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Les Brassicaceae

La famille des Brassicaceae compte 3709 espèces, appartenant à 338 genres (Al-Shehbaz et al., 2006). Les différentes espèces sont distribuées partout dans le monde mais on les retrouve principalement en Méditerranée ainsi que dans les régions sud-est et centrale de l’Asie (Koch and Kiefer, 2006). Elles sont adaptées à divers habitats, tels que les hautes altitudes de l’Himalaya (ex. Crucihimalaya himalaica), les environnements aquatiques (ex. le cresson, Nasturtium officinale) ou les déserts (Nerisyrenia camporum). Certaines ont un cycle de vie annuel (ex. le brocoli, Brassica oleracea cv. Italica), d’autres sont bisannuelles (ex. le chou, B. oleracea cv. Capitata) ou pérennes (Arabidopsis lyrata).
Plusieurs Brassicaceae possèdent un intérêt économique majeur et sont cultivées, entre autre, pour la production de légumes (ex. le chou-fleur, B. oleracea cv. Botrytis), d’huiles (ex. le colza, B.  napus subspecies napus), de condiments (ex : la moutarde, B. nigra) ou de fourrage.
Quelques caractéristiques taxonomiques des Brassicaceae 

La famille des Brassicaceae est aujourd’hui divisée en 25 tribus. Les principales espèces citées dans la suite de ce relevé bibliographique font partie de la tribu Camelineae qui comprend le genre Arabidopsis (11 espèces) et de la tribu Brassiceae (Tableau I.1) qui comporte un grand nombre d’espèces à haute valeur économique. Elle est elle-même subdivisée en 6 sous-tribus dont une appelée Brassicinae à laquelle appartiennent notamment les genres Brassica (39 espèces) et Sinapis (5 espèces). 
Tableau I.1. Taxonomie de certaines espèces de la famille des Brassicaceae (Al-Shehbaz  et al., 2006).
	Famille
	BRASSICACEAE

	Tribu
	Camelineae
	Brassiceae

	Sous-tribu
	Arabidopsidinae
	Brassicinae

(Lignées ‘Nigra’ et ‘Rapa/Oleracea’)

	Genre

(Nbre d’espèces, Warwick et al., 2006)
	Arabidopsis

(11)
	Brassica
(39)
	Sinapis
(5)


Tableau I.2. Caractéristiques génomiques de certaines espèces de la famille des Brassicaceae  (tiré de Johnston et al., 2005).
	Espèce
	Nombre de chromosomes

 (n)
	Contenu en ADN nucléaire d’1C  (pg)
	Taille du génome

 (Mpb)

	Arabidopsis lyrata (L.) 
	8
	0.468 ( 0.003
	230

	Arabidopsis thaliana (L.) Heynh. écotype Columbia
	5
	0.160 ( 0.001
	157

	Brassica carinata L.
	17
	1.308 ( 0.012
	642

	Brassica juncea (L.) Czern
	18
	1.092 ( 0.001
	534

	Brassica napus L.
	19
	1.154 ( 0.006
	566

	Brassica nigra (L.) Koch
	8
	0.647 ( 0.009
	632

	Brassica oleracea L.
	9
	0.710 ( 0.002
	696

	Brassica rapa L.
	10
	0.539 ( 0.018
	529

	Cardamine amara L.
	8
	0.225 ( 0.001
	221

	Crucihimalaya himalaica (Edgeworth) 
	8
	0.323 ( 0.004
	319

	Draba nemorosa L.
	8
	0.424 ( 0.002
	235

	Raphanus sativus L.
	9
	0.583 ( 0.006
	573

	Sinapis alba L.
	12
	0.566 ( 0.006
	553

	Thlaspi arvense L.
	7
	0.548 ( 0.005
	539



Figure I.1. Schéma hypothétique de l’évolution du génome du genre Brassica (adapté de Shavorskaya, 2004).
Quelques caractéristiques génomiques des Brassicaceae 
La relative petite taille du génome des Brassicaceae (Tableau I.2) en fait un outil idéal pour des études de génomique comparative ou évolutive (Lagercrantz et al., 1996 ; Osborn et al., 1997 ; Lagercrantz, 1998 ; Parkin et al., 2005 ; Lysak and Lexer, 2006, Lysak et al., 2006 ; Schranz et al., 2006 ; Town et al., 2006 ; Yang et al., 2006). Ces études basées principalement sur l’organisation génomique d’A. thaliana et de six Brassica peuvent être résumées en trois points :
· Bien qu’A. thaliana ait été considéré au départ comme une ‘vraie’ espèce diploïde, l’analyse récente de la séquence complète de son génome (Arabidopsis Genome Initiative (AGI(, 2000) montre qu’il y a eu une duplication du génome suivie par une importante diminution du nombre de chromosomes (Town et al., 2006). L’hypothèse admise aujourd’hui est que le nombre haploïde de chromosomes d’A. thaliana est passé, au cours de l’évolution, de 4 à 8 puis de 8 à 5 (Vision et al., 2000 ; Hall et al., 2002 ; Marhold and Lihová, 2006). Les événements précis associés à la fusion des chromosomes d’A. thaliana sont depuis peu identifiés (Lysak et al., 2006). Ces événements sont des inversions péricentriques (cassure de part et d’autre du centromère d’un chromosome et recollement après inversion du fragment centromérique) et des translocations réciproques (échange de matériel entre deux chromosomes non homologues après cassure sur chacun des chromosomes impliqués). 

· La cartographie génétique du génome de B. nigra (n = 8), B. oleracea (n = 9) et B. rapa (n = 10) révèle qu’il existe, chez ces espèces, trois ‘sous-génomes’ d’une complexité correspondante au génome d’A. thaliana, suggérant que les Brassica actuels dérivent d’un ancêtre hexaploïde. Cette triplication du génome se serait déroulée après la divergence des lignées ayant donné naissance aux genres Brassica et Arabidopsis (Figure I.1). Par la suite, de multiples réarrangements chromosomiques (fusion et fission) se sont accumulés conduisant à une diminution du nombre de chromosomes (Lagercrantz and Lydiate, 1996 ; Cavell et al., 1998 ; Lagercrantz, 1998 ; Marhold and Lihová, 2006 ; Town et al., 2006). Des analyses phylogénétiques des séquences ADN du chloroplaste (ADNcp) de certaines espèces de la sous-tribu Brassicinae, dont fait partie le genre Brassica, ont montré une division claire du sous-groupe en deux lignées évolutives distinctes : la lignée ‘Nigra’ et la lignée ‘Rapa/Oleracea’(Warwick and Black, 1991).
· Les trois espèces B. napus, B. juncea et B. carinata, dérivent, respectivement, du croisement entre B. rapa et B. oleracea, B. rapa et B. nigra, B. nigra et B. oleracea comme illustré dans la figure I.2, appelée aussi ‘le triangle de U’ (U, 1935). 

Ce sont des allotétraploïdes, c’est-à-dire des espèces qui contiennent le génome des deux parents diploïdes. Leur génome a ensuite subi une réduction de taille. Ainsi, la quantité d’ADN contenue dans le génome de ces trois allotétraploïdes (1.154 / 1.092 / 1.308 pg, respectivement) est inférieure à la somme de la quantité d’ADN dans les deux génomes parentaux (Johnston et al., 2005). De plus, la création en laboratoire de ces trois allotétraploïdes montre des changements génomiques rapides dès les premières générations suivant la polyploïdisation (Song et al., 1995 ; Pires et al., 2004 ; Marhold and Lihová, 2006).
L’espèce Sinapis alba L.
L’espèce S. alba (la moutarde blanche), ainsi que les quatre autres appartenant au genre Sinapis, est proche des Brassica ; elle est d’ailleurs parfois nommée B. hirta par certains auteurs (voir Primard et al., 1988). D’un point de vue systématique, l’utilisation d’outils moléculaires (analyse phylogénétique de l’ADNcp) a permis de ranger S. alba dans la lignée ‘Nigra’ de la sous-tribu Brassicinae (Warwick and Black, 1991). S. alba possède plusieurs caractéristiques agronomiques intéressantes : 

a) une résistance à certains agents pathogènes dont la hernie du chou (Plasmodiophora brassicae Wor.) ou le nématode de la betterave (Heterodera schachtii Schm.), 
b) une tolérance à certains insectes nuisibles comme, par exemple, le charançon des siliques du colza (Ceutorhynchus assimilis L.), le puceron cendré du chou (Brevicoryne brassicae L.) ou l’altise (genre Phyllotreta ; Hiiesaar et al., 2006),
c) une tolérance aux hautes températures et au stress hydrique.
Grâce à ces caractères, S. alba peut être considéré comme une ressource génétique intéressante pour le colza (Chèvre et al., 1994 ; Wang et al., 2005). Ces développements prometteurs ne peuvent cependant se réaliser sans la connaissance de l’organisation du génome de S. alba. Le sujet de recherche de deux récentes publications est notamment dédié à cette thématique. Nelson et al. (2005) ont d’abord rendu disponible une première cartographie génomique. Ensuite, une étude par RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) a permis de mettre en évidence une triplication du génome ancestral de S. alba suivie d’une perte de certains fragments génomiques (Nelson and Lydiate, 2006).
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Figure I.2. Le triangle de U (d’après U, 1935).
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