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Résumeé :

Notre étudie porte sur 1’architecture chromosomique des variétés Kelvedon et Dorian
de Pisum sativum L. a I’aide de la technique de C-banding (technique de marquage),
permettant la visualisation des régions d’hétérochromatine correspondant a des
séquences d’ADN hautement répétéees ( riches en bases CG non codantes).

Les résultats montrent que Kelvedon possede un caryotypesymétrique avec une forte
accumulation d’hétérochromatine aux niveauxcentromérique et télomérique, ce qui
suggere une stabilitégénomique et une forte résistance aux contraintes défavorable de
I’environement.

En revanche, Dorian présente un caryotypeasymétrique avec une hétérochromatine plus
dispersée, reflétant une plasticitégénétique favorable a 1’adaptation.

L’analyse structurale de pisum sativum L.variété kelvedon (2N=2X=2M + 5sm ) et la
variété dorian (2N=2X=IM + 3sm + 3A) a montre des régions satellites (NORs) ont été
observées, sans détection de chromosomes B.

Ces observations confirment le role fonctionnel de 1’hétérochromatine dans la stabilité
et ’adaptation, et positionnent ces variétés comme modelespertinents dans les

stratégiesd’améliorationgénétique.

Mots clés : bandes C, chromosomes marqueurs, hétérochromatine, Pisumsativum L.,
satellite.polymorphisme




Abstract :

Our study focuses on the chromosomal architecture of the Kelvedon and Dorian
varieties of Pisumsativum L., using the C-banding technique (a chromatin marking
method), which allows the visualization of heterochromatic regions corresponding to
highly repeated DNA sequences (rich in CG bases and non-coding).

The results show that Kelvedon has a symmetric karyotype with a strong accumulation
of heterochromatin at the centromeric and telomeric regions, suggesting genomic
stability and strong resistance to unfavorable environmental conditions.

In contrast, Dorian exhibits an asymmetric karyotype with more dispersed
heterochromatin, reflecting a genetic plasticity that is favorable for adaptation.

Structural analysis of Pisumsativum L. revealed that the Kelvedon variety (2N = 2X =
2M + 5sm) and the Dorian variety (2N =2X = 1M + 3sm + 3A) contain satellite regions
(NOR), with no B chromosomes detected.

These observations confirm the functional role of heterochromatin in genomic stability
and adaptability, positioning these varieties as relevant models for genetic improvement
strategies.

Keywords: C-banding, marker chromosomes, heterochromatin, Pisumsativum L.,
satellite.polymorphism
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Introduction Générale

La cytogénétique, branche de la génétique qui étudie les chromosomes sous leurs aspects
structuraux et fonctionnels, constitue un outil fondamental pour la compréhension de
l'organisation génomique des organismes vivants. Chez les plantes, elle permet non
seulement l'identification des chromosomes et la détection des anomalies
chromosomiques, mais aussi la mise en évidence de marqueurs spécifiques utiles pour

la sélection variétale et I’amélioration génétique.

Plusieurs techniques de marquage ont été développées, allant des colorations classiques
a I’hybridation in situ fluorescente (FISH), qui permet la localisation précise de
séquences d’ADN sur les chromosomes. Cependant, la complexit¢ de certaines
séquences répétées et la difficulté d’identifier individuellement les chromosomes

justifient encore aujourd’hui la nécessité de recherches approfondies sur son caryotype

Le pois du jardin (Pisum sativum L.) est l'une des légumineuses importantes.
Taxonomiquement, le pois fait partie de la famille des 1égumineuses étroitement 1ié€ a
Vicia (Ellis and Poyser, 2002). Cette 1¢égumineuse (alimentaire et fouragere), fut
choisie par (Gregor Mendel, 1866)pour ses célebres expériences fondatrices de la

génétique fondamentale.

Aujourd’hui encore, Pisum sativum reste un modele privilégié pour les études
cytogénétiques et génomiques, en raison de la simplicité relative de son génome (2n =
14 chromosomes) et de son intérét agronomique. Mais, il existe encore des incertitudes
concernant l'identification sans ambiguité de ses sept paires de chromosomes et
l'attribution des groupes de liaison génétique aux types de chromosomes individuels
(Fuchs et al. 1998, Russ. J. Genet. 2005) De maniére surprenante, ce n'est que
relativement récemment qu'une image cohérente de la structure globale du génome a été

émerge (Akad.andNauk 2002).

.Ce travail s’inscrit dans un cadre d’étude portant sur I’analyse des chromosomes de

Pisum sativum. L,dévoilée par la technique de marquage « C-banding ».




I1 s’agit de mettre en evidence les objectifs suivants :

-identification individuelle des chromosomes par un marqueur spécifique(

I’hétérochromatine correspondant a des séquence ADN non codante riches en bases CQG)

-caractérisation de la structure des caryotypes des variétés étudier, qui permet de mieux
comprendre la structure de génome de Pisum sativum et determination des séquences

spécifiques pouvant servir de marqueurs cytogénétiques .

Ce mémoire est structuré en quatre chapitres : une revue bibliographique sur Pisum
sativum .L, la cytogénétique végétale et les techniques de marquage ; une partie
consacrée au matériel et aux méthodes utilisées ; une présentation des résultats obtenus
; et enfin, une discussion comparant ces résultats aux données de la recherche

scientifique.




Chapitre I :
Revue bibliographique




Chapitre | : Revue bibliographique

1. Description générale de petit pois :

Le petit pois (Pisum sativum L.), appartenant a la famille des Fabacées, est une plante
légumineuse cultivée depuis des millénaires et largement répandue a travers le monde
(Muehlbauer & Tullu, 1997). Les graines comestibles, communément appelées petits
pois, se développent a l’intérieur de gousses vertes contenant plusieurs graines
sphériques, généralement de couleur verte. Cette espece est appréciée tant pour ses
qualités gustatives une saveur douce et légerement sucrée que pour sa texture tendre,
ce qui en fait un ingrédient populaire dans une grande diversit¢ de préparations
culinaires, allant des soupes aux salades, en passant par les purées et les

accompagnements (FAQO, 2016).

Sur le plan nutritionnel, le petit pois constitue une excellente source de protéines
végétales, de fibres alimentaires, ainsi que de vitamines (notamment C et K) et de
minéraux essentiels comme le fer et le potassium (USDA, 2022). En outre, en tant que
légumineuse, Pisum sativum possede la capacité de fixer 1’azote atmosphérique grace a
une symbiose avec des bactéries rhizobiennes, ce qui en fait une culture bénéfique pour
la fertilité des sols et un élément important dans les systémes d’agriculture durable

(Muehlbauer & Tullu, 1997) (figure 1).

Figure 1: Morphologie de la plante de pois.(Kohler’sMedizinal-Pflanzen (1887))




Chapitre | : Revue bibliographique

2. La classification systématique :

La classification systématique du petit pois (Pisum sativum) est la suivante (APG 1V,

2016) :

Domaine Eukaryota
Régne Plantae
Sous-régne Viridiplantae
Infra-régne Streptophyta
Phylum Tracheophyta
Clade Angiospermes
Clade Eudicotylédones
Clade Rosidées

Ordre Fabales

Famille fliﬂé)gﬁfl?i(;euses)
Sous-famille Papilionoideae
Tribu Fabeae

Genre Pisum

Espece Pisum sativum L.

Cette espece se divise en plusieurs sous-especes et variétés, notamment :

»  Pisum sativum L. subsp. sativum :

o Var. sativum : petit pois ou pois potager.
e Var. macrocarpon : pois mangetout.

» Pisum sativumL. subsp. elatius (formule sauvage).

» Pisum sativumlL. subsp. sativum var. arvense : pois fourrager ou pois des

champs.
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Le pois cultivé appartient au genre Pisum, de la famille des légumineuses
(papilionacées), tribu des Viciées, au méme titre que les genres : Lathyrus, Lens,
et Vicia. La particularit¢ morphologique du genre Pisum, qui va nous permettre
de le distinguer des autres genres de la méme tribu (Lathyrus, Vicia, Lens) c’est
la taille des stipules. Ces derniéres sont au moins aussi grandes que les folioles

(Figure 2).

Figure 2:1a stipule du petit pois (Mori, 2018).

3. Représentationdes parties de la plante :

» Types de feuille de petit pois :

Chez PisumsativumL., les feuilles varient selon les variétés et peuvent étre
regroupées en deux principaux types morphologiques :

» Type normal : Les feuilles sont composées d'une a quatre paires de folioles
sessiles et opposées, se terminant par une vrille. Les folioles sont ovales, entiéres,
et mesurent entre 1,5 et 6 cm de long. Ce type est typique des variétés potageres
classiques.(fiqure 3 ).

> Type afila : Dans ce cas, toutes les folioles sont remplacées par des vrilles. Ce
sont alors les stipules, largement développées, qui assurent la majeure partie de la

photosynthese. Ce type de feuillage est recherché dans certaines variétés modernes,
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en raison de leur meilleure aération du couvert végétal et de leur adaptation a la culture

en densité élevée.(figure 3 ).

1 2

Figure 3: Différents types de feuilles de pois (Srarfi Ben Ayad, 2017)

(1) : Feuille avec folioles (normale), (2) : Feuille sans folioles (afila).

» Les fleurs de petit pois :

Les fleurs de de cetteespecesont typiques et particulieres chez les

légumineuses :

v' Elles sont généralement de couleur blanche, mais peuvent aussi étre roses
ou pourpres. Elles ont une structure zygomorphe, ce qui signifie qu'elles
posseédent un plan de symétrie bilatérale. Les fleurs sont souvent décrites

comme ayant l'apparence d'un papillon, avec deux grands pétales
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supérieurs (I'é¢tendard) et deux pétales latéraux (les ailes) qui enveloppent
les deux pétales inférieurs (la caréne).(figure 4 ).

» Caractéristiques :

e Couleur : Principalement blanche, parfois rose ou pourpre.

e Structure : Zygomorphe avec étendard, ailes, caréne.

o Fécondation: Les fleurs sont cléistogames, ce qui signifie qu'elles

s'autofécondent sans s'ouvrir

‘Canenes
|

Etenda rd

Figure 4: Représentation de fleur de pois (forme papillon).( Boussrief, A. & Zekri,
M. (2021).

» la déhiscence de petit pois :

La déhiscence se fait par deux fentes. Lorsque 1'on écosse les petits pois (le fruit n'est

pas en compléte maturité et ne s'ouvre pas tout seul), on peut l'ouvrir de deux

fagons.(figure 5 ) ( figure 6 ).



https://www.snv.jussieu.fr/bmedia/Fruits/fruits%20Secs%20Dehiscent.htm
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Figure S:Ladéhiscence de petit pois par la nervure médiane.

Déhiscence par la nervure médiane : les graines restent attachées au centre par les

placentas.

Figure 6: représentation de la déhiscence de petit poisau niveau de la suture
placentaire .

Déhiscence au niveau de la suture placentaire : les graines restent attachées a
l'extérieur par les placentas.
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» Graine de petit pois :

La représentation d’une graine de pois petit pois (Pisum sativum) est decrite comme

suivant :

3.1 Morphologie : La graine de petit pois est généralement arrondie ou un peu
allongée anguleuse, de 5 a 8 mm en diametre. Exalbuminée elle est le signe qu’il
Elle est peu en albumine et les réserves d'alimentation de sont conservées dans
les cotylédons. La couleur des graines sont différentes selon des variétés : graines
des variétés avec des fleurs blanches sont plus souvent vertes ou jaunes creme, et
ceux des variétés fleurs de rose ou de rouge pouvez présenter des taches de

brun.(figure 8 )

Figure 7: Morphologie externe de la graine.

3.2 Tégumenté : Le tégument de la graine est translucide ou coloré, dans ce cas laisse
des traces de coloration apres sa remise au-dessus de la feuille, cachant la couleur de

cotylédons et biens souvent des tanins.(figure 9) ( figure 10) .
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Figure 8: Dissection. du tégument qui a été déchiré (a gauche) montrant I'embryon
avec sa radicule (a droite).

Figure 9: Les deux cotylédons écartés réunis par la radicule (graine Exalbuminée).

3.3. Morphologie du systéme racinaire

Le systéme racinaire du petit pois (Pisum sativum) est de type pivotant, avec une racine
principale verticale pouvant atteindre environ un métre de profondeur en conditions
idéales. Toutefois, cette racine maitresse est généralement peu ramifiée et ne développe

qu’un réseau modeste de racines secondaires et tertiaires. L’essentiel de I’architecture




Chapitre | : Revue bibliographique

racinaire se concentre dans les 30 premiers centimétres du sol, ou se forment de

nombreuses radicelles et nodosités caractéristiques.

Ces nodosités sont le siege de la symbiose avec des bactéries du genre Rhizobium, qui
permettent a la plante de fixer ’azote atmosphérique. Cette fixation biologique de
I’azote est essentielle pour couvrir les besoins nutritionnels de la plante, en particulier
pendant la phase de floraison. Ainsi, le systéme racinaire du petit pois joue un double
role : il assure I’ancrage et ’absorption des nutriments, tout en contribuant activement

a la fertilité du sol.(Chaudhary& Sharma, 2008) (figure 10).

Figure 10:Organisation d'une plante de pois. (D’aprés Munier — jolain et al.
(2005),V. Chevalier (2011)).
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4. L'importance historique :

Pisum sativumL.ou pois commun, occupe une place centrale dans I’histoire de la
génétique en tant qu’organisme modele choisi par Gregor Mendel pour ses célébres
expériences entre 1856 et 1863. A travers une série d’expérimentations rigoureuses,
Mendel a étudié la transmission des caractéres héréditaires chez le pois, posant ainsi les

bases des lois de la génétique moderne.
4.1. Choix de l'espéce :

Mendel a sélectionné PisumsativumL.pour plusieurs raisons scientifiques. D’abord,
cette espece présente des caractéres distincts, faciles a observer, tels que la couleur des
graines (jaune ou verte), la forme des graines (lisse ou ridée), la couleur des fleurs
(violette ou blanche), et la position des fleurs (axiale ou terminale). Ces traits sont
gouvernés par des geénes a transmission mendélienne simple, ce qui a permis une

interprétation claire des résultats.
4.2. Facilité de culture :

Le pois est une plante a cycle de culture court, facilement cultivable en conditions
controlées, ce qui a permis a Mendel de suivre plusieurs générations en peu de temps.
Sa reproduction autogame, mais également manipulable pour des croisements controlés,

¢tait idéale pour I’analyse de la ségrégation des caracteres.
4.3. Expériences et lois de Mendel :

En croisant différentes lignées pures, Mendel a observé la réapparition de certains
caracteres au fil des générations. Ces observations 'ont conduit a formuler deux lois

fondamentales :

> Loi de la ségrégation : chaque individu posséde deux alleles pour chaque
caracteére, mais ne transmet qu’un seul allele a sa descendance.
» Loi de P’assortiment indépendant : les paires d’alléles se répartissent

indépendamment les unes des autres au moment de la formation des gametes.
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4.4. Héritage scientifique :

Les travaux de Mendel sont restés méconnus jusqu'a leur redécouverte en 1900 par
Hugo de Vries, Carl Correns et Erich von Tschermak. Ces résultats ont été le point
de départ du développement de la génétique mendélienne puis du Morganisme, avec la
notion de genes, alléles, chromosomes, etc.Aujourd’hui, Pisumsativuml.reste un
mod¢le important pour la génétique végétale, utilisé dans des études de ségrégation

génétique, de cartographie génomique et d’analyse cytogénétique.
5. La Production de Petit Pois en Algérie :

Le petit pois en Algérie est une culture légumiere d’ importance modérée, occupant une
superficie moyenne annuelle d’environ 5000 hectares, avec des variations selon la
disponibilité des semences importées. Il est cultivé principalement pour son grain riche
en protéines, récolté avant sa maturité compléte (de novembre a mai), et largement
utilisé¢ dans la préparation de plats traditionnels comme le mesfouf et les ragofits. Les
principales zones de production se situent a Biskra (en irrigué), ainsi qu’a Tipaza,
Boumerd¢s, Mostaganem et Tlemcen (en sec). La culture est menée manuellement, avec
une prédominance de la variét¢ Merveille de Calvedon. Cependant, cette culture reste
confrontée a plusieurs contraintes phytosanitaires, notamment les attaques de pucerons,

la tordeuse, I’oidium et ’anthracnose (Agrichem Algérie, s.d.) ( figure 11).
6. L'intérét agronomique et scientifique actuel

L'intérét agronomique et scientifique actuel de Pisum sativum est toujours de grande
importance, tant dans le domaine de l'amélioration des cultures que dans la recherche
fondamentale en génétique. Voici quelques éléments que tu pourrais inclure dans cette

section :
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Figure 11:Zones d’aptitude de la culture du petit pois en Algérie(Benabdeli, K.
&Bouazza, M. (2006))

6.1. Role dans I'agriculture durable :

PisumsativumL.est une légumineuse, qui est essentielle de nos systémes agricoles

durables. Elle sert pour la fixation d'azote dans un sol, cela augmenté la fertilisation des

morasses sans devoir en causer a la chimie avec des engrais azotés. Cela contribue a

l'agriculture plus compatible de I'environnement. Le pois est aussi culture de rotation

primordiale pour combattre les dégats du sol. Les risques de sol maladie et & augmenter

la biodiversité dans les systémes agricoles.

6.2.Propriétés nutritionnelles :

Le pois est une excellente ”bosse protéique ”, ¢’est afin de le classer de préserves aliment

— améliorant du muscle, de la performance, et de I’énergie pour les antioxydants
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végétariens et végans. Il est également tres riche en fibres, en vitamines et minéraux, ce
qui representeun apport alimentaire équilibré. Les pois sont des cultures principalement
a intérét alimentaire (graines de pois sec) et animale (fourrage). Ils ont la possibilité
d'étreconvertis en protéines végane et des autres Le sous-produit en est de plus en plus

recherché dans 1'industrie agroalimentaire.
6.3. Amélioration génétique des cultures:

L’actuel intérét scientifique pour Pisum sativumrepose sur la position de son role dans
la faisance de la tige du poids. Génétique des légumineuses. Des recherches sont
entreprises afin de créer des pays de pois mais plus résistantes aux maladies, plus
productives, généralement plus adaptées a de mauvaises conditions climatiques. L'étude
de la génétique du pois a pour objectif aussi I'amélioration de cescaractéristiques
nutritionnelles telles que protéine et résistance au stress abiotique facteurs, tels les
sécheresses et salinité qui sont ,de plus en plus critiques, ces jours-ci avec les

changements climatiques.
6.4.Réponses au changement climatique :

En raison des préoccupations croissantes liées au changement climatique, les
scientifiques s'intéressent également a la manieére dont Pisum sativum pourrait étre
utilisé pour répondre a des défis futurs. Par exemple, 1'étude des traits liés a la tolérance
a la sécheresse et a des températures élevées est cruciale pour le développement de

cultures résilientes face aux conditions climatiques extrémes.
6.5. Ecologie et gestion des ressources naturelles :

Le pois étant une culture a faible enrayage carbone il tend a €tre valorisé dans les filieres
agricoles. Comme une culture de base pour la pollution des gaz a effet de serre. Sa
capacité a bien faire de la terre qualité, diminuer la volatile & commerce chimique
(liment et pesticides) est en eux-mémes un facteur essentiel de [’agriculture

régénératrice.
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7. Principales maladies et ravageurs

Les cultures de pois sont exposées a divers agents pathogenes et ravageurs, dont les
effets varient en fonction des conditions climatiques et des régions. Certaines maladies,
qui étaient secondaires dans certaines zones, peuvent devenir épidémiques si les
conditions sont favorables. L’impact économique dépend de plusieurs facteurs, tels que
I’année, la région, les pathogenes présents et la sensibilit¢ des variétés

cultivées.(tableau 1).

Tableau 1:les principales maladies et leurs effets sur I’especePisum sativum.

Catégorie Nom Effet principal

-Taches brunes, nécroses

-Ascochytose (Anthracnose) | | affaiblissement des tiges

Maladies fongiques -Fusariose vasculaire -Flétrissement, mort des

plants

-Taches jaunes, feutrages

-Mildiou
blanc au nerves des
feuilles
Maladies bactériennes | -Peu fréquente, non
Dominante
Maladies virales ,
-Peurapportéelocalement
-Bruche du pois(Bruchus | -Détériorations des
Ravageurs pisorum) graines dans les gousses

-Sitone  du  pois(sitona | -Dégat sur feuilles et
lineatus) racines
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8. Les caractéristiques cytogénétiques :

La cytogénétique est I'é¢tude des phénomenes de la génétique au niveau cellulaire, en
particulier ceux menant aux chromosomes. Elle permet de déterminer la constitution
chromosomique d'un individu ou bien aussi la composition en chromosomes des cellules

d'un individu.

> Types de Cytogénétique
v' Cytogénétique traditionnelle :

Elle est basée sur la réalisation d'un caryotype a partir de cultures cellulaires a la
recherche des anomalies gonochromiques : variations en nombre ou en structure dont

dans le nombre de chromosomes.
v Cytogénétique moléculaire :

Cette méthode emploie des méthodes telles que I'hybridation in situ en fluorescence
(FISH) pour rechercher des défauts particuliers du chromosome dans la double hélice

de I'ADN. Elle est souvent appliquée pour faciliter le diagnostic plus vraisemblable.
v' Cytogénomique :

Sker concentrée sur le nombre quantitatif du Génomie entier via des techniques comme

hybridation génomique comparative (CGH)
» Applications :

La cytogénétique est une discipline importante, impliquée dans la recherche des

mutations chromosomiques :

- de type nombre ( euploidie, polyploidie, aneuploidie)

- de type structure (duplication, deletion, translocation , inversion et insertion)
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A\

Techniques Utilisées

v Caryotypage : Consiste a la culture d’origine cellulaire pour visualiser les
chromosomes a 1’état métabase et confirmer les anomalies.

v" Techniques de bandes : Permettre pour teindre et voir les chromosomes afin de
détecter des désordres particuliers

v' ToFISH : Permet d'étudier des seuls lieux spécifiques des chromosomes avec

plus de précision

8.1. Les chromosomes :

Les chromosomes sont des structures complexes formées d'ADN et de protéines,
présentes dans le noyau des cellules eucaryotes. Ils sont essentiels pour le stockage, la

transmission et I'expression de l'information génétique.(figure 12).

< TeloOmere
Bras count
p
< Télomere
Chromatides

Figure 12: Structure d’un chromosome métaphasique.
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Les premicres observations des chromosomes remontent a la fin du XIXe siecle, mais il
a fallu attendre les années 60 pour que les techniques de préparation permettent de les

analyser en détail individuellement.

Le chromosome métaphasique est constitu¢ de deux chromatides, chaque chromatide
représentant une des deux molécules d’ADN identiques issues de la réplication en phase
S. Ces deux chromatides sont étroitement associées au niveau du centromere, qui
constitue la constriction primaire du chromosome et correspond a la zone de fixation sur

les fibres du fuseau de division

La constriction centromérique est un repere qui permet de séparer le chromosome en
deux régions principales : un bras court (par convention situé¢ au-dessus du centromeére)
et un bras long (en-dessous du centromere). Les extrémités des bras chromosomiques
sont des régions possédant une architecture particuliére sur le plan moléculaire et sont

appelées télomere. Il y a un télomere pour le bras court et un télomere pour le bras long.

En fonction de la taille respective des bras courts et longs, on reconnait trois groupes

morphologiques de chromosomes :

» Les chromosomes métacentriques, dont les bras courts et longs sont de taille
semblable. L’index centromérique (rapport de la taille du bras court sur la taille

du bras court + la taille du bras long) est autour de 0,5. (figure 13)
‘U‘ [] F u 0
L | . .
b i
L ,I q q

.
i

Figure 13:chromosomes métacentriques :p (bras court), q(bras long).
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» Les chromosomes submétacentriques, dont les bras courts sont franchement

plus courts que les bras long. L’index centromérique est tres inférieur a 0,5.

(figure 14) .

P
Ta T
' q

Figure 14:chromosomes submétacentriques.

» Les chromosomes acrocentriques, dont le bras court est peu ou pas visible.
L’index centromérique est proche de 0. La particularité essentielle de ce groupe
de chromosomes est qu’ils hébergent les mémes geénes sur leur bras courts, qui
ont tous une structure identique. Il s’agit des geénes responsables de la synthése

des ARN ribosomiques, présents a plusieurs centaines d’exemplaires dans la

cellule.( figure 15).

A
il

1
.|illq ]

Figure 15:chromosomes acrocentriques.




Chapitre | : Revue bibliographique

8.1.1. Zones vitales des chromosomes :

» Construction primaire (centromeére) :

Constriction primaire appelé aussi centromere ou région kinétochorienne, sont les sites
ou se fixe le fuseau durant la division cellulaire, La constriction centromérique est un
repere qui permet de séparer le chromosome en deux régions principales : un bras court

(BC) et un bras long (BL).
» Construction secondaire :

Les constrictions secondaires sont des rétrécissements autres que celui du centromere.
Elles affectent les deux chromatides a la méme position. Quand ils sont en position
presque terminale. Elles sont utiles pour 1’identification des chromosomes particuliers

(marqueurs) dans une garniture (2n).
> Satellites :

Le satellite du chromosome est un segment chromosomique séparé de la partie
principale du chromosome par la construction nucléolaires secondaire. L'ensemble du
satellite et de la construction nucléolaires secondaire est appelé la région satellite.
L'existence de I’ADN satellifére est considérée comme marqueur génétique qui peut
jouer un role dans l'appariement chromosomique au cours de la méiose et protéger les génes
terminaux contre les processus de gains et de pertes chromosomiques (Handerson et

Kipling ,1995).

Jones (2004) a défini I'ADN satelliféere comme étant un ADN répétitif accumulé par la
transposition et la rétrotranspostion de certains ¢léments ou par les erreurs parvenues au

moment de la réplication.( figure 16).
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Télomare
Salalite

Canstcion pimaiie

Cenlrambra

Figure 16: les zones vitales des chromosomes.

»> Régions organisateurs nucléolaires (N.O.R) :

Ce sont des régions chromosomiques associées au nucléole. Chaque organisateur
nucléolaire correspond a un groupe de génes d’ARNr répétés en tandem sur un

chromosome.

Les Régions organisatrices nucléolaires ont ét¢ décrites pour la premiére fois par Mc
Clintock (1934) comme étant des régions de chromatine trés faiblement marquées, et
autour des quels se forment les noyaux en fin de télophase aprés qu’ils aient disparues
durant la phase mitotique de la cellule (Derenzini. 2000). Sur les chromosomes
métaphasiques des eucaryotes, ces régions apparaissent sous forme de constrictions
secondaires associées aux satellites et leurs nombre varient d’un organisme a un autre

(Hayes).

En cytogénétique classique, les Régions Organisatrices Nucléolaires sont mises en
¢vidence par la coloration au Giemsa (N-banding) ou avec la coloration aux Nitrates
d’argent (AgNORs) (Jiménez et al, 1988, Hammouda et al. 2008, 2021). La
précipitation d’argent sur le site Nucleolar Organizer Régions (NORs) est liée a

I’activité transcriptionelle (Hubel, 1985).

@
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8.2. Caryotype:

Le caryotype est la représentation ordonnée de I’ensemble des chromosomes d’une
cellule en métaphase, qu’elle soit d’origine mitotique ou méiotique. Cette représentation
tient compte du nombre, de la taille, de la forme, de la position du centromeére et d'autres
caractéres morphologiques des chromosomes. Le caryotype permet d’obtenir une vue
d’ensemble du génome chromosomique d’un individu, d’un tissu ou d’une espéce

donnée (Levan et al, 1964). Il comprend généralement deux €léments :

e Le caryogramme, qui montre les chromosomes réels photographiés et classés,
e [’idiogramme, une version schématique représentant leur structure et proportion.

> Types de caryotypes :

On distingue généralement deux grandes catégories de caryotypes selon le degré de

symétrie morphologique des chromosomes :
» Caryotype symétrique :

Ce type est caractérisé par la présence de chromosomes de taille relativement homogene,
majoritairement métacentriques ou submétacentriques, c’est-a-dire avec des bras courts

et longs de longueur similaire.

Il est souvent associé¢ a des especes dites primitives, a évolution lente ou conservée,
notamment chez de nombreuses dicotylédones et légumineuses, telles que Pisum
sativum (le pois cultivé). Ces caryotypes sont généralement stables, et faciles a analyser

en cytogénétique classique.
» Caryotype asymétrique :

Ce caryotype se caractérise par une hétérogénéité marquée dans la taille des
chromosomes et par la prédominance de chromosomes acrocentriques ou télocentriques,

présentant des bras courts trés réduits, voire absents.
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Il est typique des especes a évolution rapide, présentant souvent une spécialisation
génétique ou adaptative poussée. Ce type de caryotype est fréquemment observé chez
certaines monocotylédones ou chez les plantes a forte diversification génétique (Stace,

2000 ; Levin, 2002).
8.3. Génome:

Le génome est défini comme 1’ensemble du matériel génétique contenu dans un lot
haploide de chromosomes d’une espece. Chez les espéces diploides, ce lot constitue
I'unit¢ de base de I’hérédité, généralement désignée par une lettre majuscule

(Cauderon, 1989).
8.4. La chromatine

La chromatine est une structure compliquée composée d’ADN, d’histones et de d’autres
protéines, présente dans le noyau des cellules eucaryotes. Essence : L'ADN, c'est la
forme dans laquelle le géne est structuré, compacté et régi au sein de la cellule. Cette
organisation est essentiel dans le controle de I’expression génique, la réplication de

I’ADN et la division de la cellule (Alberts et al. 2014).

Il existe deux formes de chromatine qui se distinguent principalement : 1’euchromatine

et I’hétérochromatine.

v" L’euchromatine est peu condensée, trés transcrit municipale et génétiquement
riche. Elle est en dehors de la cellule de transcription et permet une expression
temporelle du génome. Elle se trouve situations les plus couramment intérent des

régions internes du noyau (Kouzarides, 2007).

v' L’hétérochromatine, en revanche est trés condensée, inactivée
transcriptionnellemnet ou silencieuse, et peu sévine genisé. Elle est plus
particuliérement située a la périphérie nucléaire ou a proximité du noyau
nucléole. On classe en deux sous-types I’hétérochromatine : 1’hétérochromatine

constitutive et I’hétérochromatine facultative (Grewal & Elgin, 2007).
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» L’hétérochromatine : description et roles :

L’hétérochromatine de constituante est établie stablement dans toutes les cellules a partir
d’un organisme. Elle possede des séquences d'ADN répétitives notamment aux
centromeres et aux télomeres. Cette forme de chromatine contribue a la charpente
structurelle des chromosomes et a 'empécher de se réarranger négativement (Maison &

Almouzni, 2004, Hammouda et al ;,2008).

Le type facultatif de I'hétérochromatine, lui-ci peut examiner selon par le type des
cellules or I'état de développement. Elle est généralement liée a la répression génique
comme cela est la chose du chromosome X dans la femelle des mammiferes. Le biais
d’hétérochromatine de ce type est réversible et influencé par des modifications €pi
génétiques comme la méthylation de I’ADN ou la tri-méthylation de I’histone H3 sur la

lysine 27 (H3K27me3) (Margueron & Reinberg, 2011).

L'hétérochromatine est également impliqué dans l'organisation tridimensionnelle du
génome, la protection des extrémités chromosomiques (via les télomeéres), et controle
des ¢léments transposables et donc dans la stabilit¢ génomique (Allshire & Madhani

2018).(figure 17 ).

Hétérochromatine

condensée

Euchromatine

relativement décondensée

Figure 17 :organisation chromosomique du petit pois en métaphase.(Zekri, M.
& Boussrief, A. (2021)
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8.5. Le marquage des chromosomes (banding) :

Le marquage des chromosomes, également connu sous le nom de banding, est une
technique essentielle en cytogénétique qui permet de visualiser et d'identifier les
chromosomes en révélant un motif caractéristique de bandes. Voici un apercu détaillé

des principales techniques de marquage, leurs méthodes et applications.

8.5.1. Techniques de Marquage des Chromosomes

8.5.1.1. Bandes G (G-banding) :

» Méthode : Les chromosomes sont traités avec de la trypsine, une enzyme
protéolytique, suivie d'une coloration avec le colorant Giemsa. Ce traitement
permet de dénaturer certaines parties du chromosome.

» Résultat : Les régions riches en bases A-T (adénine-thymine) apparaissent
sombres, tandis que les régions riches en G-C (guanine-cytosine) restent claires.
Cette méthode est largement utilisée pour établir des caryotypes et identifier des

anomalies chromosomiques.

8.5.1.2. Bandes Q (Q-banding) :

» Meéthode : Les chromosomes sont colorés avec de la moutarde de quinacrine,
puis observés sous lumicre ultraviolette. Cette technique met en évidence les
régions riches en A-T.

» Résultat : Les bandes fluorescentes permettent une identification précise des
chromosomes. Les bandes Q sont particuliecrement utiles pour détecter des

anomalies sur le chromosome .

8.5.1.3. Bandes R (R-banding) :

» Méthode : Les chromosomes sont prétraités par chauffage a 87 °C dans une

solution tampon avant d'étre colorés avec le Giemsa.
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» Résultat : Cette technique produit un motif inverse par rapport aux bandes G, ou
les régions riches en G-C apparaissent sombres et celles riches en A-T claires.

Elle est utile pour détecter des réarrangements chromosomiques subtils.

8.5.1.4. Bandes NOR (Nucleolar Organizer Régions) :

» Méthode : Un traitement au nitrate d'argent est appliqué pour visualiser les
organisateurs nucléolaires.
> Résultat : Cette technique met en évidence les satellites des chromosomes

acrocentriques.

8.5.1.5. Bandes C (C-banding) :

Le banding C repose sur le traitement des préparations chromosomiques avec des

agents chimiques (chauffage ou alcalinisation), suivi d’une coloration au Giemsa.

Ce procédé dénature I’ADN dans certaines régions du chromosome, tandis que d'autres

(’hétérochromatine) résistent a cette dénaturation, permettant leur mise en évidence.
La coloration Giemsa révele alors des bandes sombres aux niveaux des centromeres.

> Utilisation et Intérétdu C-Banding :

Le C-banding est largement utilis€ en cytogénétique pour plusieurs applications et

présente plusieurs intéréts significatifs:

v' Identification des Chromosomes : Il permet de distinguer les chromosomes en
mettant en évidence les centromeres et les régions hétérochromatiques, facilitant
ainsi le Caryotypage.

v' Diagnostic des Anomalies Chromosomiques : Cette technique aide a détecter
des anomalies telles que des translocations ou des inversions chromosomiques en

visualisant les variations dans le motif de bande.
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v Etudes Evolutives: Le C-banding est utilisé pour analyser la diversité
chromosomique entre différentes espéces ou variétés, contribuant a la

compréhension de 1'évolution chromosomique.

v rendre la cartographie chromosomique plus précise, ainsi que d'évaluer la
proximité taxonomique de différentes espéces et de déterminer leurs relations

phylogénétiques (Badaeva, E.D et al 2002).

En résumé, le C-banding est une technique essentielle en cytogénétique qui permet non
seulement d'identifier et de caractériser les chromosomes, mais aussi d'apporter des

informations précieuses pour la recherche médicale et biologique.
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1.Matériel végétal :

Les variétés de Pisum sativum utilisées dans cette ¢tude ont étaient fourni par le centre
national de controle et de certification des semences de Constantine et un agriculteur da

la région de Jijel comme il est démontré dans le tableau (tableau2)( figure 18).

Tableau 2:liste des variétés de petit pois (Pisum sativum).

Variétés Origine Source Génération

Dorian Turquie El oued F6

Kelvedon Angleterre CNCC F6
Constantine

Figure 18 :Morphologie des graines de petit pois des variétés utilisé,

(A) : Dorian, (B) : Kelvedon. Echelle : 1 cm.




2 .Méthode utilisée :
2.1. Etapes préliminaires :
» Préparation des lames :

Dans le but de dénombrer les chromosomes, étudier leur morphologie pour
I'établissement des caryotypes ou pour la mise en évidence de modifications
chromosomique surgis l'ors des manips. Elles mettent en jeu l'application d'agents

chimiques pour le prétraitement, la fixation et la coloration des cellules en divisions.
» Germination :

Les graines du Pisum sativum L. sont scarifiées et ensemencées, apres leur désinfection
dans l'eau de javel diluée a 50% pendant 5-7 minutes. Par la suite, les graines sont
imbibées Pendant 24h pour activé la germination. Par la suite, les graines sont mises a
germées dans des boites de pétri, tapissées de papier filtre imbibée d'eau distillé a la

lumiére et & température ambiante. (figure 19)(figure20).

Figure 20: les étapes de la germination de la graine de petit pois.




> Prélévement :

Nous avons déterminés la période durant laquelle le coefficient mitotique été le plus
éleve, il est situé¢ entre 24h et 48h pour notre matériel ou les radicules atteignent une
longueur de 0,5 a 1cm. (figure 21).

Figure 21:1a longueur des radicules atteint.

> Prétraitement :

Il se fait par trempage des tissus en division dans un agent mitoclassique qui a pour

effets principaux :

v" Bloquer les divisions mitotiques au stade métaphase.

v' Contracter les chromosomes.

L’agent mitoclassique utilisé dans notre travail est : la 8-hydroxyquinoleine. La

durée de ce prétraitement est 17h a 18h.




> Fixation :

La fixation s’effectue dans une solution éthanol acide acétique (3V-1V) pendant 48 h au

réfrigérateur. Ce fixateur permet de détruire toute vie cellulaire, en préservant le noyau

et son contenu.

» Stockage :

Les pointes racinaires sont conservées au réfrigérateur a -96-C.

2.2 .Technique de marquage C-banding :

Nous avons suivi la méthode de Gaffarzadeh-Namazi et al. (2007)avec des

modifications introduites dans les étapes de dénaturation et de renaturation de I’ADN,

selon les indications de Hammouda (2013).

> Ktapes du protocole :

v

v

<

Décollement des lamelles : Réalis¢ par immersion rapide dans I’azote liquide a
—-196 °C.

Dénaturation de ’ADN: Effectuée dans une solution de baryte (Ba(OH)
2-8H20) a 5 % pendant 10 minutes.

Rinc¢age : A ’eau du robinet pendant 1 heure.

Renaturationde I’ADN: Réalisée dans une solution 2xSSC dont le pH est ajusté
a 7, pendant 50 minutes a 60 °C.

Coloration : Par immersion dans une solution de Giemsa préparée dans un
tampon phosphate Sorensen (pH 7).(figure22).

Rincage : A 1’eau distillée pendant 15 minutes.

Séchage et montage des lames pour I’observation microscopique.
Observation et photographie : I’observation et la prise des photos de
meilleures plaques métaphasiques s’effectuent sous 1’objectif 63 d’une photo

microscope de type LEICA DM 400.




Figure 22:La coloration des lames par le m¢lange de (KH2PO.4) et (Na2HPO.) +
Giemsa.
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Resultats et Descusions




1.Résultats :

Dans cette ¢tude, nous avons pu identifier individuellement, la structure de chaque
chromosome de deux variétés de Pisum sativum .L , dévoilée par la technique du
marquage C-banding, mettant en évidence I’ hétérochromatine ( correspondant aux

séquences d’ADN non codantes, riches en base CG) .

L’analyse cytogénétique a permis de mettre en évidence la présence de nombreuses
bandes d’hétérochromatiques, réparties en trois types : télomériques, intercalaires
(péricentriques), et centromériques. L’intensité, le nombre et la localisation de ces

bandes varient d’une paire chromosomique a une autre, au sein de la méme variéte,

Les résultats montrent des variations importantes dans la taille des chromosomes, leurs
structures , la localisation et le nombre de constrictions secondaires sur les deux variétés

(Kelvedon et Dorian) de Pisum sativum L. :.(figures 23, 24).
Rappelons que, Chaque caryotype est constitué de :

o une plaque mitotique métaphasique, montrant 1’ensemble des chromosomes
apres marquage,

e uncaryogramme, avec les chromosomes classés par paires homologues selon leur
taille, la position du centromere et le profil des bandes(nombre, intensit¢)

o un’idiogramme, représentant de maniere schématique la position et I’intensité
des bandes C sur chaque chromosome,ainsi que de distribution des bandes
hétérochromatiques (centromériques, intercalaires, et t€lomériques) spécifiques

a chaque variété.
L’homologie des chromosomes est réalisée en fonction de :

o Position du centromere,
e Profils des bandes (emplacement, nombre et intensité)

o localisations des zones vitales.
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(A) ) .

(B)

©

Figure 23:Caryotype en (C-banding) d I’espece Pisum sativumL.(varkelvedon).
a-plaque métaphasique.
b-Caryogramme.

c-Idiogramme.Toutes les bandes C correspondantal’hétérochromatine. Celles colorées
en bleu sont des bandes spécifiques a la variété ; La présence de trois constrictions
secondaires associées aux satellites, marqués sur le chromosome 1 (bras court), les
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chromosomes 2 et 3 (bras long), ces régionssont des zones de localisation des genes
ribosomiques.

Distribution de I’hétérochromatine :

L’organisation, la distribution, ainsi que, la caractérisation de I’hétérochromatine
chez deux variétés de Pisum sativum sont analysées et comparées par les bandes C

(Figure23, 24).

1.2 Analyse des chromosomes (var Kelvedon)

Chromosome 1 : Ce chromosome présente d’€épaisses et sombre bandes intercalaires et
télomériques sur le bras court et ainsi que des bandes intercalaires ettélomériques
épaisses et sombre sur le bras long. On note également la présence d’une paire de
satellites sur le bras court
Chromosome 2: Ce chromosome montre sombres bandes intercalaires et
télomériques sur les bras court et long. On note ¢galement la présence d’une paire de
satellites sur le bras long.
Chromosome 3: Ce chromosome présente d’épaisses et sombres bandes
centromériques, intercalaires et télomériques sur le bras court, ainsi que d’épaisses
bandes centromériques et intercalaires sur le bras long. On note également la présence
d’une paire de satellites sur le bras long.
Chromosome 4: Ce chromosome présente d’épaisses et sombres bandes
centromériques, intercalaires et télomériques sur le bras court, ainsi que d’épaisses

bandes centromériques, intercalaires et télomériquessur le bras long.

e Chromosome 5 : Ce chromosome présente des fines bandes intercalaires sur le bras

court et le bras long,ainsi que des bandes télomériques fines surle bras court et le bras
long.
Chromosome 6: Ce chromosome montre d’épaisses et sombres bandes
centromériques, intercalaires et télomériques sur le bras court, ainsi que d’épaisses et

sombres bandes centromériques, intercalaires et télomériques sur le braslong.
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echromosome 7: Ce chromosome présente des sombres bandes centromériques,

intercalaires et télomériques sur le bras court, ainsi que d’épaisses bandes centromériques

et intercalaires sur le bras long.

(A)

(B)
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Figure 24 :Caryotype en (C-banding) de I’espece Pisum sativum L. (Dorian).




Chapitre Il : Résultats et discussion

a-Plaque métaphasique.
b-Caryogramme.

c- Idiogramme. Les bandes C colorées en vert sont spécifique a la Variété

1. 3 Analyse des chromosomes (var Dorian)

e Chromosome 1 : Ce chromosome présente des bandes télomériques fines sur
les deux extrémités (bras court et bras long), ainsi qu’une paire de petits
satellites visibles.

e Chromosome 2 : Il montre deuxbandes centromérique peu marquée. des
bandes télomériques fines sur les deux extrémités (bras court et bras long),
ainsi que des bandesintercalaires peu marquées sur le bras long.

e Chromosome 3 : Ce chromosome montre une seule bande centromérique peu
marquéeet caractérisé par des bandes intercalaires légeres sur le bras long, et
des bandes t¢lomériques fines sur les deux extrémités (bras court et bras long)

e Chromosome 4 : Ce chromosome présent une bande centromérique sombre,
accompagnée d'une bande télomérique sur le bras court, et une bande
intercalaire peu marquée sur le bras long.On note également la présenced’une
paire de satellites sur le bras long et une construction secondaire sur le bras
court.

e Chromosome 5 : Il montre plusieurs bandes intercalaires bien marquées sur
les deux bras. Ainsi deux bandes télomériques sur les bras.On note ¢galement
la présence d’une construction secondaire sur le bras long.

e Chromosome 6 : Ce chromosome présente un fort marquage centromérique,
des bandes intercalaires sombres, et des bandes télomériques marquée sur les
deux bras.

e Chromosome 7 : Ce chromosome montre des bandes intercalaires et
télomériques sur le bras court, et des bandes intercalaires sur le bras long. Des

satellites sont visibles sur le bras long.
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2. Discussion :

Les génomes de nombreuses especes végétales sont étudiés en utilisant le C- banding.
En se basant sur la répartition des régions hétérochromatiques tout au long des

chromosomes, il est possible de permet :

-'identification structurale des chromosomes,

-détection des mutations (ou réarrangements) chromosomiques
- rendre la cartographie chromosomique plus précise,

-’Evaluation dela proximité taxonomique de différentes especes et de déterminer leurs

relations phylogénétiques (Badaeva, E.D et al 2002), (Samatadze et al)

2.1 Comparaison entre les idiogrammes des deux variétés

Variabilité intra et inter chromosomique

- Chez la variét¢ Kelvedon, la comparaison de tous les chromosomes montre une
heterogénité structurale sur leurs zonages.Les chromosomes 1, 3, 4, 6 et 7 montrent une
richesse notable en hétérochromatine, notamment au niveau des régions centromériques
et intercalaires, ainsi que des bandes épaisses télomérique. Ce profil est en accord avec
les observations de Samatadzeet al. (2002), qui ont également noté¢ une forte intensité

d’hétérochromatine sur certains chromosomes du genre Pisum.

Tous Les chromosomes sont marqués par desépaisses bandes télomériques sur les deux
extrémités, ce qui est caractéristique des chromosomes porteurs de régions
organisatrices nucléolaires (NOR). Cette caractéristique le rapproche des chromosomes
marqueurs identifiés dans d’autres travaux comme ceux de Volkov et al. (2004), qui
montrent D’importance des satellites dans la cartographie des NOR (régions

organisatrices nucléolaires).




Chapitre Il : Résultats et discussion

Les chromosomes 2, 4 et 5 montrent desbandesintercalaires de différentes intensités. Le

chromosome 5 en particulier est caractérisé par plusieurs bandesmarquées.

La présence de satellites sur les chromosomes 1, 2et 3 suggere également une activité
transcriptionelle potentielle liée aux geénes ribosomiques, ces structures étant souvent
associées aux régions NOR actives. Cette observation est soutenue par les travaux
deHammouda (2021), qui mentionne que les satellites visibles sont des marqueurs

fiables des NOR actifs.

Tableau 3:présence des bandes hétérochromatine sur les chromosomes des
variétés Kelvedon et Dorian.

variété Paire Bande Bande Bande %de
chromosomique | centromériques | intercalaires | télomériques
polymorphisme
1 2 12 2+ (6CS)
2 2 11 2+ (5CS)
3 2 13 2+ (3CS)
4 2 12 4
Kelvedon 5 0 8 2
6 2 17 2
7 2 18 3 74.24%
1 0 7 4
2 1 2 1+(3)
3 2 2
4 2 1 1+ (9CS)
5 0 13 2+ (3CS) 45 %
6 2 4 2
Dorian 7 0 7 1+ (4CS)

Formule de calcul du polymorphisme :

0= nombre des bandes polymorphe «
0—

100

nombre totale des bandes

-Par contre, les chromosomes de la variété Dorian, Les bandes centromériquessombres
sont bien visibles sur les chromosomes 4 et 6, tandis que les chromosomes 2 et 3
montrent desfines bandescentromériques. En revanche, les chromosomes 1, 5 et 7 ne

présentent aucun marquage centromérique apparent. Cette distribution refléte une
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accumulation localisée d’hétérochromatine centromérique, susceptible de correspondre
a des différences structurales entre les chromosomes (Sumer, 2003 ; Greilhuber &
Loidl, 1982).

Les bandes intercalaires sont présentes sur la majorité des chromosomes (des deux bras),
notamment sur les chromosomes 4, 5, 6 et 7, avec des intensités variables, Leur présence
sur les deux bras de certains chromosomes suggere la dispersion d’éléments répétitifs
ou d’ADN non codant dans les régions euchromatiques (zones riches en genes)(Houben
et al, 2003).

Par opposition a celles de la variét¢ Kelvedon, les bandes télomériques sont
généralement, fines et peu marquées. Des bandes plus visibles apparaissent sur les
extrémités des chromosomes 1, 2 et 4, notamment sur le bras long du chromosome 6.
Cette répartition témoigne d’une hétérogénéité dans la structure terminale des
chromosomes, liée a la stabilit¢ et a la protection de I’ADN chromosomique
(Blackburn, 2001).

La présence de satellites est nettement observée sur les chromosomes 1, 4 et 7. Ces
structures, associées aux régions organisatrices nucléolaires (NOR), sont impliquées
dans la synthése des ARN ribosomiques. Leur détection suggeére une activité
fonctionnelle potentielle dans 1’organisation nucléaire de ces chromosomes (Roa &
Guerra, 2012).

Ces résultats confirment que I’hétérochromatine chez Pisum sativum, dans les variétés
Kelvedon et Dorian, est distribuée de maniére non homogéne, avec des différences

notables entre les deux variétés.

Chez la variété Kelvedon, on observe une surcharge d’hétérochromatine notamment au
niveau des régions centromériques et intercalaires, et télomériques en particulier sur les
chromosomes 1, 3, 4, 6 et 7—Parcontre, chez la variét¢ Dorian, EST peu
hétérochromatique

Si nous confrontons nos résultats a ceux des auteurs (Samatadze et al, 2002 M.m
Parca-fontes et al, 2014) nous remarquons des variations dans la forme et la structure

des chromosomes. D’aprés ces auteurs, les types de chromosomes observes sont de
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types, métacentriques, sub-métacentriques, et acrocentrique. Ce qui est notre cas (la
variété Dorian ) et n’est pas le cas de la variété Kelkedon.

Du point de vue structure chromosomique, nos résultats sont presque similaires a ceux
des auteurs (Samatadze er al, 2002 M.m Parca-fontes et al ,2014), montrant une
richesse moyenne en hétérochromatine,pour la variété Dorian, mais, le cas inverse pour
la variété¢ Kelvedon (un surcharge en hétérochromatine).

Dans les deux variétés, la présence de satellites (notamment sur les chromosomes 1, 4,
6 et 7) suggeére une activité transcriptionnelle potentielle au niveau des régions
(NOR), dans la synthése des ARN

organisatricesnucléolaires impliquées

ribosomiques.(Tableau 4).

Tableau 4: Analyse comparative des caracteres étudiés chez les deux variétés de
pisum sativum L.

Caractére Taux . .
Type de caryotype | d’hétérochromat | Les zones vitales | Adaptation
Variétés ine
2CII: Stabilité
2n=2x=14 Ch Chromosomel - Adaptation
aux
kelvedon Symétrique 2-3 conditions
o defavorables
(métacentrique- 74.24% 5(BC) de milieu
submétacentrique)
S:
Chromosomes 1-
2-3
2n=2x=14 Ch. CIl:
Dorian Asymétrique Chromosomes4- | Instabilité
45 % 7(BL)
(submétacentrique
-acrocentrique - S : Chromosomes
métacentrique) 1-4-7
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/Conclusion générale

L’¢étude cytogénétique menée sur Pisum sativum, a travers 1’analyse comparative des
variétés Kelvedon et Dorian, a permis de caractériser la structure chromosomique de
cette espece a 1’aide de la technique du C-banding, une méthode efficace pour révéler la

distribution de I’hétérochromatine constitutive.

Les résultats obtenus confirment que le nombre chromosomique chez les deux variétés
reste constant (2n = 14) et que leur caryotype présente des différences structurelles

notables :

La variét¢ Kelvedon présente un caryotype symétrique, riche en hétérochromatine
(74 ,24 %), notamment dans les régions centromériques et intercalaires. Cette
organisation structurale réguli¢re refléte une stabilité génomique typique des génotypes
conservés et bien adaptés aux conditions environnementales classiques. La forte densité
d’hétérochromatine, ainsi que la clarté des bandes C, conférent a cette variété une grande

valeur en tant que référence cytogénétique pour I’identification des chromosomes.

En revanche, la variét¢ Dorian se distingue par un caryotype asymétrique et une
concentration globale modérée d’hétérochromatine(45 %). avec une répartition inégale
entre les différents chromosomes. Bien que des bandes intercalaires soient présentes sur
tous les chromosomes, les marquages centromériques et télomériques sont peu marqués
ou absents. Ce profil traduit un niveau de dérivation plus avancé, pouvant résulter de
réarrangements chromosomiques. Ce type de caryotype est souvent associé a une
meilleure plasticité génétique, ce qui pourrait favoriser 1’adaptation a des conditions

climatiques défavorables.

Par ailleurs, la présence de satellites chez les deux variétés confirme 1’activité
potentielle des régions organisatrices nucléolaires (NOR), impliquées dans la
synthése des ARN ribosomiques, et marque un ¢élément fonctionnel important

dans I’organisation nucléaire.
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Notre étudie porte sur 1’architecture chromosomique des variétés Kelvedon et Dorian de Pisum sativumy
L. al’aide de la technique de C-banding (technique de marquage), permettant la visualisation des régions
d’hétérochromatine correspondant a des séquences d’ADN hautement répétéees ( riches en bases C(r
non codantes).
Les résultats montrent que Kelvedon posséde un caryotypesymétrique avec une forte accumulation
d’hétérochromatine aux niveauxcentromérique et t€lomérique, ce qui suggere une stabilitégénomique
et une forte résistance aux contraintes défavorable de I’environement.
En revanche, Dorian présente un caryotypeasymétrique avec une hétérochromatine plus dispersée,
reflétant une plasticitégénétique favorable a I’adaptation.
L’analyse structurale de pisum sativum L.variété kelvedon (2ZN=2X=2M + 5sm ) et la variété¢ dorian
(2N=2X=1M + 3sm + 3A) a montre des régions satellites (NORs) ont ét¢ observées, sans détection d¢
chromosomes B.
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