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Étude cytogénétique et androgénétique de descendants intergénériques ( Triticum aestivum x 
Agropyron sp.) 

L'analyse cytogénétique des descendants de rétrocroisement Triticum eastivum xAgropyron sp. a révélé une large 
gamme de variation du nombre de chromosomes. Les descendants de première génération RC1 elongatum 
possèdent un nombre moyen de chromosomes situé ente 48 et 49. Les descendants de la seconde et la troisième 
générations ont main tenu un nombre inférieur de chromosomes. Les chromosomes d'origine sauvage sont éliminés 
en effet quand ils se présentent sous forme d'univalents lors de la méiose. L'élimination chromosomique est 
cependant dépendante du parent sauvage. Elle a été progressive entre les générations 2 et 3 quand le parent 
sauvage était Agropyron intermedium. Elle a été faible à nulle avec Agropyron trichophorum. L'évaluation de 
certaines caractéristiques de viabilité et de fertilité a mis en évidence une nette amélioration avec l'avancement 
des générations de rétrocroisement. La capacité androgénétique, évaluée par le taux d'induction de cals et le taux 
de régénération des anthères, a aussi augmenté d'une génération à l'autre. La stabilité chromosomique acquise 
progressivement est sans doute à l'origine de cette amélioration. 

Mots clés : Triticum aestivum - Croisements intergénériques - Agropyron sp. - Rétrocroisement - Analyse 
chromosomique - Culture d'anthères 

Cytogenetic and androgenic analysis ofintergeneric derivatives of T. eastivum xAgropyron sp. crosses 

Chromosome number analysis of backcross derivatives of Triticum aestivum x Agropyron sp. showed a large 
variation. BC1 population of bread wheat x A. elongatum cross averaged between 48 and 49 chromosomes. 
Derivatives from the second and third generations fixed less alien chromosomes. During the meiosis univalent 
alien chromosomes are eliminated. However this elimination is related to the wild parent. Chromosome loss was 
significant and graduai betweengenerations 2 and 3 in wheat x A. intermedium derivatives, while it was(low to 
null with A. trichophorum. Plant viability and fertility analysis showed a clear improvment.for those traits \vith 
backcross number increase. A genotypic effect on the anther response was also noticeable. Callus induction and 
plant regeneration increased significantly with backcross generation advancement. GraduaI chromosomic 
stability of the derivatives interpret this improvement. 

Key words: Triticum eastivum - Intergeneric cross - Agropyron sp . - Backcross - Chromosome analysis - Anther 
culture 
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INTRODUCTION 

Les croisements interspécifiques et inter
génériques constituent un outil important 
d'amélioration génétique des plantes. Ils 
représentent une étape d'induction de la variabilité 
et de transfert de caractères désirables des espèces 
sauvages aux espèces cultivées. Le genre 
Agropyron appartient à la tribu des triticées 
comme le Triticum. Ces deux genres ont été 
longtemps séparés au cours de leur évolution et 
aucun de leur hybride n'a été rencontré (Gauderon, 
1988). Le genre Agropyron appartient au pool 
génétique tertiaire des blés et comporte environ 
150 espèces dont plus de 90% sont polyploides 
(Sharma & Gill, 1983a). Le groupe des hexaploides 
(2n=6x=42) est le plus dominant (Li & Dong, 1991). 
Les génomes S, E, Ju, C, J, H, X et Y ont été 
identifiés chez ces espèces (Stebbins, 1956; 
Sakamoto, 1973). Les Agropyrons constituent une 
source importante de variabilité et un réservoir 
inépuisable de gènes d'intérêt certain en 
amélioration génétique des céréales telles la 
résistance aux pathogènes (Sharmaet al., 1993), la 
tolérance à l'alcalinité (Dewey, 1984) et au stress 
hydrique, la richesse en protéines et en lysine 
(Shimshi & Lee, 1982), l'adaptation aux milieux 
humides (Muramatsu et al., 1992), sans oublier la 
pérennité (Cauderon, 1988) et la qualité fourragère 
(Chen et al., 1990; Li & Dong, 1991). 

Les hybrides intergénériques Triticum aestivum x 
Agropyron sp sont obtenus par sauvetage 
d'embryons immatures. Le rétrocroisement de ces 
hybrides au parent blé permet d'obtenir les 
descendants parmi lesquels sont sélectionnés des 
lignées d'addition ayant fixé les caractères 
recherchés. La fixation de ces caractères pourrait 
se faire par autofécondation des lignées 
sélectionnées (Shultz & Haller, 1988) ou par 
androgenèse (Comeau et al., 1993). Grâce à cette 
dernière méthode d'haploidisation, De Buyser & 
Henry (1986) ont pu développer des variétés 
résistantes au virus de la jaunisse nanisante de 
l'orge (BYDV). La culture d'anthères permet, en 
effet, d'obtenir des lignées homozygotes stables, 
présentant une diversité génétique considérable 
(Al Janabi & Picard, 1981). 

L'objectif de ce travail est l'étude cytogénétique et 
l'évaluation de l'aptitude androgénétique de 
descendants intergénériques entre Triticum 
aestivum et trois espèces d:4.gropyron. Le travail 
s'inscrit dans le cadre d'un programme de création 
d'un germoplasme résistant au virus de lajaunisse 
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nanisante de l'orge et à la cécidomyie des blés par 
le biais d'hybridations intergénériques. 

MATÉRIEL ET MÉTHODES 

Les descendants BC1, BC2 et BC3 analysés sont 
issus· de rétrocroisements d'hybrides entre 
Triticum aestivum et Agropyron elongatum, A. 
intermedium et A. trichophorum. La méthode 
adoptée pour le comptage chromosomique est celle 
décrite par Sharma (1982). À cet effet, les graines 
mises en inhibition dans des boite de Pétri ont été 
d'abord incubées au réfrigérateur pendant 48 
heures puis mises à germer sous lumière continue 
à température ambiante. Après prélèvement des 
apex racinaires, 2 à 3 jours plus tard, les jeunes 
plantules ont été mises à vernaliser pendant 6 à 7 
semaines, puis transférées en pots individuels et 
placées au champ. 

Pour la culture d'anthères, les épis ont été prélevés 
au stade mi-uninuclée. Ce stade correspond mor
phologiquement au moment où l'épi atteint le tiers 
supérieur de la gaine de la feuille drapeau. Il a été 
vérifié cytologiquement par écrasement des 
anthères dans une goutte de carmin acétique et 
observation au microscope. Les épis ont été 
désinfectés dans une solution d'hypochlorite de 
sodium à 5% puis rincés à l'eau distillée stérile. 

Lors de la phase d'induction, 7888 anthères ont été 
cultivées et incubées à l'obscurité à 28°C sur un 
milieu MS modifié (Foroughi-Wehr, 1976). Ce 
milieu a été supplémenté de 2mgll de 2,4-D et 
de 60 gll de saccharose. 

Quatre à cinq semaines plus tard, les cals produits 
ont été repiqués sur un milieu de développement. 
Ce dernier est également à base du milieu MS 
modifié et les teneurs de 2,4-D et de saccharose 
étaient réduites respectivement à 0,5 mgll et 
30 gll. La régénération des plantules a eu lieu sur le 
même milieu de base additionné d'AIA à 1 mgll et 
de saccharose à 30 gll. La température a été fixée à 
21°C le jour et 18°C la nuit. Quant à la photopériode 
et au pH, ils étaient fixés à 16 heures et à 5,7 
respectivement. 

Abréviations: 

e10 = Agropyron elongatum 
int = Agropyron intermedium 
tri = Agropyron trichophorum 

Rel = Premier rétrocroisement 
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Les observations relatives à certaines 
caractéristiques physiologiques (% de germination, 
taux de mortalité) et morphologiques (nombre 
d'épillets par épi) ont fait l'objet d'analyse pour la 
comparaison entre les différentes familles de 
descendants. 

RÉSULTATS ET DISCUSSION 

1. Analyse chromosomique 

• Descendants RC1elo 

La détermination du nombre de chromosomes chez 
les descendants RC1 du croisementT. aestivumxA. 
elongatum a révélé une marge de variation 
importante se situant entre 42 et 65 (Tableau 1). 

Tableau 1. Analyse du nombre de chromosomes de 
descendants de croisements intergénériques 

Descendants NG Nmo NmC NMC DS 

RC1elo 23 48,30 42 65 0,09 
RC2int 15 45,67 42 56 0,08 
RC2tri 22 46,60 38 56 0,09 
RC3int 66 43,52 42 56 0,03 
RC3tri 103 47,65 38 58 0,10 

NG : Nombre de graines; Nmo : Nombre moyen de chromosomes; 
NmC: Nombre minimum de chromosomes; NMC: Nombre maximum 
de chromosomes ; DS: Déviation standard 

La moyenne calculée était comprise entre 48 et 49. 
La proportion d'individus à nombre de 
chromosomes supérieur à 50 était de 26%; celle à 48 
chromosomes a représenté à elle seule 22%. 
L'hybride T. aestivum x A. elongatum aurait 
théoriquement 35 chromosomes, 21 issus du parent 
blé et 14 du parent sauvage tétraploïde. En tenant 
compte du fait que les gamètes femelles non réduits 
sont les plus fertiles, le premier rétrocroisement 
pourrait donner lieu à des plantes à 56 
chromosomes, 35 de l'hybride et 21 du parent 
récurrent. 

Plusieurs auteurs ont noté chez les descendants de 
rétrocroisement une déviation du nombre de 
chromosomes par rapport à celui attendu 
(Charpentier et al., 1985; Cauderon, 1988; Chenet 
al, 1990). Cette déviation serait due à la fusion d'un 
gamète mâle avec une oosphère partiellement 
réduite, où à l'élimination de certains 
chromosomes. L'élimination chromosomique 
aurait lieu à un stade quelconque du 
développement du zygote, mais elle est souvent 
constatée au cours des premières mitoses après la 
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fécondation (Cauderon & Cauderon, 1956). Les 
cellules tendent généralement à stabiliser leur 
nombre de chromosomes à un multiple de 7. En 
effet, l'unité d'élimination est souvent tout un 
génome de base (Gauderon & Cauderon, 1956). 
Cependant, l'intégrité de celui-ci n'est pas 
nécessairement toujours conservée (Comeau etal., 
1993). 

• Descendants RCint 

Le nombre de chromosomes chez les descendants 
RC2 et RC3 de l'hybride T. aestivum x A. 
intermedium a varié entre 42 et 56. Deux plantes 
RC3 avaient un nombre de chromosomes égal à 38. 
Les aberrations chromosomiques peuvent conduire 
chez le blé polyploïde à la formation d'aneuploïdes 
hypoploïdes. 

En effet, l'appariement réduit chez les descendants 
intergénériques peut favoriser l'élimination de 
chromosomes de l'espèceAgropyron et même ceux 
du blé (Sharma, Comm. pers., 1994). Le nombre 
moyen de chromosomes chez les descendants RC2 
a été comprise entre 45 et 46. La distribution des 
individus selon ce critère a fait ressortir deux 
groupes. Un premier groupe représentant 74% des 
descendants possèdent un nombre de chromosomes 
compris entre 42 et 46. Le second groupe comprend 
4 plantes seulement, 3à 49 chromosomes et une à 
56 chromosomes. 

L'analyse chromosomique des descendants RC3 a 
montré un nombre moyen de chromosomes situé 
entre 43 et 44. Soixante-cinq pour-cent du total des 
graines analysées ont présenté entre 42 et 44 
chromosomes. Les individus à plus de 45 
chromosomes ont représenté environ le tiers 
restant des individus analysés. La proportion 
importante de plantes ayant incorporé peu de 
chromosomes d'origine sauvage pourrait être 
expliquée par la faible affinité à l'appariement 
entre chromosomes au cours de la méiose. 

Les résultats obtenus de l'analyse chromosomique 
sont conformes à ceux rapportés par Sharma & Gill 
(1983b) et Cauderon (1988). Pour expliquer 
l'importance de l'appariement chez l'hybride T. 
aestivum x A. intermedium, les premiers auteurs 
ont signalé l'existence d'homologie entre les deux 
génomes du parent sauvage El et E2. Le deuxième 
auteur a cité la capacité de cette espèce à supprimer 
l'activité de gène ph qui contrôle l'appariement 
entre chromosomes homologues. Le même 
comportement méiotique a été en effet observé chez 
les descendants du croisement T. aestivum x 
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Agropyron juceum (ju1ju1ju2ju2XX) (Charpentier 
et al., 1985). Chez cette espèce, les génomes ju1 et 
ju2 sont des homologues distants et l'appariement 
de leurs chromosomes a lieu même en présence du 
gène ph. 

• Descendants RCtri 

Le nombre de chromosomes chez les individus RC2 
issus du croisement T. aestivum xA. trichophorum 
a varié entre 38 et 56 et la moyenne était située 
entre 46 et 47. Les classes d'individus à 45 et 48 ont 
représenté chacune environ 18% du total des 
plantes analysées. Vingt-deux pour-cent avaient 
plus de 49 chromosomes. Quant aux individus RC3, 
le nombre de chromosomes moyen a été situé entre 
47 et 48. Les trois classes identifiées à 42, 44 et 49 
chromosomes, ont regroupé respectivement 19%, 
20% et 14% des individus analysés. D'autre part, 
l'élimination des chromosomes n'a pas été 
significative entre les deux générations de 
rétrocroisement. 

Les individus RC2 et RC3 à 42 chromosomes 
résulteraient de l'élimination de l'ensemble des 
chromosomes d'origine sauvage (Sharma & Gill, 
1983b ; Chen et al., 1990). Les plantes auraient 
tendance à contrecarrer l'effet d'une méiose 
irrégulière par réduction du nombre d'univalents 
au cours des générations de rétrocroisement. 
L'importance des individus à 49 chromosomes peut 
être également expliquée par l'effet gamétocide 
(Kibirige & Knott, 1983). Cet effet se manifesterait 
par le maintien au cours des générations de 
rétrocroisement d'un génome complet du parent 
sauvage. 

2. Caractéristiques morpho-physiologiques 

Le taux de germination moyen des descendants de 
rétrocroisements a varié de 77 à 90% avec des 
différences entre les familles (Tableau 2). 

Tableau 2. Caractéristiques de viabilité et de 
fertilité de descendants de 
croisements intergénériques 

Descendants PG TM E/é 

RC1elo 77 42 12,5 
RC2int 78 27 14,4 
RC2tri 90 32 13,2 
RC3int 94 22 19,5 
RC3tri 88 22 18,3 

PG: Pourcentage de germination; TM: Taux de mortalité (%); E/é: 
Nombre d'épillets/épi 
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Une tendance vers l'augmentation d'une 
génération à l'autre a été constatée. En effet, le 
taux de germination le plus faible a été celui des 
descendants RC1elongatUln (77%), et le plus élevé 
celui des descendants RC3 du croisement 
T. aestivum xA. intermedium (94%). 

Pour le taux de mortalité, la valeur la plus élevée 
(42%) a été observée chez les descendants RC1 du 
croisement T. aestivum xA. elongatum. Cinquante 
pour-cent des descendants n'ayant pas survécu 
avaient un nombre de chromosomes supérieur à 
50. Le taux de mortalité le plus faible (22%) a été 
constaté chez les descendants RC3. 

Plusieurs auteurs ont constaté l'influence que 
peuvent avoir les chromosomes d'origine sauvage 
sur la germination et la mortalité des descendants 
intergénériques (Sharma & Gill, 1983c; 
Charpentier et al., 1985). Le faible pourcentage de 
germination peut être expliqué par la fréquence 
d'embryons anormaux et d'endospermes peu 
développés. Cette malformation de l'albumen est 
sans doute aussi à l'origine de la mortalité au stade 
plantule. L'interaction entre les génomes paren
taux, et celle entre noyau et cytoplasme peuvent 
également être la cause de la mortalité des 
descendants intergénériques (Li & Dong, 1991). 

Le nombre d'épillets par épi était très variable. 
L'analyse de la variance a montré l'existence d'une 
différence significative entre les différentes 
familles de rétro croisement pour ce critère. Les 
individus RC1 sont généralement plus proches 
phénotypiquement du parent sauvage que les 
descendants RC2 et RC3. Ces derniers sont par 
contre plus fertiles mais moins vigoureux. 

Les différences morphologiques entre descendants 
issus d'un même hybride peuvent être attri;buées 
au nombre et au type de chromosomes P:gropyron 
incorporés. Ces variations morphologiques ont été 
aussi rapportées par plusieurs auteurs. Gurdev 
(1973), a sélectionné sept lignées d'addition 
disomiques phénotypiquement différentes dans la 
descendance d'un hybride T. aestivum x A. 
elongatum. Les différences morphologiques entre 
ces lignées portaient sur la forme des feuilles, celle 
des épis, le tallage et la vigueur de la plante. 
L'analyse cytogénétique a montré que chacune de 
ces lignées avait, en plus des 42 chromosomes du 
parent blé, une paire de chromosomes issue du 
parent sauvage. Ces chromosomes sauvages 
étaient responsables des différences morpho
logiques observées. 
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3. Culture d'anthères 

Le rendement androgénétique des différentes 
familles de descendants est reporté dans le 
tableau 3. 

Tableau 3. Aptitude androgénétique de descen
dants de croisements intergénériques 

Descendants NP NA l DS 

RC1elo 11 472 0,20 3,13 
RC2int 8 466 1,30 1,80 
RC2tri 11 636 1,20 2,07 
RC3int 32 2312 3,40 1,80 
RC3tri 55 7888 4,00 1,43 

NP : Nombre de plantes; Nombre d'anthères mises en culture; 
1: Pourcentage d'induction; OS: Déviation standard 

Les pourcentages d'induction (PI) les plus élevés 
ont été observés chez les descendants RC3 des 
croisements, T aestivum x A. intermedium (3,4%), 
et T. aestivum x A. trichophorum (4,01%). Les 
descendants RC1 du croisement T. aestivum x A. 
elongatum ont montré, par contre, un potentiel 
androgénétique faible. Seules 2 anthères sur 1000 
ont formé chacune un cal. La régénération de 
plantules n'a été observée que chez les descendants 
RC3 et à des taux faibles de 0,08 et 0,12% 
respectivement pour les descendants T. aestivum x 
A. intermedium et T. aestivum xA. trichophorum. 

La faiblesse de la réponse androgénétique est 
probablement liée à la nature du matériel végétal 
utilisé, qui est encore en cours de stabilisation. 

Foroughi-Wehr et al. (1982) ont obtenu des 
résultats analogues aux nôtres. En effet, des 159 
366 anthères mises en culture dans le but de créer 
des lignées homozygotes résistantes au virus de la 
jaunisse nanisante de l'orge, 3 946 cals ont été 
induits, soit un rendement de 2,4%. Ces auteurs ont 
constaté aussi une variation de la réponse 
androgénétique entre les différents hybrides. Ils 
ont expliqué ceci par la corrélation positive qui 
existe entre l'aptitude androgénétique des parents 
et celle de leurs hybrides. 

CONCLUSION 

Les croisements interspécifiques constituent un 
outil important aux sélectionneurs pour 
l'introgression de traits agronomiques spécifiques 
des espèces sauvages aux variétés améliorées. 
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L'incorporation et la fixation de chromosomes ou de 
fragments de chromosome dans un génome sont 
des processus progressifs chez la descendance 
interspécifique. 

Les techniques de culture in vitro et de 
cytogénétique sont souvent indispensables pour 
pouvoir contourner les problèmes d'incompatibilité 
et de mortalité des hybrides et pour identifier et 
suivre les nouveaux traits agronomiques chez les 
descendants interspécifiques. Les méthodes 
d'analyse biochimique et moléculaire déjà mises au 
point pour certains traits spécifiques représentent 
des moyens efficaces et prometteurs pouvant 
contribuer à l'enrichissement du pool génétique des 
espèces cultivées. 
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