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INTRODUCTION

L'objectif @e cette étude est de faciliter la création et la sélection
d'espéces nouvelles ou de formes introgressives & partir d'hyprides intergénériques
et interspécifiques. Un tel travail implique une recherche préalable des groupes
d'homéologie et des lignées de substitution optimales. Or, on sait que la mise
cn oeuvre de méthodes biocihimiques telles gue l'électrophorese de certaines pro-
t@ines ou enzymes peut contribuer & alléger les analyses cytogénétiques indispen—
sables. D'oll L'intérét de chercher a préciser notamuent la responsabilité des
génomes et des chromosomes dans la synthése des différents composanis électro-
phorétiques observés.

Le présent rapport se limite aux résultats fournis par analyse des pro-
téines alcoolo-solubles de type prolamine (gliadine, chez le blé).

MATERIEL D'ETUDE

— Nombreuses variétés francaises et étrangeéres de blé tendre et de blé dur

-3 variétés tétraploides dérivées d'hexaploides par éiimination du génome D
(provenance : W. BUSMUK, Canada)

~ 38 lignées nulli-tétrasomigques de Chineese Spring (Origine SEARS ?)

- 2I # 2 + & lignées ditdlosomiques de Chineese Spring (provenance : iume CAUDERON,
Versailles)
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-~ 2I lignées monosomigues de Courtot (provenance : BIRNAKD, Clermont-Ferrand

~ 6 lignées d'adaition blé-seigle (provenance : BERNARD, Clermont-Errand)

— I6 lignées d'addition ou de substitution blé-agropyrum (provenance ¢ lime CAUDERC
Versailles)

-~ 2 Amphiploides blé-zegilops (provenance : Mme DOSBA, Rennes)

LETHOLES EXPERIMENTALES

- Bytraction de la fraction gliadine & partir de I grain :

Chaque grain, prcalablement écrasé est mis en contact durant une nuit
avec IBO,&l ‘de chloro-2—éthanol 25 % afin d'en solubiliser la fraction gliadine,
Lz suspension ainsi obtenue est directement utilisée pour le dépdt des protéines
..en élaetrophoreése.

— Electrophorése en gel d'amidon

Le gel est préparé au moyen d'amidon CONNAUGHT, chauffé a 80° C, a
une concentration de IO % dans du tampon lactate d'aluminium, pH 3,2,|¢=0,0045.

L'appareillage utilisé est 1'ALIDOPHOR (PLEUGER FRaNUE) : gels de
dimension 320 x I20 x 6 mm.

Aprés 2 heures de précourant & 8 V/em et environ 20 mA par gel, les
protéines sont déposées dans le gel au moyen de rectangles de papier whatman n° 3
(I0 x 5 mm) imbibés de la solution d'extraction. La migration proprement dite
a alors lieu durant 4 h 45 &4 8 V/em et environ 20 mA par gel.

Le gel est alors découpé dans son épaisseur, la partie supérieure
est éliminée, la révélation des bandes ayant lieu sur la partie inférieure.

La coloration est effectuée par la nigrosine 0,05 % en milieu
trichloracétique 2 % durant une nuit. Le gel est alors rincé dans l'éthanol 40 %
pour éliminer l'excés de colorant. On le conserve indéfiniment dans cetie méme ,
solution.

Les constituants du diagramme peuvent &tre repérés grace a leur
mobilité relative soit & partir du gel, soit & partir d'une photographie.
Lt'échelle des mobilités va de O (dépﬁts a I00 (a gliadine lz pius rapide), le
constituant ma jeur des gliadines de blé tendre servant de marqueurs.
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INFLUENCE DU GENOME D -

Figure l: Comparaison blé dur-blé tendre
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Figure 2: Diagramme inexpligué de T, carthlicum
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RESULTAL'S ET DISCUSSIONS

1) Comparaison blé dur — blé tendre: Figure 1.

Les blés durs (T. durum) ne possédent de composants.que dans
la zone de mobilité 34-100, alors que les blés tendres (T. vulgare) en
renferment dans la zone 21-100. Les composants de la zone 21-30 (clesi-
a-dire soit les bandes 22-26-30 dans les diagrammes du type A, soit les
bandes 21-25-28 chez les diagrammes de type B) sont considérés comme

dependants du genome D.
Quelques points méritent encore d'étre éclaircis:

~ L'exception présentée par la variété Darius qui se comporte,
pour ce qui est des gliadines, comme un blé dur. (Il semble que les
Australiens aient rencontré le méme cas avec leur variété India).

- Sans qu'une étude systématique des autres espéces hexaploides
et tétraploides de Triticum n'ait encore été entreprise, on a observé
que T, carthlicum (souches 107 et 838) tétraploide, possédait, comme les
blés tendres, les composants 26 et 30 (figure 2).

2) Variétés tétraploides dérivées d'hexaploides par élimination du génome D.

Chez les variétés Thatcher, Rescue et Prelude, 1%élimination du
génome D entraine la perte des composants de la zone 21-30 du diagramme
(figure 3). Le tétraploide dérivé présente donc un diagramme du type blé
dur. Le résultat semble moins net dans le cas de Tétraprelude, ce qui
pourrait étre en accord avec la translocation d'un fragment du chromosome
1P sur un chromosome du génome A (signalé par KALTSIKES). DRONZEK (1970)
aboutit & des conclusions différentes (pas de différence entre les
diagrammes gliadines des hexapioides et des tétraploides dérivés), mais
cela provient certainement de la trés médiocre résolution des bandes
qutil obtient.

3) Lignées nulli-tétrasomiques de Chineese Spring.

38 lignées ont été analysées (manquaient: les N2A — T2D,
N4A - T4D, N2A - T2B, N4A -~ T4B). A titre d'exemple, les résultats gont
illustrés (figures 4, 5 et 6) par les séries nulli D - $étra A, nulli B -
tétra A et nulli A - tétra D, respectivement.
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LIGNDES WULLI-TETRAPLOTOES DE CHINGESE SPRING

Figure 4: Série nulliD-tétra A:
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Figure 5: Série nulli B — tétra A:
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Pigure 6: Série nulli A - tétra D:
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“dans le nulli 2 D — tétra 2 A mais pas dans le nulli 2 D -

Ce travall n'est pas original car il a été déja réalisé par
SHEPHERD (I968). Bien que la comparaison du résultat obtenu par deux
techniques voisines mais non identiques soit parfois malaisée
(diagrammes légérement différents, repérage des bandes par leur mobilité
chez nous, par des groupes;_JI, Jdse Koy K2, Koy LI’ L,yseechez
SHEPHERD) on peut dire que noS résultats confirment, pour l'essentiel,
ceux de SHEPHERD:

- Les composants 26 (J,) et 30 (J,) (dont on savait déja qutils
dépendaient du génome D) dépendent plus précisemment du chromosome I D
car ils disparaissent chez tous les nulli I D.

-~ De m8me, les composants 52 (Kg), 53 (K3) et 55 (K,) dépendent
du chromosome I Be. 4

— Le composant 49 (KI) dépend du I A.
— Le composant 96 (MS) dépend du 6 D.
— Les composants 98 (M6) et I00 (M7) dépendent du 6 A.

Par contre, nous n'avons pas pu confirmer que les bandes L.b
et M, de SHEPHERD dépendaient du I B car ces composants n'ont pas é%é
nettement identifiés dans notre diagramme.

Nous confirmons, par ailleurs, que la bande 96 (M ) disparait

. Stétra 2 B.
Selon SHEPHERD ce serait le chromosome 2 A qui (surtout lorsqu'il serait
présent en 4 exemplaires) inhiberait la capacité du chromosome 6 D a
synthétiser le composant M5.

Nous considérons d'autre part que l'effet de dosage des chromo-

somes est assez peu visible dans nos diagrammes. Les chromosomes tetra=—

gsomiques n'accentuent pas de fagon trés significative par rapport aux
disomiques,la concentration des bandes qu'ils commandent. On remarque
bien que 49 est relativement plus concentré chez les tétra I A, de m8me
pour 52-53-56 chez les tétra I B mais cela n'est pas aussi évident que
ce que SHEPHLRD le prétend dfautant qufon observe dans les diagrammes
de nombreuses autres anomalies d'ordre quantitatif par rapport au
témoin, notamment divers remaniements dans le groupe des X —-gliadines,
Cela pourrait aussi provenir du fait que tous les grains n'ont pas

été controlés et que certaines lignees sont peut €tre trisomiques et

non tétrasomigues (7).

En résumé, sur les I8 bandes du diagramme, 9 (IO chez SHEPHERD)
paraissent dépendre d'un seul chromosome. Selon SHEPHERD,quatre autres
bandes dépendraient de 2 chromosomes et 4 autres, de 3 chromosomes, ce
qui masquerait leur disposition théorique chez les nullisomiques.

I1 faut en outre signaler que WRIGLEY et SHEPHERD (I973) ont
poursuivi ce travail par une technique de séparation plus fine en
agssociant l'électrophorése en gel d'amidon & l'électrofoealisation
en gradient de pH. Sur des cartes en 2 dimensions, 46 composants ont
été alors mis en évidence. 33 d'entre eux paraissaient dépendre d'un
chromosome unique: 4 pour le 1D, 6 pour le 1B, 3 pour le 1A, 5 pour le
6D, 10 pour le 6B, 5 pour le 6A. Ce sont donc bien les chromosomes

1 et 6 de chaque génome qui gouvernent la synthése des composants gliadines



LICNEES DITELOSOMIGUES DE CHINEESE STPRING

figure : Résultats obtenus sur les lignées de groupes 1 et 6
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L'identificoation exhautive des composants dépendant de chaque chromosone
restera toujours délicate car mdue par électrofocalisation (a fortiori par notre
technique d'électrophoreése en gel d'amidon) la limite d'hétérogénéité des glia-
dines n'est pes atteinte, d'une part, parce que certains composants révélis
ct.chent encore en réalité 2 ou plusieurs espéces moléculairegdifférentes dépendant
de chromosomes différents, d'autre part, parce que nos techniques de .séparation
ne mettent en Jvidence sue les mutations porbtant sur les seuls acides aminés churgés
tcutes celles concernant les autres acides aminés n'étant pas détectées.

I1 faut enfin rappeler que tous ces résultats ont été obtenus sur la
seule variété Chineese Spring. Chaque chromosome (du groupe I et du grouie )
souverne la synthése de quelques composants électrophorétiques, répartis apoaren—
Lent ou hasard dans le diagramme de cette variété. On observe toutefois que les
composants w et ¥-gliadines (mobilités 26 & 74) dépendent exclusivement de chromo-
somes du groupe I alors gue les B et « gliadines dépendent, pour la plupart,du
grouve 6. Cependant comme il n'y a pas, & l'exception de la zone 26-30, de large
ripion dépendant d'un mdme chromoscme, il reste difiicile de transposer directement
ces rdésultats obtenus sur Chineese Spring aux autres variétés, car chague diagramme

varidtal constitue un cas d'esséce.

4) Lignées ditélosomiques de Chineese Spring

bn a analysé le matériel suivant
I Ar, 2 Agy, 3 Ay, -4 Ko, 5 AL, & 5 AL
I B, 2By, 3 By, 4 By, 5 Br, 6 Bg, T By,
I DL! 2 Du: 3 Da, 4 D?: 5 DL; 6 Da, T DS

recgu le 25-3-75

i T e

- ( 4 /1
recu le 3-T7-T75 ( 4 D/2
% I By, 4 Ay, & By, T As
regu le 11-9~15  { = digy oDy, T3
z

a) Difféerences obgservées par raprort au témoin C.S. chez les ditélo 1l et 6.

Lt'étude des nulli—tétra a permis d'identifier 9 composants (26, 30, 49,
52, 53, 55, 96, 98, 1009 qui paraissent dépendre d'un chromosome déterminé du
groupe 1 ou du groupe 6. L'étude des ditélosomiques doit permettre de comnaltre
plus précisément, pour chacun de ces chromosomes, quel est le bras responsable.

La figure 7 rascemble les résultats obtenus sur les groupes 1 et 6:

— les bandes 26 et 30, qui disparaissent chez ditélo 1D, (comme chez
les nulli 1D), sont donc certainement gouvernées par des génes du bras S.

— la bande 49 parait affaiblie chez ditélo 1lA. et pourrait dépendre du
bras 9, mais ceci reste & conlirmer par ltanalyse d'un &itélo 1AS, car la dispa-
rition n'est pas nette. .

— les bandes 52-53-55 existent chez ditélo 1B, disparaissent chez
ditélo 1By (comme chez les nulli 1B) et dépendent donc certainement du bras S.



LIGNEES DITELOSOMIQUES DE CHINEESE SPRING

Pigure 10 : Comportement des nouvelles lignées 4D (envoi du 11.9.75)
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Figure 11 : Comporteiient de quelques autres lignées ditcélosomiques
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— La bande 96 existe chez ditélo 6TBa et disparait chez 6 DB. Elle devrzit
donc dévendre du bras w. i

— Les b.ndes 96 et I00 existent chez ditélo 6 Aa et devraient dépendre
de ce bras .

Sur ces 9 composants, on a identifié le bras responsable de fagon cer-
aine pour 4 d'entre eux (32, 53, 55, 96} de fagon tr&s probable pour 4 autres

tai
(26,30, 98, I00), mais une confirmation par les ditélos opposés, c'est-a-dire
lDS et 6A est souhaitable. Le probléme parait moins simple avec le composant
49 et l'agalyse du ditelo lﬂsiest nécessaire.
I
composant gliadine ! bras du chromosome
marqueur 2 correspondant :

26 lDS

30 1hg

49 lag (?)

52 1Bg

53 1Bg

53 1By '

gg‘ gDa Y § Ppor | aehs rarek

100 N 6&) — _épr{?-,a. 1243, pam yelle

6 BLM

b) Anomalies constatées chez les ditélos 4D.

Le diagramme trouvé pour le ditélo AD?(série recue le 25.3.75) ne
correspond pas & ce qu'on atiendait. Cette lignée se comporte en effet exacte-
ment comme les nullisomiques 1D (absence des bandes 26 et 30). Ce résultat a
648 confirmé sur ¢ autres grains de la méme série ainsl que sur 2 grains des
lignées 866 4D/1 et 666 4D/2 (regues le 3.7.75).(figures 8 et 9).

En revanche, les lignées 4D_ et 4D, (regues le 11.9.75) se comportent
normalement, c'est-d-dire qu'elles ne”présen%ent aucune difference par rapvort
au témoin C.S. (figure 10)

L'anomalie constatée chez les ditélos 4D, de CHAPWAN aurait pu faire pense:
4 1'existence dlun facteur présent sur un bras du 4D qui induirait la synthese
des bandes 26-30 au niveau du 1. lLais le diagramme normal trouve chez les
ditélos 4D, et 4D, ne semble laisser place qu'a lthypothése d'une erreur dans
le contrdle des premiéres lignées 4D, .

¢) Autres lignées ditélosomiques (groupes 2,3,5,7).

Leur diagramme ne présente aucune différence par rapport au témoin

(figure 11).

5) Lignées monosomiques de Courtot.

Dans la collection mondiale d'aneuploides, on a utilisé presque toujours
la variété Chineese bpring. Or cette variété est peu adaptée aux conditions
agro-climatiques de la France. Il était done nécessaire de transférer ces séries
aneuploides sur un blé frangals cultivé et non dépassé. Dol le choix de Courtot
en 1970 et la réalisation de la série monosomique dont on a analysé les gliadines.



Figure 12 : Analyse des moutures de grains
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a) Analyse des moutures globales de grains issus de l'autofécondation des

21l monosomiques :

Comme 1l'illustre la figure 12, aucune difiérence significative n'a eté
décelée entre chacune des 21 lignées et le témoin, probablement en reison de
1'hétérogénéité du matériel (mélange de nulli, mono et disomiques).

b) Analyse des 1/2 grains confirmés cytologiquement: 21 lignées: figures 13 et 14:

Quelgies différences ont été décelées chez certains 1/2 grains des
lignées 3A, 3B, 4D, TA, 7B (apparition des bandes supplémentaires 52-53-55,
disparition de la bande 22), mais ces différences ne se sont pas confirmées
lorsqu'on a analysé d'autres 1/2 grains monosomiques du mdme chromosome.
Il est donec difficile de les exploiter. On peut cependant remarquer que l'absence
de 22 et la présence de 52-53-55 sont des caractéres typiques de Chineese Spring,
de sorte que cela pourrait signifier chez certains des grains mono 34, 3B, 4b,
A, (B ainsi margqués, une sorte de retour & Chineese Spring.

L'examen plus approfondi des diagrammes de monosomiques des groupes
1l et 6 permet néanmoins quelques observations reproductibles: ‘

~ Chez mono 6B, il y a un net affaiblissement de la bande 85
— Chez mono 6A: affaiblissement de 96-98

=" Chez mono 1D: affaiblissement de 22-26-30

— Chez mono 6D, li, 1B: rien de Vvisible.

Bien que ces derniers résultats soient naturellement moins nets que
lors de l'analyse des nulli-tétrasomiques ou des ditélosomiques, il semble bien
quion ait trouvé quelques marqueurs chromosomiques de Courtot. Comme on le
signalait ci-dessus (§ 3), la correspondance nfest pas la méme que chez CeSo
en raison de la différence des diagrammes. Ainsi, il semble que le composant 85
solt iei marqueur du 6B, alors que ce chromosome n'avait pu &tre relié & aucun
composant visible chez C.S.

6) Lignées d'addition blé-seigle.

On z comparé les diagramnes d'un blé (Fec 28), d'un seigle (lignée 10
tirée de Petkus), de 1'amphiploide blé-seigle (Triticale T 204) , & ceux de 6
lignées d'addition blé-seigle (4, B, C, b, 1, I'). Ces lignées contiennent chacune
2n = 44 chromosomes (42 du blé + 1 paire du seigle). La correspondance, établie
par BERNARD, avec les groupes d'homéologie est la suivante:

A = 412

B = 3R/TR _ :

C = TR/3R )sous toute réserve
D= 2R

E = 5R

"= 1R

G non analysée car lignée stérile

L'analyse de cette série doit permetire L'identification de la (ou des)
paire (8) ae chromosomes du seigle responsables de la synthese des composants gli-
adines.

La figure 15 montre précisément que toutes les lignées d'addition sont
identiques au témoin blé, a4 l'exception de la F qui porte plusieurs composants
supplémentaires (mobilités 45, 50, 53, 56, T3, T8). De toute évidence ces composants
proviennent du seigle car ils caractérisent le diagramme de cette espéce et
apparaissent aussi dans tous les Triticale, notamment T 204.



LIGNEES D'ADDITION BLE-SEIGLE

Figure 15 : Comportement de 6 lignées d'addition blé-seigle (2n = 44)
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LIGNEES D'ADDITION BLE-AGROPYRUM EY 5LE-AKGILOPS

Pigure 17 :
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#igure 19: Comportement de deux amphiploides blé-aegilops ventricosa
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Les principzux composants gliadines du seigle dependent donc du
chromosome F, c'est-a-dire du groupe d'homéologie I R.

Une confirmation est encore apportée par l'analyse du blé Clément.
Clément est porteur du chromosome I R (ou d'un fragment du chromosome I R).
(Voir figure I6). Clément renferme notamment des composants majeurs 45 et 53y
que l7on ne rencontre pratiquement Jamais chez les blés. La variété allemande
Benno est dans le méme cas et devrait normalement porter le mdme fragment de
chromosome I R.

On rappelle que SHEPHERD (I968) avait réalisé un travail similaire
avec lesSeigles King II et Impérial. L'auteur avait démontré que les bandes
mea jeures du diagramme seigle étaient sous la dépendance du chromosome V. La
correspondance avec les groupes dthommlogie n'était pas encore rigoureusement
¢tablie, mais selon toute vraisemblance le chromosome V s'apparentait au groupe I.
La confirmation a d'ailleurs été apportée par la suite (SHEPHERD, I973).

7) Lignées d'addition ou de substitution blé — agropyrum.

I1 stagit de lignées d'addition ou de substitution de certains chro-—
mosomes d'Agropyrum sur le blé tendre Vilmorin 27, sélectionnées pour leur résis—

tance aux rouilles du blé.

a) Lignées d'addition isolées de l'amphylolde TAR 462

AT 46 (2n = 50) renferme les 42 .chromosomes du blé + les 7 paires (x)
de lYAgropyrume.
et L (2n = 44) renfermant

6 lignées dfaddition:
42 chromosomes du blé + I paire de s Agrépyrﬁm ogt été 1solees de l'amphiploide

TAF 46. La lignée L6 n'a pu étre isolée.

Comme chez les lignées blé-seigle, l'analyse des diagrammes devrait
permettre de détecter le groupe dthoméologie responsable de la spnthése des
composants gliadines.

La figure I7 montre que l'amphiploide TAF 46 se différencie du témoin
V 27 par la présence de trois bandes supplémentaires (3I, 37 et 85) et peut
8tre aussi par ltaffaiblissement de la 22. Ces 3 bandes supplémentaires réappa—

raissent dans une des lignées dfaddition et ume seule: la L3'

b) Autres lignées d'addition ou de substitutions:

Dtautres lignées d'addition ou de substitution ont été analysées
(TAF I/6, TAF Id/I2 PAF Ig/26, TAF Ids/I6, Tar 2/2, TAW 24/2, TAF 2ds/3, Tay&d
+ 2d610/I7) ainsl qu'une lignée nullisomique de V27 déficiente pour un chromo-
some mixte 5Bs/TBs. liais comme 1ltillustre la figure 18, aucune ne présente de
différence par rapport au témoin V27,

8) AmphiploTdes blé — aegilops,

Aegylops Ventricosa II x Durtal

On a analysé l'amphiploide 922
Aegylops Ventricosa IIL x T. aethloplcuwﬁf

et lYamphiplofde 9206
La figure I9 montre que-ces amgﬂ}ploides héritent de ecomposants prove-
nant & la fois du parent Q0 et du parent o Toutefois, l'amphiploide porte
quelques composants ne semblant pas préexister chez les parents. Il est difficile
de pousger plus loin cette interprétation.

nn
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La figure I7 montre que l'amphiploide TAF 46 se différencie du témoin
V 27 par la présence de trois bandes supplémentaires (3I, 37 et 85) et peut
8tre aussi par l'affaiblissement de la 22, Ces 3 bandes supplémentaires réappa-—
reissent dans une des lignées d'addition et ume seule: la L3.

b) Autres lignées d'addition ou de substitutions

D'autres lignées dtaddition ou de substitution ont été analysées
(TAF 1/6, TAF 1d/12, TAF Is/26, TAF Ids/I6, Tal 2/2, TAF 2d/2, TAF 2ds/3, Tajhd
+ 246I0/17) ainsi qufune lignée nullisomique de V27 déficiente pour un chromo-
some mixte 5Bs/TBs. Mais comme 1%illustre la figure I8, aucune ne présente de
différence par rapport au témoin V27.

8) Amphiplofdes blé — aegilops,

Aegylops Ventricosa II x Durtal

On a analysé l'amphiploide 922
Aegylops Ventricosa IIL x T aethiopicu?é!

et l%amphiploide 926
La figure I9 montre que-ces amphiploldes héritent de composants prove-
nant a la fois du parent QO et du parent » Toutefois, l*amphiploide porte
quelques composants ne semblant pas préexister chez les parents. Il est difficile
de poussger plus loin cette interprétation.

nn



CONCLUSIONS

Une partie des résultats rapportés ici n'est que la confirmation
de ce qui a été trouvé par WRIGLEY et SHEPHERD. On redémontre ainsi que ce sont
bien les groupes d'homeologle 1 et 6 qui gouvernent la synthese des composants
gliadines et on confirme qu'une dizaine de composants electr0phn diagramme
peuvent &tre considérés comme marqueurs respectifs des chromosomes 1A, 1B, 1D,
6A et 6Ds De méme, on redémontre que les principaux composants du diagramme
seigle sont sous la dépendance du chromosome IR. :

En outre, cela permet de tirer certaines conclusions auxquelles
dfzautres n'ont peut &tre pas pensé. Ainsi la distribution de ces composants
marqueurs de chromosomes & l'intérieur du diagramme gliadine de Ce. S. appelle
selon nous une remarque intéressante. On aurait pu s'attendre, en effet, a
trouver dans des régions distinctes les bandes apportées par les progéniteurs dé-
tenteurs des génomes A, B et D. Or, il n'en est rien, car ces groupes de bandes
dépendant de chacun des génomes s'interpénétrent parfaitement (& lfexception
du groupe 26-30 qui caractérise toujours le génome D), de sorte gqu'aucune
extrapolation & l'ensemble des variétés ne peut &tre réalisée. En revanche,
ce sont les composants margueurs respectivement du groupe 1 et du groupe 6
qui se trouvent assez nettement séparés dans le diagramme, les (y—gliadines étant
par ekemple exclusivement sous la dépendance du groupe l. Cela appelle certai-
--nement & -réflexion car, au plan phylogénique, il est important de savoir que
la distinction entre les groupes 1 et 6 apparait plus nette qu'entre les
génomes eux-mémes. On peut alors imaginer, comme l'ont signalé SHEPHERD et
JENNINGS (I97I), que les g@nes qui contrBlaient les composants gliadines dans
l'anc8tre commun diplofde des Triticinae étaient situés sur l'un seulement
des T chromosomes et que le seigle dériverait directement de cette espéce.

Ce n'est que plus tard qu'un descendant de cet anc8tre commun diploide aurait
acquis un contrdle, par 2 chromosomes distincts,des gliadines (probablemenu

par duplicatlon de géne et translocation), les 3 génomes 4u blé étant alors issus
de cette espéce dérivée.

A joutons enfin que, m8me si ce travail sur ¢hineese Spring n'fest
pas entiérement origimnal, il était important de savoir le reproduire puisque cela
permet désormais, avec la technique ainsi éprouvée, d'entreprendre des études
sur le matériel gémnétique crée ou multiplié en France.

Quelques autres resultats sont par contre plus originauxs

= Ainsi pour la plupart des composants gliadines marqueurs de chro-
mosomes, on a pu identifier le bras responsable. On a observé qu'il svagissait
toujours du bras S dans les chromosomes du groupe 1 et du bras of dans ceux du
groupe 6.

= Chez Courtot, bien que certaines lignées monosomiques n'aient pas
donné de résultat reproductible, une amorce de repérage des composants margqueurs
de chromosomes a été réalisce.

= Enfin, chez les lignées d'addition blé-agropyrum, on a mis en
évidence plusieurs composants gliadines marqueurs du groupe d'héméologie
corregpondant & la lignde L3o

Dans l'ensemble, le diagramme gliadine apparait donc tel que plusieurs

de ses composants peuvent &tre utilisés comme marqueurs de certains chromosomes
et m8me bras de chromosomes, mais on observe bien évidemment gque ce marquage
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Dans 1l'ensemble, le diagramme gliadine apparait donc tel que plusieurs
de ses composants peuvent &ire utilisés comme marqueurs de certainsg chromosomes
et m8me bras de chromosomes, mais on observe bien évidemment que ce marquage
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a ses limites puisque, chez le blé, 2 groupes seulement sur 7 peuvent Bire
identifiés. Pour les 5 autres, il faut rechercher dlautres protéines ou
enzymes spécifiques, travail qui est en cours avec les amylases et les péro-

xydasese.

Mais, alors que les diagrammes enzymatiques présentent une faible
variabilité intraspécifique qui permet aisément des comparaisons interspécifigues,
le polymorphisme variétal des protéines de réserve de type gliadine semble
rendre les études génomiques et chromosomiques peut &tre plus fructueuses
mais certainement plus complexes. Un plus grand nombre de composants séparés
permet a priori de retrxouver davantage de marqueurs chromosomigues, mais une
exploitation totale de ces diagrammes reste limitee ufune part, par la super—
position de nombreux composants dépendant de génomes différents et dtautre part,
par la quasi impossibilité d'extrapoler le résultat & d'autres variétés.

Dans tous les cas, la technique de fractionnement par électrephorese,
bien qu'apparaissant actuellement comme l'une des plus fines, ne présente
d'ailleurs pas des possibilités infinies: on a en fait raisonné Jjusquticifque
sur quelques composants décelables, chacun de ceux—ci n'étant souvent fortuite—
ment que la superposition de plusieurs espéces moléculaires d'origines génétiques
et de structures physiques différentes. 1i8me en mettant en oesuvre 1l'élecirofo —
calisation en gradient de pH, on accroftrait certainement le nombre de compo-
sants du diagramme mais on serait encore trés loin d*une séparation exhaustive
des centaines (ou des milliers) d'espéces moléculaires protéiques et enzymatiques
du ble, car seules resteraient décelables les mutations portant sur les acides

. aminés churgés. Il est d'ailleurs certain que lfapproche biochimique du probléme

de la phylogénie du blé et des gemwes apparentés ne sera totalement efficace
que lorsque nous aurons les moyens de compléter les études électrophorétiques
par des études de séquences d'acides aminés des chaines protéiques et enzymatiques.

Néanmoins, nous pensons que, méme modestes, les travaux dont nous
venons de faire état sur 1l'électrophorégramme gliadine, auront contribué & une
meilleure connaissance du matériel génétique disponible. Dang l'avenir en permet—
tant d'une part, quelques études génétiques et d'autre part, un certain contrdle
au niveau du maintien de la collection d'aneuploides, ce type d‘'analyse biochi-
migue devrait alléger peu & peu la tiche des cytogénéticiens.





