I CHRONIQUES DE L'EVOLUTION
ENDEZ-VOUS

DU BLE TENDRE

favorisées par l'agriculture.

> génome B, égilope faux-épeautre (genre
Aegilops), deux genres proches qui se sont
individualisés il y a environ 6,5 millions
d’années. Le génome D est quant a lui le
fruit d’'une hybridation (sans polyploidisa-
tion) de deux espéces de ces deux genres
survenue il y a 5,5 millions d’années. Puis
P’agriculture a favorisé deux autres hybri-
dations qui ont conduit I'une & un blé dur
de génome tétraploide AABB, puis l'autre
au blé tendre (voir Pencadré ci-dessus).

Le résultat de ces croisements est
une plante dont le génome compte
107891 génes (contre 22000 chez
I’homme) également répartis dans les
génomes élémentaires: 35345 dans le
génome A, 35643 dans le B et 34212 dans
le D. Le génome D porte moins de pseu-
dogenes (des genes inactifs, ne codant
plus de protéines), ce qui est cohérent, car
son apport est le résultat de la plus récente
hybridation. En effet, aprés polyploidisa-
tion, surtout quand les organismes qui
s’hybrident sont évolutivement proches,
de nombreux genes se trouvent redon-
dants et sont perdus. Doit-on s’étonner du
nombre considérable de genes toujours en
activité? On pourrait croire qu’il est lié a
la complexité de ’organisme. Mais on sait
depuis une dizaine d’années que le cilié
unicellulaire Paramecium tetraurelia arbore
a lui seul 40000 genes!

Alors, que fait le blé de ses quelque
100000 genes? En les scrutant, on voit
apparaitre une certaine spécialisation des
génomes élémentaires. Ainsi, le sous-
génome A est enrichi en genes associés a
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d’'années et ont depuis évolué séparément, donnant
respectivement un génome de type A et un génome de type B.
Puis, il y a 5,5 millions d'années, deux espéces des deux genres se sont

| |
hybridées (sans polyploidisation) et ont donné un génome D w

L es genres Triticum et Aegylops se sont séparés il y a 6,5 millions

(—~ 6,5 millions d'années —

N7
~ 5,5 millions d'années

Triticum
urartu

composite. La suite de Uhistoire s'est passée il y a 10 000 ans, dans

le croissant fertile entre le Tigre et 'Euphrate, lorsque les agriculteurs
ont cultivé différentes céréales : des espéces proches de l'actuel
Triticum urartu (génome AA) et de l'actuel Aegilops speltoides
(génome BB), et un descendant de la premiére hybridation, Aegilops
tauschii (génome DD). Il y a moins de 800 000 ans, les deux premiéres
se sont hybridées avec polyploidisation, donnant un blé dur Triticum
turgidum, au génome tétraploide AABB. Puis, il y a moins de

400 000 ans, ce Triticum turgidum s'est hybridé a son tour - avec
polyploidisation — avec Aegilops tauschii, donnant le blé tendre
Triticum aestivum au génome hexaploide AABBDD. Ainsi la premiére
hybridation d'il y a 5,5 millions d’années était bel et bien un
phénomeéne strictement naturel, tandis que les derniéres ont été

AABB

la formation de la graine, tandis que le
sous-génome B comprend de nombreux
genes s’exprimant lors du développement
et de la croissance de la plante. Mais la
surprise vient de la localisation, sur les
extrémités des bras de tous les chromo-
somes, de genes liés a la résistance contre
des maladies. Des genes favorisant la for-
mation d’hybrides sont par ailleurs trois
fois plus nombreux que chez les autres
plantes déja étudiées. Enfin, des genes
impliqués dans la tolérance a la séche-
resse et aux stress de température ont été
trouvés en tres grand nombre.

UNE PLUS GRANDE FACULTE
D’ADAPTATION

Les biologistes de I’évolution pos-
tulent qu’un des avantages de la poly-
ploidisation est une plus grande faculté
d’adaptation a des environnements
variables. Cela semble bien le cas chez
le blé tendre. Naturellement, il peut y
avoir des désavantages, comme une
croissance plus lente de I’organisme.
Mais pour une plante cultivée annuelle,
ce n’est pas grave!

Gageons que les résultats fondamen-
taux les plus spectaculaires sont a venir:
comment ces trois génomes A, B et D dia-
loguent-ils? On voit déja une certaine
spécialisation entre A et B. Comment D,
le dernier arrivé, se comporte-t-il dans
cette situation? Il va falloir suivre pas a
pas lexpression de ces genes, de la ger-
mination a la fructification, pour bien le
comprendre.
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