R
et 7R. lls correspondent aux organisateurs nucléolaires
(NOR) (Tableau 3, Figure 5a). Chez le triticale, les locis

x- Triticosecale Wittmack

(Mahondémias x RC9)
Figure 5 : Hybridation in situ (F.|.S.H) des espéces Secale céréale L. (a-variété RC9), et x-Triticosecale Wittmack (b-
Mahon-démias x RC9).Les locis 5S sont marqués par le rouge et les loci 45S sont marqués par le vert.

5S sont localisés sur les chromosomes 2A, 5B et
7TRS/2BL. Les locis 45S sont situés sur les chromosomes
1R, 3R et 7TRS/2BL. Le chromosome 5R se caractérise
par une colocalisation des locis 45Set 5S (Tableau3,
Figure 5b).

Tableau 3 : Localisation des génes ribosomiques 5S (loci vert) et 45S (locis rouge) sur les chromosomes marqueurs du

seigle et du triticale 8x.

Espéces n  Typechmmosomcgue 55 loci 455 loci locaksation
{rouge) {vert)
Secale céréale | Submétacenindgue- R R.5R Télomén:
{RCO) 14 Métaceningue TR3IR Cenlroméne:
x-Trilicosecale 56 Submélacentngue HR-58 1R-5R Telomeéne
Wittmack Métaceningue TRS2E1I 3R Cenlroméne:
MalhodRC9) Métaceninque 2A TRES/2B1  cenloméne
Mt - Téoms
Mt - Téoms
DISCUSSION

Nous remarquons une grande hétérogénéité structurale
entre les trois espéces étudiées. Les chromosomes des
génomes (A, B, D et R) de I'hybride montrent un
marquage différent par rapport a ceux des géniteurs
respectifs :

Dans les génomes A, I'hybride (Mahon-démiasxRC9) est
moins hétérochromatique que le géniteur 9 (Mahon-
démias) (Figures 2A, 2B). Par contre, les génomes BetD
de I'hybride (Mahon-démiasxRC9) montrent une richesse

en hétérochromatine par rapport a leurs homologues de
géniteur @ (Figures 2A, 2B). Le génome R de I'hybride
(Mahon-démias xRC9) est presque similaire a son
homologue de géniteur &' (RC9), a l'exception le
chromosome 2BL/7RS (Figure 1C). Ces résultats
concordent avec ceux de Hammouda & Khalfallah (2008),
et qui confirment la richesse en hétérochromatine chez
I'hybride et le géniteur male, en utilisant la technique du
N-banding. Les résultats obtenus chez le seigle (RC9), en
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comparaison a ceux des auteurs (Gill et al, 1986, 2009),
présentent des bandes supplémentaires (C+) dans la
totalité des chromosomes, témoignant d’une richesse en
hétérochromatine constitutive. Par opposition, chez le
caryotype de référence, les chromosomes se
caractérisent par l'absence des bandes  sombres
centromeriques et la présence des épaisses bandes
télomériques et fines bandes intercalaires, le cas inverse
cheznous. Chez le blé (Mahon-démias), nos résultats en
confrontation a ceux des auteurs (Gill et al., 1991; Friebe
& Gill 1994, Shimelis, 2005; Gill et al., 2009) montrent un
marquage différent par rapport a celui de la variété
standard Chinese Spring dans la distribution des bandes.
Dans le génome A, les chromosomes 1A- 4A- 6A et 7A
révelent des bandes supplémentaires. Les chromosomes
3A et 5A sont presque similaires a ceux de Chinese
Spring. Selon les mémes auteurs, les bras 1AS- 3AL-
4AS et 6AS de la variété Chinese Spring ne sont pas
marqués, alors que dans la variété Mahon-démias les
bras 1AS - 6AS sont marquées par des fines bandes
additionnelles (Hammouda & Kalfallah, 2008). Dans le
génome B, nous distinguons l'absence d épaisses
bandes centromériques (C-) sur les chromosomes 3B -
5B et 7B de la variété Mahon-démias, par opposition a
ceux de la variété ChineseSpring. D'aprés Friebe & Gill
(1994), I'hétérochromatine du chromosome 4B apparait
instable. Une inversion pericentrique est détectée dans ce
chromosome chez Chinese Spring (Endo & Gill, 1984,
Endo et al., 2008). Dans le génome D, les chromosomes
1D - 4D - 5D - 6D et 7D présentent le maximum de
bandes C (Hammouda & Kalfallah ,2008) Le chromosome
3D est similaire a celui du ChineseSpring. Deng-call et al.
(1997) révelent une variation des bandes C chez Triticum
tauschii par rapport a Chinese Spring sur les
chromosomes 2D, 5D et les bras 1DL -3D L -7DL. Toutes
les variations révélées par le C-banding sont dues
probablement a I'amplification ou a la réduction de la
quantité des séquences d’ADN hautement répétées dans
ces régions (Friebe&Gill, 1994). L’'héterochromatine
constitutive bien que non codante (bandes C), joue un
réle important dans la régulation de I'expression du
génome entier. Des réarrangements dans les séquences
non codantes, supposés contribuer au processus de
stabilisation génomique, ont été observés chez les
polyploides synthétiques de Triticées (Feldman et al,
1997 ; Shaked et al, 2001). Les résultats du C-banding
(parents et hybride) indiquent la présence des
polymorphismes interspécifiques (Figure 2) et confirment
I'existence d’une translocation 2BL/7RS chez la lignée
Mahon-démiasxRC9 (Figure 3). D'aprés les auteurs
(Badaeva et al., 2007), la répartition des bandes C sur les

chromosomes sert a identifier, trés précisément, les
segments chromosomiques mettant en évidence des
réarrangements structuraux tels que les translocations et
les inversions. Selon d'autre auteurs (Lukaszewski, 1993;
Kubalakova et al., 2003), c'est justement la présence
d'épaisses bandes héterochomatiques dans les régions
télomeériques chez le seigle qui peuvent étre impliquées
dans des translocations observées chez les hybrides
«blé-seigle».

Que peut-on retirer de I'étude des translocations blé x
seigle ?

Ces translocations (blé-seigle) sont importantes dans la
sélection végétale. Elles sont largement utilisées par les
sélectionneurs dans le monde entier, dans les plus
exploitées sont 1BL/1RS (HesloP-Harrison et al., 1990,
Lukaszewski, 1983, 2000; Timofeev, 1998; Badaeva et al.,
2007, Rahmatov, 2012) et 2RL/2BS ( Schwarzacher. et
al., 2011; Rahmatov, 2012). La localisation des régions
organisatrices (NOR) est conforme a celle décrite par les
auteurs (Schllegel & Gill 1984;Gill et al., 1991). D’aprés
ces auteurs, les régions organisatrices nucléolaires sont
marquées sur les chromosomes 1R (constriction
secondaire)- 2R- 3R et 6R du seigle et sur les
chromosomes 1B et 6B (constrictions secondaires) du blé
(Figure1, Figure 2). Toutes ces régions représentent
I'hétérochromatine contenant les séquences d’ADN
(GAA)m  (GAG)n des satellites, portant les génes
responsable du codage des ARN ribosomaux. Donc, ces
bandes N peuvent étre utilisées comme marqueurs
additionnels pour la constriction secondaire du
chromosome 1R le bras long du chromosome 2R, le bras
court du chromosome 3R, le bras long du chromosome
6R et les constrictions secondaires des chromosomes 1B
et 6 B (Hammouda & Kalfallah ,2008).

Rapport C+N+/C-N+: |l est important d'apprécier la
richesse en héterochromatine (bandes C et bandes N)
révélées par les techniques de marquage C-banding et N-
banding. Chez le blé et le seigle, 'hétérochromatine peut
étre décrite comme C+N+ ou C+N- traduisant une
variation heterochomatique au sein de ces especes.
L’hétérochromatine C+N+coincide avec la localisation
des séquences d“ADN (GAA)n (GAG)n des satellites
(organisateurs nucléolaires) (Appels,1982; Gill et al ,
1991; Hammouda & Khalfallah, 2008) . Notons que
lespéce Hordeum sp est C-N+ (Kakeda et al,
1991).Contrairement aux données de la littérature ou le
blé est C+N+, notre variété de blé tendre (Mahon-démias)
peut étre décrite comme C- N+ (absence des épaisses
bandes centromériques dans le génome B). Elle présente
donc une pauvreté relative en heterochomatine
essentiellement dans le génome B. A t'elle subiune perte
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d’heterochromatine au cours de sa sélection ? Si c'est le
cas, les zones vitales du génome B, n’étant plus
protégées, sont exposées a d'éventuels réarrangements
structuraux. Ce qui peut expliquer l'existence de la
translocation 2BL/7RS chez le triticale 8x. La variété RC9
(seigle) et son hybride, Mahon-démias x RC9 (triticale
8x), se révélent C+N+.La confrontation d’'un génome C-
N+ (femelle) avec un génome C+N+ (male) produit un
hybride qui a la cinquiéme génération se révéle C+N+.
L’hypothése explicative serait que le génome de I'hybride
s’est enrichi en hétérochromatine au fur et a mesure de
sa stabilisation.

Importance des chromosomes B : D'aprés les auteurs
(Ribeiro et al., 2004) chez les plantes les chromosomes B
sont, soit entierement hétérochromatiques, comme chez
Secale céréale L. soit entiérement “euchromatique
comme chez le mais( Houben, 2011). Dans notre cas, les
deux types sont détectés chez Secale céréale L. (variété
RC9). Ces chromosomes B qui pourraient avoir une
influence sur 'accumulation du taux 'hétérochromatine et
jouent un réle important dans I'adaptation du végétal aux
conditions défavorables (Yakovlev, 1986; Bernard,

Secale cereale L.
{variété RC9)

=

3R SR
XTriticosecale Wittmack
(Mah x RCY) -
24 B 1R 5R
Eeandec [ BandeN o NOR B Locus 55

1997;Amirouche, 2007;Hammouda & Khalfallah, 2008,
Houben et al, 2011, Hammouda & Khalfallah;
2015).0staschevsky (1996) montre que, I'addition des
chromosomes "B" peut améliorer les régions
organisatrices nucléolaires (N.O.R) du seigle. D’aprés
Langdon et al. (2000), les chromosomes B du seigle
contiennent I'équivalent de 10 % du contenu d’ADN
d’héte haploide, mais les génes majeurs ne sont pas
localisés dans ce contenu.

Analyse moléculaire et cartographie cytogénétique
moléculaire : Chez I'hybride (Mahxon-démiasxRC9) ,
l'analyse comparative des locis rapport a ceux du
géniteur male (RC9) montre un marquage similaire dans
la localisation des genes ribosomiques 5S et 45S, a
I'exception du chromosome 7R porteur de la translocation
(Figure 6). D’aprés les travaux (Gustafson et al., 1990,
2000, Kubalakova et al., 2003; Lukaszewski, 2008), deux
locis 5S sont situés sur le 1R (centromére et télomere)
alors que dans notre cas un seul le locus télomérique est
observeé sur ce chromosome (Figure 6). Cette observation
conforme a celle de Gill (1994).

TRSI2BL

Locus 455

Figure 6 : Schémaiillustrant la localisation de I'hétérochromatine (bandes C et N) et des génes ribosomiques 58S et 45S

pour le seigle (2x) et son hybride (triticale 8x).

A l'exception de Kubalakova et al.(2003), ces mémes
auteurs n'ont observé aucun locus situé sur le
chromosome 5R alors que nous dénombrons deux locis
5S et 45S colocalisés en position télomérique sur ce

méme chromosome (Figure 6). Contrairement a la
bibliographie,  dans le matériel étudié (géniteurs et
hybride) le chromosome 5R présente deux locis 5S et
458 colocalisés sur le télomere du bras court. Ce résultat
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suggere que les variétés de seigle qui ont servi de
géniteurs dans notre matériel ont acquis au cours de leur
sélection des ADNr quils transmettent a leur
descendance d’'une maniere stable. La translocation
7TRS/2BL mise en évidence par le C-banding est
confirmée par la FISH. Dans notre étude, les plagues
métaphasiques marquées par le N-banding, C-banding et
Ihybridation in situ du seigle (RC9) de Ihybrides
(Mahondémias x RC9), montrent que I'hétérochromatine

CONCLUSION

Les travaux que nous avons réalisé nous a permis
d'élargir nos connaissances sur la constitution
génomique du complexe polyploide x-Ttiticosecale
Wittmack et ces géniteurs (Triticum aestivum L, Secale
céréale L.), par des analyses cytogénétiques (C-banding
et N-banding) et moléculaire ( Hybridation in situ). -
L’analyse cytogénétique montre que I'hybride (Mahon-
démiasxRC9) est riche en hétérochromatine (génomes B
etD) que le géniteur Q@ (Mahon-démias), alors qu'il est
presque similaire & son de géniteur & (RC9). D'une
maniére générale, I'hétérochromatine de 'hybride Mahon-
démias x RC9 (triticale 8x) et son géniteur S'RC9 (seigle)
est décrite comme C+N+.Par contre I'hétérochromatine
du géniteur ¢ Mahon-démias (blé tendre) est désigné
comme C-N+ (absence des épaisses bandes
centromériques dans le génome B) (Hammouda &
Khalfallah, 2008). Donc, La confrontation d’'un génome
C-N+ (femelle) avec un génome C+N+ (male) produit un
hybride qui a la 5éme génération se révéle C+N+.
L’hypothése explicative serait que le génome de I'hybride
s’est enrichi en hétérochromatine au fur et a mesure de
sa stabilisation. La translocation 7RS/2BL mise en
évidence par le C-banding est confirmée par la FISH. Ces
translocations (blé-seigle) sont importantes dans la
sélection végétale. Elles sont largement utilisées par les
sélectionneurs dans le monde entier, dans les plus
exploitées sont 1BL/1RS et 2BS/2RL. Egalement, des
polymorphismes hétérochromatiques intervariétaux et
interspécifiques sont mis en évidence. La localisation des
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