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INTRODUCTION



Le blé est I'une des trois principales céréalex d@emalis et le riz. C'est, avec environ 700
millions de tonnes par an, le troisieme en termeesalume de récolte mondiale, et le riz le plus
consommé par 'homme. Le blé, dans la civilisatiocidentale, en Afrique du Nord, au Moyen-
Orient et dans le nord de la Chine, est un éléntentral de l'alimentation humaine. Sa

consommation remonte a I'Antiquite.

La demande du blé devrait augmenter fortement Baggmentation de la population. On estime
gue la population mondiale atteindra 9 milliardeid2050 (Hubert etal., 2010). Ainsi, la
production du blé aura un impact décisif sur lausée alimentaire et I'économie mondiale dans
les décennies a venir. Cette culture est trés ldenau changement climatique et aux maladies
provoquées principalement par des champignonsifegak'amélioration de la production de blé
passe donc par une meilleure maitrise de ces pnekleCependant, ces besoins classiques
s'ajoutent aux exigences nées de la grande conscienciale dans la protection de
I'environnement, résultant en une réduction degetrents de fertilisation phytosanitaire et
chimique. En effet, développer des variétés a hendement et de haute qualité reste I'objectif

principal de l'obtenteur.

Néanmoins, les marqueurs moléculaires apparaissemine des outils essentiels pour soutenir
les nouvelles technologies. Or, la pression decBéleexercée par les taxons avec la résistance a
un seul gene favorise le développement de nouvdésatypes capables de contourner ces
résistances et/ou s’adapter aux aléas climatigeeesjui nécessite une recherche continue et
rapide de nouvelles sources de résistance et @@nole. Les recherches de ces dernieres années
ont été fructueuses pour identifier les facteursraescription (TF) pour réguler la résistance aux
stress biotiques et abiotiques du blé et d'auspsaes végétales. De plus en plus, les études ont
démontré que les facteurs de transcription sontétpdateurs forts, positifs, négatifs, cis et ¢ran

qui activent un gene fonctionnel.

Dans notre étude, nous mettons en évidence ldaorelpbssible de 4 familles de facteurs de
transcription TF (dont NAC, WRKY, MYB et bZIP) avda régulation de la défense du blé
contre les agents pathogenes et le changementtigirea En se basant sur I'analyse des 4
familles de facteurs de transcription chez les moh®édones modelesOfyza sativa et
Brachypodiun et leur comparaison avec les génes orthologudsédiendre Triticum aestivu
une étuden silico a servira a la conception d’'une base de donndaswtttre en disponibilité de

la communauté scientifique.
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CHAPITRE

1.1. Histoire du blé

L’histoire du blé s’est trouvée liée a celle dehtime par la naissance de I'agriculture durant
la révolution néolithique il y a environ 10 000 apa Mésopotamie (Shewry, 2009). Depuis,
le blé est devenue I'une des principales ressowl@®ntaires de ’humanité. De nos jours,
les blés cultivés appartiennent au gehrigéicum, qui regroupe plusieurs espéeces présentant
des niveaux de ploidie variables, témoignage des Ieistoires évolutives. Il existe des blés
diploides (tels que le petit épeaulfe monococcuin tétraploides (comme I'amidonnier,
turgidunm) et hexaploides (notamment le blé tendFe,aestivuph L’évolution a permis
'apparition de plusieurs sous-espéces. Le blé(@uturgidumsppdurunm) et I'amidonnier
domestiqué T. turgidumsppdicoccoidel sont des exemples de la différenciation qui s’est

effectuée au sein des especes tétraploides.

L’étude des 3 sous-génomes du blé tendre a peridentifier les 3 étapes majeures de son
histoire phylogénétique. Premierement, I'apparititun génome ancestral qui a divergé des
especes relatives de la tribu des Triticeae il gngiron 15 millions d’années. Ce génome
ancestral est a l'origine des génomes A, B et Dn@tialge et al. 2017). Deuxiemement,
l'apparition d'un blé dur sauvage. (turgidum ssp. dicoccoide} au génome AABB par
croisement naturel d&. monococcunfAA) avec une espece procheAdyilops speltoides
(BB), il y a environ 0,8 millions d’années. Ce a®minent est a I'origine du blé dur actiel
durum Pour finir, le génome DD a ensuite été apporyeailenviron 0,4 millions d’années par
croisement dd. turgidumssp.dicoccoidesavec I'espece diploidA. tauschij conduisant a
'apparition de I'ancétre hexaploide du blé tendctuel, T. aestivum(Feuillet etal., 2008 ;
Marcussen edl., 2014) (Figure 1).

Les blés diploides sont les membres les plus an@angenréelriticum. Trois espéces sont
classiqguement reconnues : I'espece cultivée dé @atiautreT. monococcunet son ancétre

sauvagel. boeoticumporteurs du génomebAb ('indice b correspond &oeoticupet T.

urartu porteur du génome%\u. Ces 2 génomes auraient divergé il y a approxuaatent un
million d’années (Huang etl., 2002 ; Adonina &dl., 2015).

Concernant les blés hexaploides, 2 sous-especesuitvées aujourd’hui : le grand épeautre
(T. aestivumspp speltg et le blé tendreT(. aestivumspp aestivun). Les blés hexaploides
possedent 3 sous-génomes AABBDD constitués chaeuhpaires de chromosomes, soit 2n
42 chromosomes pour un total estimé a 17 millialelpaires de bases. Le blé posséde un
génome de tres grande taille mais avec une fodpoption de séquences répétées (80% du
génome) (Paux etl. 2008). (Figures 1, 2 et 3).
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rdticum monococcum Aegilops speltoides
2n=14 2n=14
AA BB
A \‘ /
- .’

Triticum dicoccoides :

(blé dur tétraploide) Angto ps:"”"h"
2n=28 2?3_1: 4
AABB

— \‘_. L _
Triticum aestivum }

(blé tendre hexaploide)
2n=42
AABBDD

Figure 1 : Phylogénie du blé tendre (Salamanal, 2002). Grine, 2015.

La figure 2 expose I'état actuel de nos connaissman&insi, c’est seulement dans la seconde
moitié du XX siécle gu'’il est devenu clair pour la communautérgifique qu’il n’existait

pas d’ancétres sauvages des blés hexaploides &gjbkes hexaploides cultivés résultaient
d’hybridation spontanée entre blés tétraploidesvéd et espéces sauvages diploides.

T. urartu (AA) Ae. spelkoides (BB)

T. turgidum (AABB)

\WH ]

Y
7. spefta (AABBDD)
7. aestivum
(AABBDD)

Figure 2 : Relations phylogénétiques entre le blé tendireéstivurpet ses ancétres sauvages.
«Un exemple d’épi et de grains est donné pour chagpéce » (d’apres Shewry, 2009).
Bogard. Published 2011.
1.2. Systématique du blé

Le blé est une plante herbacée monocotylédonepgairaent au genr€riticum. Un genre de

la famille desPoaceae(graminées), sous-famille dé*ooideae originaire d'Eurasie, qui
comprend d'une dizaine a une trentaine d'espedes ks auteurs. Ce sont des plantes
herbacées annuelles aux tiges (chaumes) dressées ieiflorescences en épis linéaires dont
le grain est un fruit sec indéhiscent appelé cagagnstitué d'une graine et de téguments
(Feillet, 2000).
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Ce genre comprend les diverses espéces de bleéegltinotamment le blé tendi&ificum
aestivum qui est l'une des céréales les plus importartesontribue pour I'essentiel au
génome des blés modernes, polyploides, qui intagsesi des géenes provenant du genre
voisin Aegilops(Figure 3).

Cultivé
Sauvage
& grain vétu 4 grain nu
Diploides En extinction Ae. speltoides T wrartu Ae. rauschii . monococeun
2n=2x=14 u existanies génome 35 gfnome AAl | génome DD | lssp. acgilopaide. » T. monoceccum
Cspéces [eénome A™A™ EEP. RO CHT
Sitopsis Zénome ATA™
Enome S* 5%
7%
Tétraploides
Zn=4x=28 T, timopheevii T. rimopheevii
E5P. armeniacion ™ ssp. filoplicevii T furgidum
génome GGAA génome GGAMA lsspr. parvieoceem
Lespr. clterm
sspr. Brergiclieni
- w5, perdonicen
; ol T Frergidusn w5, fararnicunn
:— H::i‘:::::;ides in S dieaccan s5p. cartfilicum
q:g;mne BBAA ssp. paleocelchicum | _jgénome BBAA
= lzénome BBAA
T. chukovskyi
gEnome GGAAATA™
Hexaplordes
2n=06x=42
T arestiviem T. aestivim
s5p. spelta S5, cesiivunm
S5 machia w5 sphaerococcon
génome S, CORRENCTIm
BBAADD génome BBAADD

Figure 3 : Phylogénie des blés (d’aprés Feldman, 206tHddad, 2010
1.3. Morphologie du blé tendre

Le genreTriticum regroupe des plantes angiospermes (ou plantesug fhonocotylédones
de la famille des Graminées (appelée aussi Poaeégs)ssédant des fleurs portées par des
épillets arrangés en épi. Ce sont des herbacéewlfama croissance définie, possédant une
inflorescence en épi terminal dense et un fruit 3@pelé aussi caryopse. Le blé est une
céréale a paille d’'une hauteur de 0,5 a 1,5 mlévéa pour ses grains. Il est constitué d’'un
appareil végétatif (systeme aérien et systeme asmein et d’'un appareil reproducteur
(inflorescence).

Le systeme aérien est structuré en talles partamiateau de tallage et formées d’'une tige
feuillée portant une inflorescence a son extréniigé.premiere talle a se développer est
appelée Maitre Brin (MB). La tige de chaque talkmtient des zones méristématiques, les
nceuds, a partir desquelles les feuilles et leseoduds sen différencient. Une feuille se
développe a partir de chaque nceud, en alternamc rengs le long de la tige. Les feuilles
sont structurées en 2 parties : la gaine attachéeivaeau du noeud et qui enveloppe
'entrenceud, et le limbe ; ces 2 parties étangeslipar une petite membrane dentelée, la
ligule (Soltner, 1988).
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Le systeme racinaire est en réalité composé destBrags qui se succedent : Le systéme de
racines primaires ou séminales, qui se met en ldeelevée et perdure jusqu’au début du
tallage. Il est composé d’une racine principaléadgielle partent 2 paires de racines latérales,
Le systeme de racines secondaires, coronales tallage, qui remplace progressivement le
systeme primaire lors du développement des tdllesst de type fasciculé et constitué de
nombreuses racines adventives d'importance équitea(&oltner, 1988).

L'inflorescence du blé, de type d'épi, est struétren épillets qui forment l'unité
morphologique de base. L'axe de I'épi, autremempedibrachis, porte entre 15 et 25 épillets
répartis en 2 rangs de part et d’autre de I'axeaqOb épillet contient 2 a 4 fleurs fertiles
dépourvues de pétale mais enveloppées d'une glemeférieure et d'une glumelle
supérieure, incluses dans 2 bractées ou glumesnajarité du temps, la fleur de blé
s’autoféconde a l'intérieur des glumelles avant lpseétamines n’apparaissent a I'extérieur,
ce qui en fait une fleur cléistogame (c’est-a-dineogame avec fécondation avant I'ouverture
de la fleur). Contrairement a d’autres graminéesroe I'orge ou l'avoine, les glumelles se
détachent du grain lors de sa dissémination. Leagpatréalisé apres la récolte permet de
séparer le grain de ses glumes et glumelles. Usésflé, le grain de blé présente une section
arrondie ou ovale et un poids moyen d’environ 45quigvarie selon les génotypes (Soltner,
1988).

1.4. Utilisation du blé tendre, importances éconorgues et sociétales

Au sein du genrdriticum, le blé tendre et le blé dur sont les 2 especeplies cultivées
(Feillet, 2000). En 2016, 220 millions d’hectares slirfaces agricoles ont été dévolus a la
culture du blé dans le monde, conduisant a la mtoamtude 749 millions de tonnes de blé, ce

. . eme sz . . . on s .
qui en fait la 5™M€ culture a 'échelle mondiale derriére le mais. &i\a elle seule représente

43,6% de cette production, suivie de I'Europe @%3(FAOstat, 2018).

Le blé tendre représente 90% de la production nadedie blés cultivés, tandis que la
majorité des 10% restants est dévolue au blé deite @rédominance peut s’expliquer par la
grande plasticité génomique du blé tendre, qui perde le cultiver dans la majorité des
zones agricoles mondiales, et par son potentietrnidement elevé (Shewry, 2009).

En 2017, il a été récolté 772 millions de tonnedbldecultivés sur 218 millions d’hectares,
soit 38,8% des surfaces agricoles cultivées (FAQ&H8 ; Abhinandan eal., 2018).
Environ 50% des calories consommées par 'hommaiesdrdérivées de I'amidon, et cela
peut atteindre 80% dans les pays les moins dévesofiurrell, 2003). Selon les prévisions,
’humanité atteindra les 9 milliards de personnési 2050, ce qui nécessiterait une

augmentation de 70% de la production alimentaireégde pour garantir la sécurité
5
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alimentaire (FAO, 2009). Cette augmentation dertapction pourrait passer par plusieurs
voies telles qu’'une augmentation des surfacesvabliés ou une amélioration du rendement

des cultures en place.

En effet, sous réserve d'un apport suffisant en eawutriments et en l'absence de
phytopathogénes, son rendement peut atteindres egicéder, les 100 quintaux par hectare.
En France, le rendement moyen en 2017 a été degdBiaux par hectare pour le blé tendre
contre 57,3 pour le blé dur. A I'échelle mondidke,rendement moyen était plutdt de 34
guintaux/hectare en 2016 (FAOstat, 2018).

De plus, récolté a maturité (avec un contenu enrdétieur a 15% du poids sec) et stocké a
I'abri des pathogeénes, il posséde une tres longpacité de conservation. Mais la raison
principale de la suprématie de sa culture est @@t unique de panification de sa farine
due au réseau viscoélastiqgue que forment les pest@e réserve au contact de I'eau, réseau
plus connu sous le nom de gluten. Cette propriéténget d’en tirer une large gamme de
produits transformés tels que les pains, biscgéaux, etc. De ce fait, le pain est un aliment
a la base de nombreux régimes alimentaires a srdgemonde, il représente par exemple
11% des apports énergétiques et protéiques dasihiques (Shewry et Hey, 2015).

Les qualités du blé n'ont pas cessé de s'accrdépeliis les débuts de sa culture. Les
caractéristiques agronomiques des nouvelles var{&@dement, résistance aux stress) mais
également technologiques (aptitude a la panifioqtis'améliorent de plus en plus.
L'amélioration génétique et le progres des teclesqulturales a conduit a une augmentation
importante des rendements qui sont passés de &6eq/ 1900 a 11,5 en 1950 au niveau
mondial pour atteindre aujourd’hui pres de 29 gliéras le monde. Dans les mémes années en
France les rendements sont passés de 10 a 204800 a 1950 pour atteindre aujourd'hui
prés de 70 g/ha (Shewry et Hey, 2015).

1.5. Stress abiotique et développement des céréales

En 1984, Jones et Qualset ont défini les stresstigbes comme toutes les conditions
environnementales qui affectent négativement l'egpion du potentiel génétique de
croissance, de développement et de reproduction.cdrapréhension des mécanismes
physiologiques, moléculaires et génétiques de anld aux stress abiotiques est I'un des
domaines les plus actifs de recherche en biologigtale, de méme que I'amélioration de la

tolérance et de I'acclimatation des végétaux astress environnementaux.

De maniere générale, I'application d'un stress péduire la durée de développement du

grain, ce qui conduit a une diminution du nombrecekules (due a la réduction de la phase
6
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de divisions cellulaires) et une diminution deddl¢ de ces cellules (due a la réduction de la
phase de remplissage). Par exemple, un déficinaroa un stress thermique fort ou modéré
durant la phase de division cellulaire entrainené wliminution du nombre de cellules
maximales de I'albumen ; ce qui engendre une lioitade la taille potentielle maximale du
grain (Nicolas eal., 1984 ; Ober e4l., 1991 ; Gooding edl., 2003 ; Semenov ai., 2014 ;
Girousse eal., 2018). Ce stress peut aussi avoir un effet dgecl’activité enzymatique liée
al'accumulation des réserves, conduisant a un glaigualité altérée (Altenbachadt, 2003

; Thitisaksakul eal., 2012).

L’adaptation des plantes a un stress abiotiquesgaes|’acquisition d’une tolérance vis-a-vis
de ce stress, contrairement aux stress biotiquasipsquels on parle d’acquisition de genes
de résistance. La tolérance a un stress abiotigugiste en la mise en place de mécanismes
permettant de diminuer I'impact du stress sur teleenent et la qualité de la culture (Ney et
al., 2013). De plus, la résistance aux stress bietiggst souvent décrite selon un mécanisme
géne pour gene tandis que la mise en place de mgmmde tolérance a un stress abiotique
présenterait un caractere multigénique, beaucaugpgadmplexe a étudier.

1.6. Effets des principaux stress abiotiques sur éveloppement et la croissance du blé

Les contraintes environnementales tendent aujourddn réduire les surfaces arables
(indisponibilité en eau, salinisation des terrest.impactent négativement les rendements.
En effet, le changement climatique subi par laetetepuis plusieurs années provoque un
bouleversement des écosystemes, principalemenudé hausse des températures.

Selon Hansen etl. (2016), les trois dernieres décennies seraismnlles chaudes que la terre
ait connu depuis 1400 ans dans I'hémisphere Norselen les modeles climatiques, la
température moyenne globale continuera d’augmeietdr a 4°C par rapport aux niveaux de
la fin du vingtieme siécle (Pachauri at, 2015). Cette augmentation de la température
moyenne dans de nombreuses régions du monde gdemvec une augmentation de la
fréequence et de la durée des épisodes de fortdsuchgchocs thermiques) qui tendent a

modifier la répartition des aires de productiorbti(Olesen et Bindi, 2002).

Avec l'augmentation des températures, une modifinade la disponibilité en eau induit un
stress hydrique pour un grand nombre de culturezoers non-irriguées, et un stress salin
provoqué par I'évaporation de I'eau et la conceiumades sols en sels (Abhinandarakt
2018). Un stress hydrigue ou salin entraine dans kes cas un stress osmotique qui peut
occasionner des dommages cellulaires a tous ldesstde développement, plus ou moins
importants en fonction de l'intensité et de la dudd stress, et se traduit par un impact

négatif important sur le développement du blé ecdaur son rendement.
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Face a ces contraintes, le blé est capable deenssitplace des réponses d’acclimatation qui
ne permettent toutefois pas de compenser entiétdiimepact négatif de ces conditions sur

le rendement en grains. Les pertes de productidriéeles plus importantes sont causées par
les stress abiotiques comme le stress hydriquerdss salin et les hautes températures, plus
gue par les stress biotiques (Abhinandaal.e2018). La présence d’une contrainte thermique
modérée deviendra, dans les années a venir, ubpratique omniprésente dans toutes les

cultures agricoles.

De nombreuses études couvrant un large éventaiégiens montrent d’abord un impact
négatif du changement climatique sur le rendemergrdndes cultures céréalieres (mais, blé
et riz) (Lobell etal., 2011). Plus particulierement, Assengkt (2015) ont estimé une perte
de 6% de la production mondiale en blé (soit 44ionmi$ de tonnes) par 1°C supplémentaire
de la température moyenne. Cette diminution duewmht couplée a I'augmentation de la
population humaine est a l'origine des inquiétudésa-vis de la sécurité alimentaire
mondiale (Lobell etal., 2011). De maniére plus précise, les stressighad impactent les

composantes du rendement et la qualité des grasigrdndes cultures céréalieres.

Chez les céréales, le rendement en grain est exmmmasse a 15% d’humidité par hectare
et correspond a la quantité de grains produits.cAle qualité, il présente un intérét
agronomique majeur et 'augmentation de la demddde a 'augmentation de la population
mondiale et au développement des biocarburantg)l@®wa I'impact négatif du changement
climatiqgue font que le rendement est actuellementpiincipale cible des programmes

d’amélioration variétale (Sreenivasulu et Schnuchy2012).

L’amélioration variétale passe par la compréhendies mécanismes de tolérance aux stress
abiotiques retrouvés chez des génotypes toléranis, par I'exploitation de la diversité
allélique existante dans le pool de genes et ltifleation des caractéres d’intérét pour

ameliorer la tolérance aux stress (Abhinandaal.e2018).
1.7. Réponses moléculaires et cellulaires des plaataux stress abiotiques

En biologie végétale, la compréhension des répomsekeculaires, physiologiques et
géneétiques des plantes aux conditions de stresengmental est un domaine de recherche
treés actif, dont de nombreuses approches visemtéliaer la tolérance et I'acclimatation des
plantes cultivées. La réponse de la plante aussttemme les températures extrémes et le
stress hydrigue ou salin implique des genes cat&gorclassiquement en 2 groupes
(Shinozaki et Yamaguchi-Shinozaki, 1997).
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Les genes de fonction codent pour des protéinesagsune protection directe de la cellule
végetale face au stress, et les génes de régufaionettent la perception et la transduction
du signal stress au sein des cellules végétalesdgmrvoies de régulation-signalisation
générales et spécifiques. Sous leur controlejVaein de réseaux de régulation complexes
permet de modifier I'expression de génes de répafisede contrer les effets négatifs et de

rétablir 'homéostasie cellulaire (Regueralet2012 ; Suzuki edl., 2012).

De maniere générale, les senseurs détectent lal sigress et initient des cascades de
signalisation qui permettent la réponse de la plahtinitiation et la régulation de ces
processus de réponse aux stress impliquent prieongsmt des molécules de signalisation
comme les phytohormones (Pietersalet2012 ; Bartoli eal. 2013), les ions calcium (&E)
(Stael etal., 2015), les especes réactives de l'azote etodggéne (Kocsy etl., 2013 ;
Baxter etal., 2014) (Figure 4). Les génes régulateurs du bgjress sont des genes impliqués
dans la transduction du signal : les récepteurgtarecla membrane, les senseurs de calcium,
les protéines kinases, les protéines phosphatakeEsfacteurs de transcription.
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Figure 4 : Détection du stress et signalisation ; un modeledgonse aux stress abiotiques
dans différents organites (tiré de Zhanglet2018). Claire, 2019

Le signal généré par les organites peut provogegpriession des genes et des activités

cellulaires, ce qui peut restaurer I'hnoméostadlalage sous stress abiotique.

La détection du signal stress a souvent lieu aiffase des membranes cellulaires, pour étre
ensuite relayé vers plusieurs organites (FigureChez le blé, Leucci edl., (2008) ont
montré une modification de la proportion en compogéctiniques en réponse a un stress
hydrique chez le génotype tolérant Capeiti, qui @tasente chez le génotype sensible Creso.
Les auteurs ont supposé que cette modificatiortstreile de la paroi agirait a la fois comme

gélifiant et comme anti-dessicant, limitant lestpghydriques.
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Parmi les mécanismes communs qui se mettent ea placéponse aux stress abiotiques, la
production des especes réactives de I'oxygene (ROI)articulierement étudiée. Les ROS

jouent un double réle dans la réponse des plantestaess abiotiques. En effet, ce sont a la
fois des sous-produits toxiques du meétabolisme tlass mais aussi des molécules

importantes dans la transduction des signaux. @¢ @es initiateurs et intégrateurs des

réseaux régulant un large éventail de processgsaiet les réponses de croissance, de
développement, de défense et d'acclimatation aesssbiotiques et abiotiques (Gapper et
Dolan, 2006 ; Baxter etl., 2014).

La signalisation via les ROS est étroitement liééa aéponse aux hormones végeétales,
notamment l'acide salicylique, l'acide jasmonidléghyléne, 'ABA et l'auxine (Blomster et
al., 2011 ; Pieterse el., 2012 ; Bartoli etl., 2013). La production des ROS tels que les
anion superoxydes, le peroxyde d'hydrogeneO¢H les radicaux hydroxyle et I'oxygéne

singulet affecte le fonctionnement des chloropkstempacte la photosynthéseGdet &
sont des exemples de ROS générés en réponse antheenses conditions de stress comme

le choc thermique, les stress hydrique ou salire(A&p Hirt, 2004 ; Suzuki et Mittler, 2006 ;
Baxter etal., 2014).

Les stress abiotiques induisent aussi I'expresdmigenes codant des enzymes du systeme
anti-oxydant permettant de piéger les ROS, comasedrbate peroxydase ou la catalase. Ces
enzymes servent a détoxifier les cellules faisaog & une surproduction de ROS qui, en trop
grandes quantités, sont des inducteurs de monlaied. En effet, méme si ce sont des
médiateurs secondaires qui améliorent les voiesildes au choc thermique (Suzuki et
Mittler 2006 ; Baxter eal., 2014), une surproduction de ROS en conditiostdEss devient
délétére pour la plante. Par exemple, les mutamiskout catalase 2 montrent un phénotype

sensible au stress thermique cAeabidopsis(Vanderauwera etl., 2011).

D’autres genes intervenant dans les modificatiosss ldstones et la méthylation de '’ADN
montrent une expression impactée par les stressgigd salin et température (Luo ait,
2012).

Les protéines kinases et phosphatases intervierdaard la perception et la réponse aux
stress environnementaux. La surexpression de phssitaSnRK2 (Sucrose non fermenting
1-Related protein Kinase 2) de blé améliore laréwmiée ded\rabidopsistransgéniques face a
de nombreux stress abiotiques (Xwakt 2009 ; Mao edl., 2010 ; Zhang «l., 2010, 2011 ;
Tian etal., 2013). De la méme maniere, le géne TaSK5 dedilé pour une kinase qui est

10
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induite constitutivement par les stress abiotiggteaméliore la tolérance aux stress salin et
hydrique cheZArabidopsis(Christov efal., 2014).

Lorsqu’il est surexprimé, TaABC1 améliore ausstdkrance aux stress hydrique, salin et
froid chez Arabidopsis(Wang etal., 2011). Les phosphatases aussi répondent a @ss str
hydrique. Par exemple, TaPP2A, une sérine/ thréopiotéine phosphatase du blé, confere
une meilleure tolérance au stress hydrique ch&blec lorsque qu'il surexprime l'une de ses
sous-unités. Certains microARN impactent la toléeaau stress thermique. TamiR159 du
blé induit une plus grande sensibilité au stressntique lorsqu’il est surexprimé chez le riz
(Wang efal., 2012).

Deux aquaporines ont été décrites comme présemtarile opposé en réponse a un stress
hydrique chez le blé. La surexpression de TaAQMRuiirune augmentation de la tolérance
au stress hydrique chez le tabac entre autre emsedd I'accumulation d’BED2 et en
augmentant l'activité de la SuperOxide Dismutas®p et de la catalase (Zhou &,
2012). A linverse, la surexpression de TaTIP2;2zArabidopsisaugmente sa sensibilité
aux stress hydrique et salin (Xu ak, 2013). D’autres genes comme TalLEA3 (Late
Embryogenesis-Abundant), TaHPS (inhibiteur de Kahamylase) ou encore 3 genes FBE
(enzymes de biosynthéses des carbohydrates) semégi@ateurs positifs de la tolérance au
stress hydrique (Wang at, 2009 ; Bie eal., 2012 ; Xiao eél., 2013).

La détection d'un stress thermique se fait en peertieu au niveau de la membrane
plasmique cellulaire. Il altere la fluidité membadne, la structure du cytosquelette, modifie
la conformation des protéines et impacte les pmesnétaboliques (Chakraborty et
Chakraborty, 2015).

En réponse a un stress abiotique, et spécialenmeabac thermique (température en dehors
des températures physiologiques), on observe lduption de HSPs (Heat Shock Proteins),
des chaperons moléculaires (Kotakakt 2007 ; Qu eal., 2013 ; Muthusamy edl., 2017)
qui protégent les protéines d’'une dénaturatioewt permet de conserver un fonctionnement
efficace au sein de la cellule. Cing familles dePHSont reconnues : HSP100, HSP9O,
HSP70, les chaperonines (HSP60) et les small HBBKSP, de 12 a 40 kDa) (Quadt,
2013).

Certaines HSP sont exprimées constitutivementreesea la conformation, I'assemblage, le
transport et la dégradation des protéines danegllale D’autres, comme la sHSP26, sont
exprimées constitutivement a certains stades delagyement mais sont aussi fortement

induites par un choc thermique (Chauhamlgt2012). La transcription des génes HSP est
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contrblée par des Heat Shock Factors (HSF), ddgipes régulatrices exprimées en réponse
aux stress thermique, hydrique et salin (Figure Grtains HSF sont aussi exprimés
constitutivement et les protéines sont complexemss dun état inactif dans le cytoplasme
(Xue etal., 2014). Les HSF existent chez tous les eucaryaotass ils sont particulierement

nombreux chez les plantes. Par exemple, Xua.e{2014) ont recensé 56 membres de la

famille des HSF chez le blé, tandis que 'lhomm@esséde 7 membres.
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Figure 5 : Réseau de régulation transcriptionnelle impligagsda réponse au stress
thermique (tiré de Ohamaat, 2017).Claire, 2019.

Les fleches continues présentent les relationsre®sg par la communauté scientifique. Les

lignes pointillées indiquent les liens a confirmer

Les facteurs de transcription (TF) jouent un ré&dseatiel dans la signalisation, la régulation
et la transduction du signal stress, a l'interfan&re sa perception et I'expression des genes
de réponse. Ce sont des intégrateurs du signakgiermettant sa transmission et la réponse
de la plante via la modification du transcriptoneeld cellule ; pour cela, ils interviennent
dans la régulation du niveau d’expression de germigles en recrutant ou bloquant la
machinerie transcriptionnelle. Environ 6 a 8% duaayge dArabidopsiscode pour plus de
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1500 facteurs de transcription (Franco-Zorrillaakt 2014), dont 45% appartiennent a des
familles de génes spécifiques aux plantes (Riechregal., 2000). Parmi plus de 80 familles
de facteurs de transcription, les familles AP2/EREBZIP, MYB/MYC, NAC et WRKY
sont connues pour étre fortement impliguées dansépmnse aux stress biotiques et
abiotiques chez les plantes (Riechmann et Meyezdl@98 ; Uno eal., 2000 ; Jakoby el.,
2002 ; Abe etal., 2003 ; Fujita eal., 2004 ; Tran eal., 2004, 2007 ; Yanhui etl., 2006 ;
Lata et Prasad 2011 ; Zhu &lt, 2013 ; Huang eal., 2015 ; Gahlaut edl., 2016). Leur
importance dans le contréle amont d’'un grand nombre de voies métaboliques itriéa
cibles de choix pour les études portant sur lact@riaation des réponses aux stress.

Chez Arabidopsis des portions de réseaux transcriptionnels complexeomprenant de
nombreux régulateurs de la transcription sont treaamt connus en répondeoc thermique.
1.8. Les fonctions régulatrices des facteursedtranscriptions en réponse aux stress
abiotiques et biotiques

Les plantes ont développé des stratégies de répapste aux conditions défavorables, et
celles-ci impliquent des réseaux interconnectésnigaau moléculaire controlés par des
cascades de signaux. Les différents composantgédenases au stress sont la perception du
signal, la transduction du signal et I'expressiemgénes sensibles au stress (Figure 6).
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Figure 6 : Fonction des génes dont I'expression est ind@iteup stress abiotique, dans la

réponse et la tolérance a ce stress. Claire, 2019
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Lorsque les cellules végétales percgoivent un sigeadtress, des récepteurs ou des capteurs
dans la paroi cellulaire ou la membrane déteceerstimulus de stress, suivi d'une réponse
rapide qui traduit le signal externe en signauxatllulaires. Des cascades de signaux
impliquant des molécules ou des ions intracellataisont activées avec des cascades de
kinases, qui sont généralement cytoplasmiques.dassades majeures sont associées aux
especes réactives de l'oxygene (ROS) et aux ianm:a(Caer). Les phytohormones, y
compris l'acide abscissique (ABA), l'acide jasmamig(JA), l'acide salicylique (SA) et
I'éthylene (ET), sont de puissants seconds messager coordonnent les voies de
transduction du signal pendant les réponses assstt&s signaux activent plusieurs voies de
transduction paralléles, qui impliquent souvent ghesphatases et des protéines kinases
(Figure 7).
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Figure 7 : Messagers secondaires et facteurs impliqués daer¢eption et la transduction
du signal dans la réponse au stress hydriquereC2019

Apres I'étape initiale de perception du signal,gEmtes activent deux cascades de signaux
majeures : les voies de la protéine kinase acfragdes mitogenes (MAPK) et de la protéine
kinase dépendante du calcium (CDPK). Enfin, desgéeifiques sont régulés a la hausse ou
la baisse par des protéines kinases ou des phaspbatt les TF se lient aux éléments cis

des génes liés au stress pour ameéliorer ou supplennetranscription.

La figure 8, résume globalement l'activation ettiiaté générales des TF. Etant donné que
de nombreuses interactions établissent les résgawégulation qui modulent I'expression

des génes sensibles au stress, les fonctions dedai$ les plantes sont d'une portée
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CHAPITRE

considérable. Fondamentalement, cependant, les ddulent I'expression de genes clés en

aval. Les sections suivantes résument les décasvertentes sur les principales familles de

TF.

Biotic stress

Abiotic stress

Bacteria, fungi, viruses

Drought, heat, salt,
inscets

N\ i | £77

o > Q @

ABA-dependent
ABA-independent

| |

CDKs, CIKs, MAP Kinases, PPs, Others

1l

Transcription
Transcription regulation
factors

NAC MYB WRKY ERF bZIP Other

Genes expression 4 3
Stress-responsive genes
Physiological responses>

Signal transduction

Stress tolerance/resistance

—

Figure 8 : Modele schématique des voies de signalisationigu@és dans les réponses aux stress

abiotiques et biotiques.
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Chapitre 2 :
La recherche
INn Silico



2.1. Définitions
2.1.1. Recherchen silico

Ce vocable indique le début et I'ampleur d'un ph#&me en biologie moléculaire ; les
recherches ne sont plus seulemienvivo ou in vitro, mais ont un recours de plus en plus
essentiel aux analyses informatiques. Il souligmsid'importance des technologies de
I'information et de la communication (TIC) dansdi&veloppement de cette discipline et en
désigne surtout deux champs spécifiques : la génanet la bioinformatique (Gabriel,

2002). L'activité informationnelle des chercheuss @rconscrite par le modéle schématisé

ci-dessous (Figure 9).

o~ "
o d CTarilecte
«War
vz ua srn e ant i ;u;
- e e e s BT

gz Ea N wnsedoxen o~ N
PSP W w saateoerresenll

Al an s wn e
e IR S el Bl s oS & TS o]

Do wurruerals - -
COTMUAIE S ANVC QS

Ty FO yveusnts o

Figure 9 : Schéma général de la recherahsilico. Gabriel G.2002

La collecte peut étre réalisée a partir de bandaatonnées, de sites web, d’expériences dans
les laboratoires, de “butinage” (browsing) dans Hagonnages d’'une bibliothéque... Le
traitement correspond a l'activité cognitive deercheurs ou a des manipulations par des
outils informatiques. La diffusion est définie comitensemble des opérations nécessaires a
la propagation des connaissances. La transformat®n'information s'inscrit dans ce
processus ou la connaissance est la formationddes,i I'information est la mise en forme
des connaissances (information) et l'informatiolsciite sur un support constitue un
document (Gabriel. 2002).

En biologie i silico», traitement automatisé d'informations biologiquas silico” (dans

la silice, composant des «puces» des ordinatelies)ne apparu dansA« Danchin, C.
Médigue,O. Gascuel, H. Soldano, A. Hénaut - From data bdaok#ata bases - Research in
Microbiology (1991) 142: 913-926
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2.1.2. La bioinformatique

Association de la biologie et de l'informatiquenafi’analyser, modéliser ou prédire les
informations issues de données biologiques expétates et développer les outils
nécessaires. Concevoir des méthodes de traiteneelihfbrmation inspirées des systemes
biologiques permettant de résoudre des problénggsitiimiques complexes, (algorithmes
génétiques, réseaux de neurones formels, etc...)

A linterface entre biologie, informatique et mathémaes, la bioinformatique analyse et
interpréte, au moyen de méthodes informatiques,d@mées biologiques que sont les
séquences des genes et des protéines celluldimgsp@rte ainsi de nouvelles connaissances
sur le fonctionnement des cellules et des orgarssmvants.

La bioinformatique est définie comme I'utilisatiole bases de données et d'algorithmes
informatiques pour analyser les genes, les pragiee la collection compléte d'acide
désoxyribonucléique (ADN) d’'un organisme vivantgénome).

Un défi majeur en biologie consiste a comprendee deormes quantités de données de
séquence et de données structurelles généréesspardériences biologiques (ex : les projets
de séquencage).

Elle est basée sur I'’Analyse de la séquence, éexjaression, la prédiction de structure et la
Phylogénie pour comprendre les systemes de réguojattudier les interactions moléculaires
et reconstituer ainsi l'histoire de la «vie».

2.1.3. La génomique

En génétique, la recherche d’exhaustivité, lieefati que toute l'information génétique
nécessaire a un organisme est contenue dans son APhbpulsé la biologie moléculaire
dans I'ere de la génomique. Pour faciliter I'aceéte traitement des séquences biologiques,
il 'y a eu nécessité de les enregistrer dans leguesn désormais en ligne sur Internet.
L’'impulsion du programme de séquencage complet &éwige humain (le HGP), puis de
celui d'autres génomes, et la généralisation ebligion concomitante des séquenceurs, ont
fait croitre de maniére exponentielle la productites séquences d’ADN. Le HGP aura un
effet mobilisateur, tant sur le plan des technigugpse sur I'impulsion de projets de
séquencage d’autres génomes. Du fait de la taileite de leurs chromosomes, les microbes
sont les premiers organismes vivants et autonomiesnd fait I'objet d’une lecture complete
de leur information génétique (Gabriel, 2002).

Pourquoi comparer les séquences ?

> Une ressemblance entre séquences peut indiquer :
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* une fonction biologique proche,
* une structure 2D ou 3D semblable,
* une origine et/ou histoire évolutive commune.
> La comparaison de séguence permet aussi
» d'assembler des fragments de séquences,
- de mettre en évidence les différences de séquergagedifférents laboratoires.

2.1.4. La phylogénie

La phylogénie correspond a I'étude des liens extisatre espéces apparentées. Grace a elle,
il est possible de retracer les principales étajed'évolution des organismes depuis un
ancétre commun et ainsi de classifier plus précsdies relations de parentés entre les étres

vivants. https://www.futura-sciences.com/

La classification phylogénétique est un systemelassification des étres vivants qui a pour
objectif de rendre compte des degrés de parente®tproximités évolutives entre les
especes. Elle ne reconnait pas les groupes patétiglngs. Seuls les groupes
monophylétiques (ou clades) sont admis, c.-a-dlsqdodivent inclure tous et seulement les

descendants d’'un ancétre commun (hypothétidu)s://biologievegetale.be/

La phylogénie est représentée sous la forme dhme @hylogénétique (Figure 10). Celui-ci
peut se présenter sous deux formes : un cladogramgmeconsidere en chaque nceud
I'apparition ou la perte d'un caractére ; un deg@nmme, se focalisant

davantage sur la distance génétique entre les g@ignd étudiées hitps://www.futura-

sciences.com/

vasculansaton
sporcphyte 360

? ¢
soplydoiqu3y

sa)Aydolg

- i 2e endosymbicse
1 1500~ 4 — Ahedontert
- : >hytes

Glaucophytes

Figure 10 : Phylogénie du regne végeétal https://biologievegetale.be/
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2.1.5. L’annotation
L'annotation des génomes est une analyse inforomaties séquences obtenues lors du
séquencage permettant d'identifier les séquendesnatives des génomes. Ces séquences

sont principalement les génes (on parle alors édigiion de genes)

L’Annotation des génomes des plantes en bioinfagquatest en deux étapes :

- Production
La production est I'action d'un sujet qui transferame matiere premiere pour faire exister un

nouvel objet. On rencontre ce phénomene de pramudins la société, mais aussi bien dans
la nature. C'est pourquoi on peut I'étudier saitsskangle économique et sociologique, soit
sous l'angle biologique.

- Alignement
En bioinformatique, l'alignement de séquences (@nement séquentiel) est une maniére de

représenter deux ou plusieurs séquences de ma&autes biologiques (ADN, ARN ou
protéines) les unes sous les autres, de manierefaire ressortir les régions homologues ou
similaires. L'objectif de l'alignement est de disgo les composants (nucléotides ou acides
aminés) pour identifier les zones de concordances @lignements sont réalisés par des
programmes informatiques dont I'objectif est de im&er le nombre de coincidences entre
nucléotides ou acides aminés dans les difféerenéspiesices. Ceci nécessite en général
l'introduction de « trous » a certaines positioasglles ségquences, de maniere a aligner les
caractéres communs sur des colonnes successivedrddle correspondent a des insertions ou
des délétions (appelés indel) de nucléotides aridé'a aminés dans les séquences biologiques.

Le résultat final est traditionnellement représexatnme des lignes d'une matrice.

——————D-PGOF - DRNVPR ICGT OEORATEEHE 1AM TCEGCRGE FRASHERKA -~ LFTEP - FRGHERT T DR HOGATRL KRGV D TEFMREF TL TD
IRPOERE - KGFAF - ENLGNELCSVOGINASGEHY NV SCEGCKGFFRRSVIEGA -~ AY ICH-5GGHOPART YMERKCOECRLRRCRGAGMREECVL GE
SVPGKPS - VHADE- EVGEPOICRVCODR AT GEHPN VM TCE GO KIF FRAANERNA - ~-RLRCPPREGRCET TRETRROC QAR RKOLESEMKKEMIMSD
EPERKRY - HEPAD - KMLGHE LR CEnE RSO H VL SC RS REF PRR SV ROG ARRY MCH -GG GTO0MD A F MR RCQ0C LR OHE RGMREGOVLSE
PUTREERMGASAG - RIEELELCMVCEDRASCYHY NAL TCECORGFFRES ITEHA -~ VY KCK - NG CHOVALM Y MESE Cl ECRL K CREMEMLARCMY TG
CTEEREC-KGYIFSYLDE }Elr:'.f:'n.f.fMD.HP.’.‘GYHYBCI'I!CEGCHGF‘FR?I‘IEIEFLHPSY EK—YEEH{::VI DKk"]!_F@!‘QEQEE‘RFKEI:_I Y‘.’FNP.T[‘I:_\?LD[I
-——-5F5-PPPPP-—- RV YRR CHDR S SEEHY GV S SCEGCRGF FRAS TORNH -~ VY TCH-ADRNCT TNKV TRNMRACT ¥ CRLOR OF EVGHS KERVEND
—===PPE-FLIFF-— - RV Y KR OO S S G H T GV A RCEGCRG FFRRS TORNH - - TYTCH - RO RNV INEVTRHACQ e QR O EVGHE RERVRND
- = ==PPE=FPFLP==~F I YKV OO S SOYHY GV A RCEGORGEFRAS TORN - VY TEH-ROEHOT TNV IENAC e RLOR OF EVEME KESVRND

Figure 11 : Exemple d’alignement de séquences de réceptealsames.

Les acides aminés conserves sont surlignés eneblen vert. Par endroits, on a inséré des
trous, symbolisés par des tirets « - », pour pdrean alignement optimal.

1.2. Les différentes facettes de la bioinformatique

Pour l'analyse des données expérimentales_gpi@gentent les séquences biologiques, cet
apport informatique concerne principalement treiseats :

2.2.1. Compilation et organisation des données

Cet aspect concerne essentielleni@mtréation de bases de données
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Certaines ont pour vocation de réunir le plus dhimiations possiblébases de données
généralistes)sans expertise particuliere de linformation déposlors que d'autres sont
spécialisées dans un domaine considéré avec Vémion d'expertdbases de données
spécialisées)

Les banques de données spécialisées sont génémaleomstruites autour de thémes précis
comme l'ensemble des séquences d'une méme espeéles dacteurs de transcription.
Incontestablement, toutes ces banques de donnéstteent une source de connaissance
d'une grande richesse que I'on peut exploiter tagveloppement de méthodes d'analyse
ou de prédiction.

2.2.2. Traitements systématiques des séquencesr(tiatation des séquences)

L’objectif principal est daepérer ou de caractériser une fonctionnalitéou un élément
biologique intéressant Ces programmes représentent les traitements roowgat utilisés
dans l'analyse des séquences comme lidentificatrphases codantes (CDS) sur une
molécule d'’ADN ou la recherche de similitudes d'ws@uence avec l'ensemble des
séquences d'une base de données.

2.2.3. Bioinformatique et logiciels

Il est maintenant facile et courant d'effectuetaiaes opérations plus ou moins complexes a
l'aide de logiciels plutdt que manuellement. Pourtant, ces pratiquesant pas toujours
systématiques car il est souvent difficile poutaies utilisateurs de savoir quel programme
utiliser en fonction d'une situation biologique eté@inée ou d'exploiter les résultats fournis
par une méthode.

Il existe deux approches totalement différentedadeioinformatique : l'utilisation d’outils
Web (WEBicielles) et de lignes de commande (Fidute

Outils WEB
(WEBicielles)

Les lignes de
Logiciels commandes
d'analyse de
données:
séguences,
protéines,
génomes

Ressources
central
(NCB!, EBI,
DDBJ)

Explorateurs
de génomes
(NCBI,
uese,
Ensembil)

Langage de
programmation
; Java, Python,

BioPerl

WEBicielles
(MEGA,
BLAST

FAST-ALL)

Manipulation
des fichiers
de données

Figure 12 : Ressources en bioinformatique. (Modifiée a paeiPevsner, 2015). Fondrait
Granger Brunet el . 2017
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- Les outils lignes de commandes

Ces outils peuvent étre difficiles a utiliser pdar plupart des biologistes, mais offrent
presque toujours plus d'options pour l'exécutioa plevgrammes. lls sont plus appropriés
pour analyser des ensembles de données a grarelke égh sont rencontrés actuellement en

bioinformatique.
- Les Outils Web (Web-Based Software)

Les outils Web, parfois appelés « point-and-clickh® nécessitent pas de connaissances en

programmation et sont immédiatement accessiblasarhmunauté scientifique.

1.3. Domaines de la bioinformatique

Les domaines de la bioinformatique s’appuient fodet sur Internet pour accéder aux

données de séquence, aux logiciels utiles pouryserales données moléculaires et pour

intégrer différents types de ressources et d'infitions relatives a la biologie. Nous allons

décrire une variété de sites Web. Dans un preraiap$, nous nous concentrerons sur les

principales bases de données accessibles au puynliservent de référentiels pour les

données sur 'ADN et les protéines. Ceux-ci compegn :

- Le Centre national d'information sur la biotechigigoNCBI), qui héberge la GenBank et

d'autres ressources;

- L’Institut européen de bioinformatiquEBl);

- Ensemble, qui comprend un navigateur génomigueales ressources pour étudier des
dizaines de génomes;

- Le site de bioinformatique du génome de I'Univérdie Californie a Santa Crud¢SC),

comprenant un navigateur Web et un navigateurlledeax pour diverses especes.

Les principaux avantages offerts par les sites \&fmit un acces facile, des mises a jour

rapides, une bonne visibilité pour la communauténgifique et une facilité d'utilisation

(étant donné que les compétences de d’algorithmajude programmation ne sont pas

nécessaires)

- Stockage et Gestion des donnée8anques de données généralistes et spécialisées.
- Structures moléculaires :Visualisation, analyse, classification, prédiction

- Analyse de séquencesAlignements, recherches de similarités, déteai®mmaotifs.

- Geénomique structurale : Annotation des génomes, génomique comparative.

- Geénomique fonctionnelle :Transcriptome, protéome, interactome.
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- Phylogénie : Relations évolutives entre génes, entre génometse erganismes ;
Inférence de scénarios évolultifs.

- Analyse des réseaux biomoléculairesRéseaux métaboliques, d’'interactions protéiques,
de régulation génétique,...

1.4. Etapes de travail en bioinformatique

Les principales étapes de travail en bioinformatigont schématisées sur les figures 13 & 14.

[ L'importance des réseaux | Portail : NCBI, EBI, Kegg
: Pathway ...

Bases de

données
Soumission A Réseaux -
Verification . ocaux
Réseaux \\ | INRA, CNRS, IP
. Logiciels
] Rapatriements Webiciel
Séquence

ou bien \
Profil

BLAST, Primer3, Nebcutter,
Softberry, Oligianalyser...

(Format adapté)

Figure 13 : Représentation schématique des procédés utilisda pioinformatique Fondrait
Granger Brunet el . 2017

Bases de données

/‘ (format adapté) \

Stockage Exploitations et
et gestion annotations

1- Annotation syntaxique : recherche
d'objets génétiques et prédiction des génes.
2- Annotation fonctionnelle : recherche de
fonctions potentielles
3- Annotation relationnelle : comment les
génes et protéines interagissent entre eux
Recueil des pour accom plir une tache §pécifi’que dgns la
preteansii cellule (décryptage des voies métaboliques).
Matériel biologique 4- Phylogénie
(ADN, Protéine) -

Séquence
ou bien
Profil

Expériences

I_I_I_I_I_I_I_I_l_'

I Diffusion sur les réseaux }

Figure 14 : Représentation schématique de I'importance desu&sen bioinformatique.
Fondrait Granger Brunet at . 2017
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MATERIEL & METHODES

Matériel
Notre analysén silico comprend trois activités principales :
1) Acquisition et organisation des données biologigues
2) Conception de base de données apres leur anabyspacaison et modélisation,
3) Analyse des résultats obtenus dans la base de eltoré de sa création.
*Acces aux banques de données d’abrie, ncbi, genban
-Séquences nucléiques -Séquences protéiques
*Analyse de séquences
-Nucléiques -Protéiques
*Modélisation moléculaire
-Homologiques (similarités de séquences)
-Analogiques (similarités fonctionnelles)
-Contraintes (JohnWiley eail., 2004)
La Base De Données est un ensemble de donnéessérganvue de son utilisation par des
programmes correspondant a des applications dissiret de maniére a faciliter I'évolution
indépendante des données et des programmes.
Par exemple, on peut considérer la banque GenBankne un énorme fichier contenant une
suite d'enregistrement et pour chacun des chamgusfisipies définis, avec une seule clé
d'index comme entrée.
Par exemple, MICADO (MiICrobial Advanced Databasegddization) est une base de
données relationnelle (systeme de gestion Postdre 8€diée aux génomes microbiens.
Elle intégre notamment I'ensemble des séquencemipeis microbiennes issues de Genbank,
les génomes complets microbiens réannotés darenfzub Emglib et les données d'analyse
fonctionnelle de la bactérie modde subtilis
Il existe un grand nombre de banques ou bases deéds d'intérét biologique. Cette
introduction sera limitée a une présentation déscijmales banques de données publiques,
basées sur la structure primaire des séquences.
1. Méthode de création de la base de données
Tout d'abord, le programme utilisé DB Browser S@latété utilisée pour créer notre base de
données. Il a été utilisé pour ne pas avoir bedaine connexion a un serveur, car c'est
simple et rapide, et il peut étre placé dans uramgipsans avoir besoin d'un serveur héte
interne ou externe. (SQLite) Ce programme nous eewhe créer, éditer et modifier des
bases de données de ce type. Créer des tableslawme pour ajouter des données a
l'intérieur des colonnes.
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MATERIEL & METHODES

1/ Création d'une donnée nommée xx Puis une tadlé eréee “fafa” puis créé 13 colonnes
Chaque colonne a un nom. La premiere colonne esam@® Nom id de gene/
Loucus+ID/...... a la derniere colonne nommeée ietitifiant contient des nombres de 1-60.
Voici le nombre de lignes dans la base de donwdasd'utiliser son numéro d'identification
et voici comment l'utiliser ; Dans un script Pythmour appeler n‘importe quelle ligne, nous

voulons que ses données commencent uniquementirddpanumeéro d'identification.

< a O Deraae cheae -~
— — —
— — —
— —_ —
— —_ —
— —_ —
— — —
— — —
>
= —~
=
>
=
=
=
>
=
=
10
3 -
o | [ canca
Figure 15: Créer une table de base de données “fafa”
@ New Database 2+Open Database [ Write Changes “Revert Changes £ Open Project [=]save Project = Attach Database € Close Database
Database Structure  Browse Data EditPragmas  Execute SQL
i Create Table o Create Index [ Modify Table |_g Delete Table @Pnnt
Name Type Schema
~ [ Tables (1)
v [F] fafa CREATE TABLE "fafa" ( "Nomiddegéne:" TEXT, "locus+ID" TEXT, "Géne:" TEXT, "locusprotien+id" INTEGER, "G&neenformatfasta:" TEXT, "protienformatfasta” TEXT,
[Z) Nomiddegéne: TEXT "Nomiddeg@ne:" TEXT
(=] locus+D TEXT "locus+ID" TEXT
[=) Gene: TEXT "Géne:" TEXT
|2 locusprotien-+id INTEGER "locusprotien-+id" INTEGER
|=) Géneenformatfasta: TEXT "Géneenformatfasta:” TEXT
[=) protienformatfasta TEXT "protienformatfasta” TEXT
|=) Source: TEXT "Source:" TEXT
Q ORGANISM: TEXT "ORGANISM:" TEXT
=) arnm: TEXT "arnm:" TEXT
2 cds: TEXT "eds:" TEXT
[=) origine: TEXT “arigine:" TEXT
[=) link TEXT "link" TEXT
=i INTEGER "id" INTEGER
Indices (0)
& views (0)
L] Triggers (0)
< >

Figure 16 : Choix du type de données dans la table de |la lmdermthées “fafa”
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MATERIEL & METHODES
2. Méthode de recherche des données biologiques (gémastéine)

Les données ont été placées dans la base de daxtéete de la banque de données NCBI,
genebank.

Google

= genbank

{=

Figure 17: Recherche sur Google la banque de données gdneba

Sur le portail NCBI/GENBANK :

hitps:fwww ncbinlm.nih.gov > gen... = Traduire cette page
GenBank Overview - NCBI - MNIH

26 avr. 2021 — GenBank ¥ is the NIH genetic sequence database, an annofated collection of all
publicly available DMA sequences (Mucleic Acids Research, ...

Sequence ldentifiers - Sample GenBank Record - Submitting data - PubMed/NCBI

hitpsfvwww.nebi.nlm.nih.gov = Traduire cetle page

MNational Center for Biotechnology Information

GenBank release 244 0 (6/26/2021) is now available on the MCBI FTP site. This release has
14.78 trillion bases and 246 billion records. The current release ...

et choisir dans le menu sélectionner :

GenBank

|:Nucleotide ~ |
GenBank [Gene ~1] |
GenBank [Protein V]l
GenBank [ Genome ~ ]
et dans la ligne de recherche saisir :
Gene Gene v || nac triticum aestivum | Search |
Create RSS Save search Advanced
Nucleotide Nucleotide v | nac triticum aestivum| \@
Protein Protein ~ | nac Triticum aestivum| [ Search |
Create alert Advanced b
Genome | Genome ~ | triticum aestivum[orgn]|

|

Nous avons utilisé aussi la banque de donnéesaingmur trouver des protéines awssthoisir

I ] socancse = O Search !

N T eIt R P T
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MATERIEL & METHODES

Resources
Nucleotide Nucleotide ~ | [nac Triticum aestivum i search
Advanced Help
@) coviD-19 information [ % |
Public health information {CDC) | Research information (NiH} | SARS-CoV-2 data (NCBI) | il and information (HHS) | Espanol
GenBank = 8Send to: = ~
e S Change region shown -

Triticum aestivum cultivar INRA8097 NAC transcription factor NAM-B1 (NAM-B1)
gene, partial cds

GenBank: MG587696.1 -— —
EASTA Grephics FopSet Analyze this sequence

Customize view -

Run BLAST
St Pick Primers
Locus MGSBTE96 . 1595 B DHa linear  PLN B8-JAN-2015 Highiight Sequence Features
DEFINITICN Triticum asstivum cultivar INRABOS7 NAC transcription factor NAM-B1
(MAM-B1) gene, partial cds. Find in this Seguence
ACCESSION MGS87696
VERSTOM MG5BTE96.1
KEVWORDS . s =3 = =
SCURCE Triticum aestivum (bread wheat) Related information =
ORGANTSM TIriticum = Protein

Triticum sestivum
Eukarvota: Viridiclantae: Streotoohvita: Embrvoohvta: Trachecohwis:

Figure 18 le gene NAM_B1 de facteur de transcription NACTdigicum aestivum

I Resow cesiz) HowTo 21 Sigwn in to NCBI

at 1asic
fAocteotoe (HucEands. o~ ||| R
Advanced ety
@ <covip 19 infermation |

Pubilic nsaith infermation {S0C) | Ressarch infocmation (MIH) | SARS-Co-2 dafs (MCE) | Prévention and traatmant information (HHS) | Espafiol

FASTA~= Send io: - :
L2 e Change regicn shoewn =

Triticum aestivum cultivar INRAB0ST NAC transcription factor NAM-B1 (NAM-B1)
gene, partial cds

GenBank: MGSE7E25.1
nics.  FopSer

Customize view -

Analyze this sequence

=nk

SMGSEFE06.1 Triticus sestivie cultivar INRABST MAC [ranscrlpbion Factor NaM-D1 (mad-S1) Fo ELASTE
Bene, partiak o cds Fick Frimars
A AGA T C A TOGCCCGLET CTCC T CTEC T TOC TOC CANCCG TOGE TE TAMC ARATCCCAC TOLETRCCT
TCCTTCACAL TACC TAGARGL T T TGRCAGT TGAGT TAGG TG E CLACCACAGGGLTECTCTRATEERATCA Highlight Sequancs Fastures
TCTGGTETGT TTGT TGO TAGL TAGE FAGE TAGGGEAAGANGATC TRATGAGGTCCATEHGLAGE TCOGAT
Find i1 this Sequence

r\.ﬂ’E]—[CCG(CT(CCE(‘C—\MMG{GGrq.TEKC-:TLA.CCAT(_AKLGE(C{HCCGCMEUG;

GO GO GLACC T OO OGO CGGGCT TOCGGT T CALCCGA LA CAGGACE TOGT GETGLACTACLCT
. AL AAGECOCCCLTCLCEET CAACATCAT COCCOAGE TGOATETCTACALGTTCGAC —_— = —

CEATHEGAGCTECECGETATGTTATGTCTATCT CETCGOOCGECEGTECT TACT TTATCAAGCECEREAL S S e e =

ATTT TG TOEAAT TARA TAATCRAATAATCCATCLATE TCATOET TATACTCCTETGEACAAGTAGTAT

TTTTATAT T TTCEAGTACACATCTOTET AGAT GETT TATGT ATET GATCCTGTCGTGLTTGTTCATANS

CTCGEEAT COERATCC ATE AGAGAA SOCGACCATCCOGEAG CACCALTCETACTTCTT CAGCCCGEREGA, PubMed

L AT AL CCCAAL BOE EUGLGE CE A OO GEE GOCAAL GTEGGEET AL TORAMGEE CACCGETACS.

GAC AN CTATCCTGG LT CGGEGA COaRaTOGEC CTORT COOORACAAGE TEOECATCARGARGECEE Tewmnomy

TEETETTETACCOOOGaAARCCEC L CAMGGECCTCARASCC AN TRAATCATOEACGAGTACCECCTCAL e R ey

CEACECAT CTEGCT A AL L LA CAM CEAC L GOEGC COOT RACCGEC CaRAGCASGECTECTGEC

TETCTCAGGaTACETACAL G TOTC GATCGCACGETCTAGCAGTATT TAAT TEC TETCCAGCT TARTTAGE PopSet

GTAT TETTGATGET TEATGAAGT TAATTATE TACGT CATCTCATCAGT TRAACGAC TEAGTGLTETRICE :

CATC FACAAGALGATE AAC AAGE L GEGACCOECOAT CAGCAGACGACCATOOAGTGCGAGGAL TELETE

GG ACCE GETCAC OO COTALCEGE TETATEC L AL CACEEaC ATERCCEG TECAGC TECCCATEGCAGTA. —_— ——

A TACGC TTCACCTTCAL TRLTOCATCAT CAGGAC AGCEATT TCCT GRACGECCTETT CACAGCAGATGA. Recent activi

TOCCGECCTE TCGGOGGEGE GECACCTC G TGAG AT ACE TAGC AGE GOCGG CGAGEECGAGCCOGGIT OO Tien tie

A A A T T T LG CCE LT TEaT (T TCAACE CCAT TEAAC TOECTCGATEL GTCACCGAT CECEATES 1 5

TOCCACAGGCASGGAATTTTCCTGEGT TTAMCAGGAG 6T COGCARTATETCGCTCTCATCGAD pIoN Tactac MAREST. el

GOCCGACATOEC TS0 GEART GEAC AAC AT OEAGECAATGL GETRAMCGLCATE =

Protein

Figure 19 format fasta du gene NAM_B1 de facteur de trapson NAC deTriticum aestivum

La protéine du méme géne

Protein Protein ~1 |

Advanced Help

COVID-19 Information m

Public health information {CDC} | Research information (NIH) | SARS-CoV-2 data {NCEI) | ion and {HHS) | Eszpaiiol

GenPept » Sendto: =

enPep e Change region shown x
NAC transcription factor NAM-B1, partial [Triticum aestivum] e

Customize view =

GenBank: AUJ38651 1
Identical Proteins FASTA  Graphics = .
- — - Analyze this sequence "
Gotol [+ Run BLAST
LOCUS A1BEES1 359 za linesr  PLN B8-3AN-2818 Identify Conserved Domains
DEFINITION WNAC trenscription factor NAM-B1, partial [Triticum aestiwvum]. :
ACCESSION  AUIBBGIL Highfight Sequence Features

VERSION AUJ8sss1. 1

DBSOURCE accession MG5E7696:1

KEYWORDS .

SOURCE Triticum sestivum (bresd wheat) i -
EHOARLEE) Related information =

Find in this Seguence
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Figure 20 la protéine nam_b1 dIriticum aestivum

Séquenee format fasta

NAC transcription factor NAM-B1, partial [Triticum aestivum]

GenBank: AUJ88691 1
GenPep_t identical Proteins Graphrcs

»AUJIBB691.1 NAC transcription factor NAM-B1, partial [Triticum asstivum]
MGS5DSSSG5AQKATRYHHQHOPPPPQRGSAPEL PPGFRFHPTDEELVVHY LKKKADKAPLPYNITAEVD
LYKFDPWELPEKATIGEQEWYFFSPRDRKYPNGARPNRAATSGYWKATGTDKPILASGTGCGLYREKLGY
KKALVFYRGKPPKGLKTNWIMHEYRLTDASGSTTATHRPPPVTGGSRAAASLRLDDWVLCRIYKKINKAA
AGDQQRSTECEDSVEDAVTAYPLYATAGMAGAAAHGSNYASPSLLHHODSHF LDGLFTADDAGLSAGATS
LRHLAAAARASPAPTKQFLAPSSSTPRHILDASPVGILPQARNFPGFNRSRNVGNMSLSSTADMAGAVDH
GGGNAVNAM

Figure 21: la séquence protéiqgue nam_b1Tditicum aestivunformat fasta.

La recherche de protéine par ID dans uniprot pesiptotéines que nous n’avons pas trouvées

&~ e & uniprotorg/uniprat/7query=AGX26172&sort=score B % a :
3! Applications M Gmail @B YouTube B¥ Maps Liste de lecture
W 3
aguze172 asiancesw | O Search
BLAST Align Retrieve/ID mapping Peptide search SPARQL Help Contact
UniProtkB 2021 03 results
¢ : ‘ = *®
UniProtKB consists of two sections:
||i . i 3 . 5 Tha UniProt Knowledgebase (UniProtkB) is the central hub for the collaction of functional
= 1 ¥ - i .
* Reviewed (Swiss-Prot) - Manually annotates information on proteins, with accurate, consistent and rich annotation. In addition to capturing
Records with information extracted from literature and curator-evaluated computational the core data mandatory for 2ach UniProtK entry {mainly, the amino acid sequence, protein
analysis. name or description, taxonomic data and citation information), as much annotation

information as possible is added.

Unreviewed (TrEMBL) - Computationally analyzed @ el

. . ¥ UniProtke help video B3 Other tutorials and videos & Downloads
Records that await full manual annotation.

1to1of1  Show (25 v|

Filter by % BLAST & Download @1 Add to basket  # Columns &=
ey T S N o ||
b 1 resullis) selected. (Clear Sefection)
Popular grganjsms USLN42 USLN42_ORYSI WRKY Oryza sativa subsp. indica (Rice) 410
Rice (1)
View bV 1torof 1 Show(25 v

Figure 22: La recherche de la protéine par ID dans unipoot pes protéines que nous n’avons

pas trouvées.

Cliquez sur Télécharger Format Fasta et copieads th base de données.

[ BLAST — 4o &Downlosd @8 Addtobasket £ Columns = 1tolofl Show
Eni o Dr anism L any .
u ® Download selected (1) i =

' pownload all (1) 1 result{s) selected_ (Clear Selection

ns UsLiNg2 Format: | FASTA (canonical) " Oryza sativa subsp. indica (Rice) 410

O compressed ® Uncompressed

i 1tol1of1 Show|25 v

Figure 23: Téléchargement Format Fasta la protéine danarigue de données uniprot.
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Séquence format fasta

< &

@ uniprot.org/uniprot/USLN42 fasta

Applications

M Gmail

B YouTube

B Maps

»tr{USLMN42 |USLN42 ORYSI WRKY 0S5=0ryza sativa subsp. indica 0X=3%9846 PE=2 SV=1
MDGARQESREYRRDOGDVVGEEL LREILEETAAVHSNEN SNSHNSHSNSKEAEEEDEREYF
ARAAADEQLOVEAPCGRRRRESMVMKLISTVYYSGPTISDIESALSFTAAGDHQL LADGHN
FAASSCSPYWFSPEKTLSKTMENKYTLRKIVSCGNDGGELADDGYKIWRKYGORSIKNSPNPR
SYYRCTHMPRCNSKKOWVERAVDEPDTLIVTYEGLHLHYTYSHF LHSTSSS555TTTROQLG
POPOQMMTHCKKKPKLHLHPLLHDDPRPPPPPPEMT TMMIMQS FSIQQOQHDDDGLLOPAA
DOHLMVOAPPDDCYNINGSSS5GLMMS L EDDEQAAGAGELLEDYVRLLVRRPPPPI CHMNN
RYYYSPATTCTSDNEYGS SASASPSSSVSYSSWTTPMSPCIDMATILSNIF

Et en copiant et collant nous mettons les donnéatsah a besoin dans la base de données qui a

été créée

Figure 24: séquence de la protéine WRKYOdyzasativa

Nous obtenons cette base de données

S DB Browser for SQLite - C\Users\pc\Desktopihopeton - 00.sqbpra [xx - 00.db]

SNew Database i3 OpenDatabase = @OpenProject  ([iSave Project e Attach Database  J€ Close Database
DatabaseStrucire  BrowseDats | EdtPragmas
Table:| [ fafa “| 8 B % 4 B w4
‘Nomiddegéne: locus+ 1D id Source: ORGANISM: arnm: ods: origine: fnk  id
Filte Triter e te Jrne Trilte: ter [Fier [Fiter [Filer |
43 FREDICTED: ... XM_02445... Lo.... XP_024310433 .. >XM_029454665.1 ... >XP_024310433.1 bZIF ... Brachyped... Brachypedi.. ... 1. hitp... 43
44 PREDICTED: ... XM_D0357... i... XP_O03570405 .. >XM_003570357.4 .. =XP_003570405.1 bZIP ... Brachypod... Brachypodi... .. : 1. hitp.. 44
45 PREDICTED: ... XM_02445... 1... XP_024315686 .. >XM_024459918.1 .. >XP_024315686.1 bZIP ... Brachypod... Brachypodi... .. = 1. lhitp. 45
46 Triticum aestivum ... | MH022891 ... 1.7.. QHM6119 < >MNO22891.1 Triticum ... >QHME119.1 MYB family ... Triticum ... | TriGoum ... 1w http.. 46
47 Triticum aestivum ... MND22890 ... o O QHE6118 <. >MN022890.1 Triticum .. >QHME118.1 MYB family ... Triticum ... | Triticum .. = 1 .. |http.. 47
48 Triticum aesthum ...  MNO22889 ... L QHME117 <. >MNO22888.1 Triticum ... >QHMEL17.1 MYE family ... Triticum ... | Triticum ... 1. hitp.. 48
49 Triticum aestivum ...  KY475609 ... 1.8.. ATY37761 - >KY475609.1 Trticum ... >ATY37761.1 MYB transcripti... Triticum ... | Triticum ... T 1. http.. 49
50 Triticum sestivur .. KY475607 ... 1... ATYa7758 .. >K¥475607.1 Triticurn ... >ATY37759.1 MYB transcripti... Triticum ... | Triticum .. . - 1. hitp.. 50
51 Oryza sativa MYB ...  HGO34145 .. ) HG934145 ... >HGO34145.2 Oryza sativa .. >HGO34145.2 Oryza sativa MY... Oryza sati.. Oryzasati.. MAL MUEL 1. [http.. 51
52 Oryza sotiva MY .. HGO34124 .. B HGS34144 ... >HGG34144.2 Oryza sativa .. >HGS34144.2 Oryza sativa MY... Oryza ... Oryza satl... WL ML 1. hitp.. 52
53 Oryza sative partial ... HGD34124 ... <l.. CDM24606 ... >HGO34124.1 Oryza sativa ... | >CDN24606.1 Transcription ...  Oryza sabi.. Oryza sativ.. MULL <. 1 .. htip. 53
54 Oryza sativa partial ... HG934123 ... <L.. CDM24605 - >HGI34123.1 Oryza sativa ... >CDN24605.1 Transcription ...  Oryza sati.. Oryza satwv.. MULL 1. hitp.. 54
55 Oryza sativa mRNA .. AJ30052 .. 1.2.. CAD22534 .. >AJ3005Z.1 Oryza satva ...  >CAD22534.1 transcription ... Oryza sati.. Oryzo sati.. MOLL i 1. htp.. S5
56 PREDICTED: ... XM_01023.. 1.1, XP_010238039 ... >XM_010239737.3 ... >XP_010238039.1 myb family... Brachypod.. Brachypodi.. ML 1 .. bhitp.., 56
57 PREDICTED: ... XM_01485... T HP_014755281 .. >XM_D14899795.2 . >XP_014755281.1 myb family... Brachypod... Brachypodi... WGLL S 1., btp.. 57
58 PREDICTED: ... XM_00356... L XP_003560440 ... >XM_D03560392.4 ... >XP_003560440.1 myb family... Brachypod... Brachypodi.. AULL 4 1. hitp.. 58
59 PREDICTED: ... XM_00358... 1.L.. XP 003580464 .. >XM 003580416.4 ... >XP_003580464.2 LOW ... Brachypod... Brachypodi... MULE 1.. hitp.. 59
| 60 PREDICTED: ... XM_00356... 1... XM_O03568156 ... >XM_003568156.4 ... >XM_003568156.4 PREDICTE... Brachypod... Brachypodi.. MUEL 1. higp.. 60

Figure 25 :base de données compléete.

3. Méthode de création du script python

1- Apres avoir fini De la création de SQLite de da®e données a l'aide du navigateur DB

(SQLite) a la création d'une table appelée “fafaa d'insertion de données dans la base de
données. nous avons passé a travailler sur le &yipon. Nous devais d'abord travailler sur

ce script. Installez la derniére version du progremPython ou Python interpréteur sur mon

appareil https://www. .python.org/downloads.

Dimension Installer la derniére version de pythdiidéz également la bibliothéque coloram

pour mettre en évidence les horodatages dans leipt scvia  pip.py

https://bootstrap.pypa.io/get-pip.py
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Pour installer les bibliotheques Python nous awvatiissé Visual Studio Code et créé un
fichier Python dans le méme chemin que le ficheeddnné espéces nous avons da travailler
dessus au début du fichier de script python onpelapplusieurs bibliothéques dont nous
allons besoin pour commencer a travailler sur tgsc

1/ Comme on utilise une base de données SQLites avons appelé la bibliothéque sglite3
pour pouvoir gérer ce genre de base de donnéesdamesscript python,

2/ Nous avons appelé la bibliotheque sys pour memnkréler la saisie d'un type dans un
écran de script random. Cette bibliothéque a étgelép pour que I'heure apparaisse
aléatoirement dans le script Depuis la bibliothéajéatoire,

3/ Nous avons appelé "Choix" pour choisir I'hneunehasard os a appelé cette bibliotheque
pour sélectionner,

4/ systeme d'exploitation pour Windows ou Linuxdii@ette bibliotheque est appelée pour
controler,

5 / vitesse d'affichage d'impression dans le script

6/ Nous avons utilisé la bibliotheque colorama pesrcouleurs a l'intérieur de mon script et
de l'intérieur nous utilisé la variable init pouontréler plus dimpression XMA Header

Image.

2- Tout d'abord, créez une fonction appelée logo@n de démarrage ou banniére. Ensuite, créez
un changement avec le nom clair Pour réinitialfdeure "\x1b[Om" Nous créons une deuxieme
variable qui est un tableau avec des nombres, ehagmbre représentant une couleur couleurs =
[36, 32, 34, 35, 31, 37, ] Ces numéros seront E@gsous une forme générale pendant un
certain temps jusqu'a ce qu'ils nous apparaissens lréons une variable nommeée x Contient
des livres qui apparaitront a I'écran pour N, ligaas énumeérer(x.split("\n")): nous utilisons pour
et \n Pour gqu'une impression sous l'autre apparalass le bon sens Maintenant, nous peux
utiliser la bibliothéque sys Il a son propre paramétdout A I'intérieur, nous trouvons random.
choice (couleurs) Nous utilisons la bibliothequéasbire . Et sa propre variable de choix Et
laissez-les étre une variable matricielle qui aamtipour nous un ensemble de nombres qui
représentent le premier Chaque fois qu'un nomhrehessi au hasard, il se convertit en la forme

générale de la couleur en Python, puis s'imprime.

def logo():
clear =

colors

Figure 26: fonction de démarrage d'écran logo ()
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3-/ g = Avant.BLANC

r = Avant.ROUGE

b = Avant. ROUGE

w = Avant.JAUNE

Nous créons quatre variables sous forme de letihesjue lettre portant une couleur pour les

copier plus tard dans banniere sous pour chaquiddam

Fore.WHITE
Fore.RED
Fore.RED

= Fore.YELLOW

= O RGO
|

Figure 27 Les 4 variables forme lettre du couleur.

4-/ if os.name == "nt"; os.system("cls") autre:system("effacer") par os . Bibliotheque
Nous définissons le type de systéme qui s'exécdtara notre script Au cas ou ce n'était pas
Windows La commande est appliquée cls Surtout enremt un écran pour qu'on puisse
voir les petits caracteres Et s'il y avait un awgsteme ici, le manque de Linux, la
commande pour effacer cet écran sera appliquéadeéga

5-/ Nous créons quatre variables banniére bannigaediere3 banniere4 Ce sont des sous-
fenétres d'affichage pour chaque famille

6-/ Exécutez la premiere fonction dans le scriptléimarrage input._message=logo() Puisque
4 familles, nous avons choisi dans chaque fam#ieldnes pour 3 créatures Nous créé 60
fonctions, chaque fonction intéressée m'a appae dbnnées spécifiques a une ligne de
Database Montre le moi La premiere fonction quesnméons s'appelait NAC_famille() En
début de ligne, la variable de basse est monté sqlite3.connect("xx.db") ou il y a une
connexion avec ma base de données Qui est dediifgesstué dans le méme chemin que le
fichier de script portant le nom xx.db Nous créame deuxieme variable nommée cur
conn.cursor() Cela nous permet de manipuler la dasdonnées du curseur pour créer un
objet curseur () ici nous avons appelé la fonctans la troisieme ligne de la fonction .
Nous créons une autre variable nommée r_set contgervaleur cur.execute Courons
commande dans la base de données et il "SELECTOMFRafa” WHERE id = "1™ Ici par
cette commande et nous utilisons SELECTIONNER. Nspécifions chaque donnée par *
De l'intérieur de la table “fafa” Celui a l'intédiede la base de données est spécial pour nous
O identifiant = '1' Ici, nous avons sélectionné demnées les plus recherchées Ou est ma

colonne nommée id Il a une valeur de 1.
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Et voici ce que signifie la premiére ligne de ndiese de données Maintenant, nous créons
une variable appelée record. Il contient toutesi@mées qui ont été récupéerées wp utilise la
fonction fetchall() C'est maintenant |'étape dapiession des données qu'il a apportées de la
base de données utilisant pour I'élément dansefisirement : Une nouvelle variable
nommeée item Dans laquelle nous préciserons le rudela colonne de mon pére a partir de
0-11 Maintenant, nous faisons la premiére imprespiint (f\uO01b[31;1mNom id de géne
\u001b[33;1m => {item[0]}") au débutligne d'impréss f Nous l'ai utilisé ici car il y a des
parenthéses a l'intérieur des parenthéses dedtidord'impression Pour qu'aucune erreur ne
se produise lors de I'impression Code couleur ru@@lb[31;1m Symbole de la Lune jaune
\uO01b[33;1m Spécifiez le numéro de colonne a imeri pour I'élément [0] Nous
définissons plusieurs fonctions print . Sous lawtnaque fois que nous mettons un nouveau
numéro de ligne que nous voulons imprimer élémé&ht[ément [2] ...... Création de 60
fonctions avec la méme forme a chaque fois qu'unevelle ligne de données est appelée
depuis la base de données Change a chaque fomsrquiiero de valeur de ligne WHERE id
='60'a WHERE id ='1"

input_message= logo()

conn = sglite3.connect(
cur = conn.cursor}
r_set=cur.execute(

print(

print(

print(f’

prir

print(

primt(

print(

primt(

print(f

print(f

print(f’ : [ 3
print( item[11]}")

Figure 28: Le code python du script base de données stade 1.
7-/ Puis nous avons créé quatre nouvelles fonctons le nom aaaa() bbbb() eeee() ffff()
Chague fonction est pour appeler et afficher lanae Surtout pour chaque famille qui I'a
creé aaaa() ----bannieretentrée()+if bbbb() ---Aeme2+entrée()+if eeee() ----
banner3+entrée()+if ffff() ----bannerd+entrée()Nbus expliquons le travail de la premiére
fonction et le reste de celle-ci aaaa(). Au démtlalligne qui commence avec moi print
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(banner.format(g,b,g,w,r,b,g,r,g,r,g,r,g,b,9,b @tr,g,b,9,b,9,b,9,b,9,b,9,b,9,b,9,b,9,b,9,b,
g,b,9,b,9,b,g9,b,9,b,9,b,g)) Tout d'abord, noudsatils une fonction d'impression imprimer()
Nous obéissons a la banniére .variable nous utdida fonction format Pour formater les
caracteres a l'intérieur d'une fonction, chaqueatare porte une couleur deuxieme ligne
outil = input("Choisissez [1-15] => ") Nous créounse variable nommée tool Nous peux
utiliser la fonction input() Pour permettre a ligiiteur de saisir des données Nous mettons
du texte dans une fonction qui est imprimée "Cheest [1-15] => "Nous spécifions les
options parmi lesquelles un utilisateur doit chrdidaintenant nous peux utiliser la fonction if
si outil == "1": si nous change d'outil détient umaleur de 1 fonction exécuter
NAC_famille() Surtout en imprimant les informatiogsr la premiére ligne de Database qui
appartient a ma premiere famille Et en méme tenygxuter une impression avec une
fonctionoooo() Qui apparait en bas ou il donne deptons au démolisseur en revenant a
I'interface principale ou a la famille qui s'y txa@it outil elif == "2":

NAC_famille2() oooo(). Si un utilisateur choisit leuméro 2, cela se fera directement
fonction exécuter NAC_famille2() Qui contient desndées pour la deuxieme ligne de la

base de données pour ma premiere famille.

W x

2Dy 8u, 00,8, 0,8,0,8:0.8,b,8, 0.8, 0.8.0,8.b,8.b,8,b,8,b,8.b,8,b,8,b,8.b,8,b,8,b,8,b,8,b,8,b,8,b,8,b,8,b.8))

ol == "7
amille7{)

Figure 29: Code python de script base de données stade 2.

8-/ Exécutez ensuite la fonction oooo() Jusqu'a gce tome outil elif == "15"
NAC_famille15() oooo() méme idée Et dans la demi@nction autre: print(f'Désolé cette
commande \"{tool}\" N'est pas trouvé") aaaa(). Ddascas ou un utilisateur ne choisit
aucune des options, c'est de 1 a 15 Son numéimm@smé par avec la phrase Désolé cette
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commande \"{tool}\" Exécutez ensuite la fonctioraa§. Ce qui le raméne tout droit devant
print(f'Désolé cette commande \"{user_input}\" N'gms trouvé™)aya (). Au début de la
fonction est exécutdego(). Qui contient mes données sur un écranozréin script Sur la
deuxieme ligne la variable user_input qui détienvaleur d'une fonctiomput(). Il donne a

l'utilisateur quatre options.

tool

ooAnpaE — "

21iF wusers dnput == "Aa4":
FFEFEF ()

ATfuser _dinputi\T N

Figure 30: Code python de script base de données stade 3.

1-4Dans la troisieme ligne, nous avons une conditidrcgmmence par si si user_input == "1":
Ainsi, si la valeur d'une variable est 1, La foaotsera exécutémaal(). Et c'est pour moi, nous
lance ma propre interface, la premiere Fami Noudans un script spécial pour mes données

A la fin de la condition jusqu'a ce que nous arrigiarautre :

Dans le cas ou l'utilisateur définit un numeéro makiste pas dans les conditions, ce message
lui sera affiché indiquant que le numéro de more@eeté mal défini print(f'Désolé cette
commande \"{user_input}\" N'est pas trouvé"). Enmeétemps, une fonction s'exécuaiga

(). Ce qui redémarre une mauvaise page.
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}-strip

ommands list

r _input

bbbb
input

- Input
_input

er_input

print

ayaaya( )

print({ 1 ser  input]
ayaaya

Y- lower ()

Figure 31: Code python de script base de données stade 4.

4. Méthode d’Alignement multiple

Nous utilisons le programme Clustal Omega.

<=

GO qle clustal omega %

E] Images [ Vidéos [ Livres

https://www.ebi ac.uk : msa » clusiale ~ Traduire celte page
Clustal Omega < Multiple Sequence Alignment < EMBL-EBI
Clustal Omega is a muftiple sequence alignment program. it produces biclogically meaningful

multiple sequ divergent sequenc:

Vous av 2 fois. Demnier
hitps /iwww.genome jp : foois-bin ~ Traduire cette page

Multiple Sequence Alignment - CLUSTALW - GenomeNet
PROTEIN DNA. Support Formats: FAST! IR, EMEL/Swiss Prot, GDE
CLUSTAL, and GCG/MSF. Or give the fil

arson}), NB

ing y

hitp:/Awvrve.clustal.org : omega * Traduire cette page

Clustal Omega - fast, accurate, scalable multiple sequence ...
Clu C

the ¢

tal Omega is the latest addition to

| family. It offers a significant increase in
over previous versions, allowing hundreds of thousands of ..

hittp /’wwviclustal.org ~ Traduire cette page
Clustal Omega, ClustalW and ClustalX Multiple Sequence ..

30 — homepage of the clustal senes of programs (clustal omega, clustalw and

clu r multiple sequence alignment

Q

CLUSTAL

Clustal <

Traduit de I'a

pragramm
biinformatig
Iy
au cours du développement de lalgorithme qui sont
répertoriees ci-dessous. Wikipedia {anglais)

muitiples. eu de nombrey;

versions de Clustal

Figure 32 : Recherche dans Google a le programme Clustal amega
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Clustal Omega

wwan sancas | smp s cocumanmnen | sosermanes Toom Faa

Toaks = b

Sequences Abgrrment = Clustal Orega

Multiple Sequence Altgnment

Ak prafile- profie iechn = 10 genorete aignments between Hhree

Fmpartant NoBe: This ool can akgr up fe 2000 seeaences o @ s e see of 4 kS

STED 1 Dnsar your wpal =eguerces

stn = et ol

segueshoms i iy supooried foarel:

s

oo = sxamsie secuance | Sieer saguench | Sewmam akamots inows,

THe OSSN SSEMngs will AT 12 Resds Of MOoSt USens.

I B, 48 s et o ey e e R e DS ]

BTES 3§ - Solrrd poue i

1Bie metitios by Smat (TECK D55 DO I Wocl Wanat 16 B8 ROUTEN SF Sy Winsn HE rSEIARE Sre SuSians]

Figure 33: Interface de programme Clustal omega.
Alignement multiple de séquences de protéinesf'Nous choisissons a I'étape 1 :

Protéine, ADN, Ensuite on choisit le fichier camdat les séquences protéiques et géniques au
format FASTA ou on copie toutes les séquences g au format FASTA que I'on nomme en
fonction des organismes et de la famille TF etesndolle dans la deuxiéme case.

Clustal Omega

[GETEN ot seresces sk S Docurnesision ISscirdormnaticos Faeoks FACH
Toods = Misdhpss Sequencs AIDNment = CRestsl Cmegs

Multiple Sequence Alignment

Chistsl Comags B & e multipds SSEsSNcE BEgNMeNE Drogeem hat uEes sesde-d guide: iress and HMIM profiss-profils lechaiqsss 1o ger-arate slgnmonts bateson tBires

&f maie Sbdubided. Fad e aligamaes] o bvd dddusihded Slbads Ailodd wie dud phifwidd defudics abiimrsbnt 1ok
Empartant note: This 1ol can Skon uo 1o 4000 SSgUBNcEd oF @ MuAximoarn e siee of 4 kD
BTEF 1 - EnSer youst inpal Sequssnces

Erder &0 pasts & nal &t
DA

BOCUETICNE In BNy BEDEOrted formas
GO T T TGO GRS T CATAA TG AR AT COCT TEAUUORAAN T TAT TAACC TECACALAT TR TCA =
CATTOAATATATATCOTC TTAMC AACAGAATGAGCTCTTCATGOATC T TAAGOGAT CTGCAGCT QATCOC
ATCAOTCAT GATASATOT TOT TOTCAT T OTAGTATT T COTCOTACAGCTCTOTAATTAT QAQOATOTTCT
AAAGTCTOCAGTCASCC TTTOC TTC T T TOAACOAATADCE T T ACH TOURAAC AT O TACHT AR AR A LA,
AAATGTTAGAGOGAATAGGATAT OGS BEAAA DTG TOTAT TG OETGOAAMECTATATGO TAATATRAAGATTT
CTATTCTOATCARTTCTOOAAT CTOCTAAGC TCATATTGTOTCCATGTI TCATGOATCT O GOAT GTOECHA
PCACRCATD TOCAT TAATCACT TAOTTT AT TaaAT O0ACAAC TCTOCOCTAACAATOOTEOTTO TATTATT T
TOCCATAAT R HEAACATTCTT TGTGTTA

Clustal Omega

Input form WWeb services Help & Documentation Bicinformatics Tools FAQ - Feedback ~<Share

Tools = Multiple Sequence Alignment = Clustal Omega

Multiple Sequence Alignment

Clustal Omega is a new

g program that uses seeded guide trees and HMM prefile-profile technigues to generate alignments between three
or more sequences. For the allgnmem of two sequences please instead use our painwise sequence alignment tools.

Important note: This tool can align up to 4000 seguences or a maximum Tfile size of 4 MB.
STEP 1 - Enter your input sequences

Enter or paste @ set of

DA

sequences in T35 supponeu format:

TEATGCARTGCATCCTT TG TTATT =
AT T GAATATATAT COTCT TAAG AACAGART GAGCTOTTCAT GOATCTTAAGG AT CTGCAGCTGATCTS

ATCAGTCATGATAAATGTTGTTGTCATTGTAGTATT TCGTCGTACAGCTCTGTAATTATGAGGATGTTCT
AAAGTCTCCAGTCAGGCTTIGCTTCTT TGAAGGAATAGCCT TOGAGCTGAAACAT GTAGCAAGAAACAGAA

AAAGCT TACACGCAATACCATATGCCGCAAAGGGTGTATTCCCTGGAAGCTGTATGGTAATAGAAGATTT
CTGTTCTGATCAGTTCTGGAATCTGCTAAGCTCATATTGTGTCCATGTTITCATGGATCTGGGATGTGGCA

GCAGCATGTGCATTAATCAGTTAGT T TGAT TAATGGACAACTCTGCGCTAACAATGGTGGTTGTATTATT he
TGCCATAATGGGGAACATTCTTITGTGTT,

Figure 34 : 1% étape de I'alignement multiple des séqﬁences Aivets
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I e T Y Y

Tools = Multiple Seguence Alignment = Clustal Omega

Job Successfully Submitted

Your job has been successfully submitted. You will receive an email when the results are available...

If you don't receive any email, please check the status of your job by following this link: toolresult ebi?jobld=clustalo-E20210704-215952-0682-60341258-p1m

The job results will be available for 7 days.

Figure 35 : Prises des résultats d'alignement multiple.

A l'étape 2, nous choisissons le format de sor& mpus voulons, nous choisissons crustal wave

le nombre de caractéres dans les déliké8apes : cliquez sur submit ;

STEP 2 - Set your parameters

OUTPUT FORMAT
Clustal with character counts v
DEALIGN INPUT SEQUENCES MEED-LIKE CLUSTERING GUIDE.-TREE ~ MBED-LIKE CLUSTERING ITERATION MNUMBER of COMBINED ITERATIONS
no v || yes v || yes v || default(0) T
MAX GUIDE TREE ITERATIONS MAX HNM ITERATIONS QRDER
default v || default « || aligned A

STEP 3 - Submit your job

Be nofified by email {Tick this box if you want fo be notified by email when the results are available)

Figure 36. Output format d'alignement multiple.
On attend le résultat ;

* Arbre phylogénétique
On l'obtient avec le méme programme lorsque lesilteds de l'alignement multiple
apparaissent
5. Méthode de création du site web
1/ Dans un premier temps, nous avons préparédbgifs du projet, images, textes,
etc...;
2/ Créer une infrastructure de site Web en HTML ;
3/ Ajouter un design de site Web en css ;
4 | Utiliser js ;
5/ Deuxieéme étape/ nous créons un dossier poufictosrs et y mettons le fichier html,
css et js, les images que nous allons mettre ssiteele fichier index2.py byteton et le
fichier de base de données xx.db que nous utiligangpp et placez les fichiers htdocs

dans un dossier appelé dossier ayahouria#2/ nom&iltons sur du code HTML, nous
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précisons le nom des cours et des scripts quevnalais faire, ouverons mon travail sur
le code Visual Studio,J'écris du code html et éike titre de mon projet ((Analyse in
silico de quatre facteurs de transcription exprigtész Triticum aestivum sous conditions
de stress biotique et abiotique.)) puis nous Efighiers css en 3#/ nous sommes allés
exécuter le schéma que nous voulions et avons emisgldnnées pour mon projet puis
enregistré ldravail et vu a quoi ressemble le site sur le rateigr apres avoir exécute
l'application xampp et cliqué sur démarrer poubtéh tapé localhost /ayahouria 4/
travaillons sur csss, sur google fonts pour chtasmolice et les couleurs et nous ajoutons
dans le fichier css toute la liste statique quesraons utiliser et coller et mettrell y avait
un motif a tout et nous avons vu a quoi ressemldasite 4#/ Ensuite nous avons utilisé
Jjs. Dans un fichier de script java et mettez-y unesdggsour que I'animation fonctionne

pour le déplacement et la compression.

~
Marne Date modified Type Size

File folder

rzlt1

rzit2 File folder
rzlt3 File folder
| aya PNG File 89 KB
@ aya2 Pythan File B5 KB
= ayalfinal Python File B5 KB
L index Microsoft Edge H... 5 KB
L index2 2KB
Style_WheatBP 10 KB
3 xx 1,060 KB

Figure 37: Préparation des fichiers du projet.

o s code browsing. Tnast this window 10 enable sllfestores.  Marage  cam More

Figure 38 : Code HTML du site web du projet pour la structure.
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* Style global (Code css+js)

Explorer (Cirl > i # Style wWheatBP.

html
£
background - color:
S e
=

color: [1 =
background-color:

D> SRS o
EXpns SN

hhE

QoR0Qaat

= ome=raes - 1S B =" s = o T e, W

Figure 40 : Style global (Code css+js ) de projet pour le DBESS
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RESULTATS ET DISCUSSION

1. Base de données compléte
Une base de données compléte contenant toutesftemations sur les familles de genes
sélectionnées pour cette étude, NAC, WRKY, bZIMM&B de trois organisme3riticum

aestivumOryza sativaet Brachypodiuntui contient 60 genes.

& DB Browser for SQLite -

\Users\pe\Desktopihopeio - 00.sqbpro [ox - 00.db] - >

ANewDatabase | Open Database ct 0pen Project [ [HiSave Project b Attach Dotabase € Close Database
Database Structure | BrowseData  EditPragmas  Execute SQL
Teble:| [ fafa = B | & ar ]

Nomiddegé&ne: o e Source: ORGANISM: arnm: cds: #

[Fue [F

43 PREDICTED: .. XM_02445. 1... XP_024310433 .. >XM_024454665.1 ... >XP_024310433.1 bZIP .. Brachypod... Brachypodi... 1. |htipi.| a3
44 PREDICTED: .. XM_00357. 1.... XP_003570405 .. >XM_003570357.4 ... >XP_003570405.1 bZIP ... Brachypod... Brachypodi... 1.. hup.. 44
45 PREDICTED: .. XM_02445. 1. XP 024315686 .. >XM_024459918.1 ... >XP_024315686.1 bZIP .. Brachypod... Brachypodi... 1.. hip., 4s
46 Triticum aestivum ... MN022891 ... 1.7.. QHMe119 .. >MN022891.1 Triticum ... >QHM6118.1 MYB family .. Triticum ... Triticum .. 1. htp. 46
47 Triticum aestivum ... MN022890 ... 1. QHHM6118 .. >MN022890.1 Triticum ... >QHI46118.1 MYB family .. Triticum .. Triticum . 1 |htipi.| a7
A8 Triticum aestivum ...  MNO22880 1. QHME117 . =MN022880.1 Triticum .. ~QHI46117.1 MYB family .. Triticum .. Triticum .. 1.. http.. as
49 Triticum aestivum ...  KY475609 ... ATY37761 ... >KY¥475608.1 Triticum ... >ATY37761.1 MYB transcripti... Triticum ...  Triticum .. 1.. hitp., 48
50 Triticum aestivum ...  K¥475607 ... ATY37759 .. >KY¥475607.1 Triticum ... >ATY37759.1 MYB transcripti... Triticum ...  Triticum .. .. 1. htp. s0
51 Oryza sativa MYB ...  HG934145 ... HGo34145 ... >HG934145.2 Oryza sativa ... >HG934145.2 Oryza sativa MY... Oryza sati.. Oryza sati.. MULL N 3 ptipi.| 54
52 Oryza sativa MYB ...  HGO34144 ... 1... HG934144 -.. >HG934144.2 Oryza sativa ... >HG934144.2 Oryza sativa MY... Oryza .. Oryza sati... muLL NuLL 1.. hup.. 52
53 Oryza sativa partial ... HG934124 ... <1.. CDMN24606 ... >HG934124.1 Oryza sativa ... >CDN24606.1 Transcription ...  Oryza sati... Oryza sativ.. MULL <. 1.. hip., 53
54 Oryza sativa partial ... HGO34123 ... <1.. CDN24605 . >HG934123.1 Oryza sativa ... >CDN24605.1 Transcription ...  Oryza sati... Oryza sativ.. MULL 1. htp. 54
55 Oryza sativa mRNA ... AJ430052 .. 1.2.. CAD22534 ... >AJ430052.1 Oryza sativa ... >CAD22534.1 transcription ...  Oryza sati... Oryza sabi.. MULL 3 |pipi. | 55
56 PREDICTED: .. XM_01023. 1.1.. XP_010238039 .. >XM_010239737.3 ... >XP_010238039.1 myb family... Brachypod... Brachypodi... MULL 1.. hup.. 56
57 PREDICTED: .. XM_01489. 1. XP_014755281 .. >XM_014899795.2 ... >XP_014755281.1 myb family... Brachypod... Brachypodi.. MULL 3. 1.. hitp., 57
58 PREDICTED: .. XM_00356. 1. XP_003560440 .. >XM_003560392.% ... >XP_003560440.1 myb family... Brachypod... Brachypodi.. MULL 4. 1. htp. 58
59 PREDICTED: .. XM_00358. XP_003580464 .. >XM_003580416.4 ... >XP_D03580464.2 LOW .. Brachypod... Brachypodi... MULL 3 |ptipi.| 59
60 PREDICTED XM_00356. XM_003568156 ... >XM_003568156.4 ... >XM_003568156.4 PREDICTE... Brachypod... Brachypodi... MULL 1.. htp.. 60

Figure 41: Base de données compléte des 4 facteurs deriist NAC, WRKY, bzip et
MYB.

2. Résultats du scripte

o=

CouUsersipcuappDataiLocalhProgramsiPythoniLauncher.py. exe

Figure 43 : Interface du script de la base de données, fadhilliacteur de transcription NAC.
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22*

podium distac - i i p i (LOC188837548), mRNA

"LOC1ees837548"
"Derived by automated computation
gene prediction method: Gnomon. Supporti
udes similarity to 1 Protein and 1@
feature by

gacgtcttct
=

tcggttcgt
tttttctcg

domain-containing protein 7 (LOoClees37 ] mRMNA

XM_B24456:;

- Figure 45 : Interface du script de la base de données comnraesiepas trouvé.

Figure 46. Interface du script de la base de données comenardt pas trouvé et retour au
premier composé.
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3. Résultats des alignements
L’Alignement multiple protéique et I'Arbre phylogétique :

L’alignement multiple des familles de genes NAC, KR myb et bzip chezTriticum
asetivumOryza sativeet Brachybodium.

Figure 47 : Alignement multiple des genes NAC, WRKY, mylbeip chezZTriticum asetivum
Oryza sativeet Brachybodium

On cligue sur show colors et on obtient le résgtarant :

Results for job clustalo-E20210704-222233-0859-61714072-p1m

Result Summary Guide Tree Phylogenetic Tree | Results Viewers  Submission Details

Download Alignment File | Hide Colors

CLUSTAL 0(1.2.4) multiple sequence alignment
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i2nacBrachypodium  —------ LRPGYVFRPKALE-----LVEHFLVPK---

13nacBrachypodium = ------- LPSGFKFRPSDKD----- LILEYLYRR---

1inacBrachypodium 00 o—------ VPPGFRFHPTDEE----- LVDYYLRKK----VA

3nacTriticum ------LPPGFRFYPTDEE- - - - -LIVHYLRRR

14nacBrachypodivm  ------- LPPGFQFHPTDDE----- LILHYLRNR---

1@nacOryza  =eeeee- LPPGFRFHPTDEE----- LIVHYLMNQ- - - -AASV

1nacTriticum - = === =--LPPGFRFHPTDEE - - - - -LVVHYLKKK

4nacTriticom e LPPGFRFHPTDEE----- LVWHY LKKK - - - -ADK

SnacTritieuem = eeeeee- LPPGFRFHPTDEE----- LVVHY L KKK - - A 3
6nacOryza = —------ LPPGFRFHPTDDE----- LVEHYLCRK - - - - AA 46
7nacOryza e s e L L)

15nacBrachypodium === APPPYHMDC - - === === === YSYFVP-- 25
8nacOryza e LPPGFRFHPTDAE- - - - - VILSYLLQK---- FLNPSF- 48
2pacTriticom  eeeeee- LPPGFRFYPSDQE- - - - -LVCHYLYKK - - - -VTNERA- 39
9nacOryza LPPGFRFHPTDEE - -LITHYLAKK - VADARF -AA- 41
S8mybBrachypodium =00 e e e

somybBrachypodium s 2

SemybBrachypodium e s e e e e s - B

57mybBrachypodium e mmmmmmme oo ——MM---YHA- - - -KKFS- - -V-PFA-- -- --PQRAQN 19
6emybBrachypodium 0 ceeeeeeeeeeeoooooooo MM---YHA- - - -KKFS---V-PFA-----~ PQRAQN 19
SimybOryza -CSPIRSAGPCWSYACLGMNEL -~ - - -~ -- WQTCQQQETFKSILC-LML--------- GG 92
17wrkyTriticum el e o

19wrkyTriticum 0

18wrkyTriticum

22wrkyOryza 0

55mybOryza - --=---AAECFPYRTEV------QCLHRWQKVL - - -NPELIKG-PWT-- - -~ ~-=-=-- 35
SemybTriticum TQRSSGATMPCSVWKLDD- - - - - -DL - LHHEEET - - - AEEIRRG-PWT-- === ===~ ==~ 45
49mybTriticum ~e=MG-RAPC-~~--=mmreemmmeeeaan CE---KMGLKRG-PWT---~--=~=-=~ 18
47mybTriticum MG-ROPC--—-~-—=~——=-——=c—— == (D-- -KVGLKKG-PWT -~ - - === — === 18
46mybTriticum ---MG-RQPC--—---—------ CD---KVGLKKG-PHT e 18
48mybTriticum R T e e e R RS R C(D- - -KVGLKKG-PWT-- -~~~ ot 18
AbzipErachypoditn =~ =0 @@ e e R R e e e e e A e R R S S A L e

34bzipTriticum e ———— - ———— e - ————— ——— o

BEAMTTILICEN B B$2Z090909090%0Z0%0Z20 0002 EESRSSSen et R R e SR S 0

4obzlpOryza === 0000000 e e e e r e e s e SR AT S )

Figure 48 : Alignement multiple des genes NAC, WRKY, mytbetp cheZTriticum asetivum
Oryza sativeetBrachybodium
Pour obtenir I'arbre phylogénétique cliquez surylpbentic tree ;

Phylogenetic Tree

This is a Neighbour-joining tree without distance corrections.

Branch length: ® Ciladogram ' Real

34bzipTrticum 0.23529
_{E 35bzipTriticum 0.21643
33bzipTriticum 035952

31bzipTriticumasv 0.01334
32bzipTriticum 0.01802
50mybTriticum 0 30007
49mybTriticum 0.28206
A47mybTriticum 0.0357
46myb Triticum 0.02582
48mybTriticum 0.02342
ZnacTriticum 0 31968
1nacTriticum 0
4nacTriticum 0
SnacTriticum 0
JnacTnticum 0.28025
18wrkyTriticum 0.37684
— 16wrky Triticum 0.36724

| S 20wrkyTriticum 0 34704
—
 A—

17wrkyTriticum 0.01019
19wrkyTriticum 0.02807

Figure 49 : Arbre phylogénétique des néntea NAC, WRKY, MYB &tihchez leTriticum
aestivum

Alignement multiple nucléique :
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Results for job clustalo-E20210704-222317-0533-56302685-p2m

liiiiii!iil Result Summary Guide Tree Phylogenetic Tree s | Submi 1 D
Download Alignment File

CLUSTAL O(1.2.4) multiple zcquence alignmcnt

AGCAGAT
AGCAGAT
AGCAGAT

e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e
e

A47mybTriticum
46mybTriticum
48mybTriticum
33bzipTriticum
36bzipOryza

42bzipBrachypodium  — oo oo
ABBZAPBrachyboOTrmE e e e e e e e e e e
45bripBrachypodium —  — e e
s8mybBrachypodium = = = @ —-——————— e -
25wrkyOryza GAATAATGCGCTTTTGCTG GCGCTTTCGCATTTCT
FEBFARTR AR RGN = = e e e
SEBTARTEEERCUN e e e
SAbZAPTriticume = e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e ATGGAGA
3SsbzipTriticum 0 0———————- ATGGACTTCAGGAGCAGCAACG - — —————————————— GCGG- -GTCGTCCT

0:#@05@@0@00@&0

37bzipOryza @ o———————— ATGGGGTGCACGGCGTCGAAGGTGGAGCAGGAGGACACGGTGCGGCGGTGCA
39bzipOryza GGGGGGCGATGGGETGCACGGCGTCGAAGGTGGAGCAGGAGGACACGGTGCGGCGGTGCA
23wrkyOryza AGT - - - CAAAGATATCACT GATGAAAAAAACAT TAAAACAAAGACATCTGACTCCATGTT
41bzipBrachypodium CCC--CGCTACAACTACAAGTGGTAAAAALATCCGACGGGA - - ~CCAAGCAAAACCATC - -
26wrkyBrachypodium CGGCACCGGAGCAGGCCAAGGGGAAGCAGCAGCAGCAGCA - - -GGAGCAGGTGGACTGCA 3s5e
27wrkyBrachypodium CCGCCGCGCCTTCTTCCAAGGCGGCGCATCCTCAACAGCA- - -GCAGCAGCAGCCGTTCG 276
17wrkyTriticum
19wrkyTriticum
18wrkyTriticum
22wrkyOryza
SemybBrachypodium

BRhUG0
onoNn
Qown

0 R
N
o

-GAGCATGG-

|
[
o
]

S7mybBrachypodium
6emybBrachypodium
38bzipOryza
4aebzipOryza
SOmybBrachypodium
SimybOryza
S2mybOryza

00000000

Figure 50: Alignement multiple des genes NAC, WRKY, mytbeip cheZTriticum asetivum
Oryza sativeet Brachypodium

Phylogenetic Tree

This is a Neighbourjoining tree without distance corrections.

Branch length: ® Cladogram O Real

34bzipTriticum 0.23529
35bzipTriticum 0.21643

L 33bzipTriticum 0.35952

3MbzipTriticumasv 0.01334
32bzipTriticum 001802
50mybTriticum 0.30007
A9mybTriticum 0.28206
47mybTrticum 0.0357
46mybTrticum 0.02582
48mybTriticum 002342
2nacTriticum 0.31968
1nacTriticum @
4nacTriticum O
SnacTriticum 0
3nacTriticum 0.28025
18wrky Triticum 0 37684
16wrkyTriticum 0.36724
20wrkyTriticum 0.34704
17wrkyTriticum 0.01019
19wrky Triticum 0.02307

—
| S
—
| S

Figure 51: Arbre phylogénétique des facteurs de transcrigiel€, WRKY, bzip et MYB chez
le Triticum aestivum
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Alignement multiple protéique des genes des famiNAC, WRKY cheZTriticum asetivum

etOryza sativa.

Result Summary Guide Tree  Phylogenetic Tree  Results Wiewers  Submission Detalls

Download Alignment Filee  Hide Colors

CLUSTAL ©Of1.2.4) multiple segquence slignssnt

InacTriticus MIGS S0 S SO SAQA TR VHISQHOE PP
SnscOryzs G GRAE
1wy TrEticus

2lwr-kyOryza MDOASQE SHEYRRDOGOGODWVOEELLREILE

inssTriticus
SnacOryza
1wy Triticum
e Ky Oy I8

EL P PP TDE B L WH L E K KA

InscTriticus
GnacOryEs
18w kyTriticum

PSP RDE PG RF
P T P ol PR

Fluwrkylryza T - AAGIML L SO

InacTriticus
SnscOryzs

Lbwe by Te T L cum
2lwrkyOrysa

WOL R THWT

inssTriticus
cOryzm
wrky Triticum

ATGTEP T LASGTE
o A T AT P,

PERG-SAF
A I - A0 &

SHSMLSNSNLEEAEEE

FEEAT IGEQEWYF
LPERALFGAREWYF

GUOLVRE K LGV AL VP YRGEP P

TLOTECALVF VAGLAR
POLGHRKKP - GTALSOR - = = H rE
SC-SPVWIFSP r 1 34

Figure 52 : Alignement multiple protéique des génes des famMNAC et WRKY cheZriticum

asetivunmet Oryza sativa.

Results for job clustalo-E20210705-011517-0898-21390466-p2m

Alignments | Result Summary | Guide Tree RailiiEi=id1= Results Viewers  Submission Details
Download Phylogenetic Tree Data

Phylogenetic Tree

This is 8 Neighourjoining tree without distance corrections.

Branch lengih @ Cladogram O Real

1nacTriticum 0.28808
’—: nacOryza 0.26308
16wrkyTriticum 0.40975

| 2y Oryza 0.33282

Tree Data

(

{

nacTeiticun: 8. 28808,
Gnaclryza:0.26208)
02177,
ourkyTrtlcun:@. 40875,
uriylryza:pT282),;

Phylogenetic Tree

This 15 & Newghbouspainnmg ke withou! Kslance comacions

Brarch kergti: ®  Cladogram Real

J4baipTrifcum 0 23525
35baipTritcum 0 21643
33bapTrilcum 0 35952
FbzipTritcumasy 001334
A2bazipTrifcum 001802
S0mybTrkcum 030007
ABmybTrkoum 0. 283068
47mybTrbcum 0.0357
ABmybTrkcum 002582
48mybTrikicum 0.02342
2nacTriticum 031500
AnacTriticum 0
AnacTriticum O
snacTrticum O
SnacTriticum 0 28025
18wrky Triticum 0. 37584
1 Gwrky Tritkoum 036724
20wrky Tribcum 0.34704
17wiky Trilbcum 0.01019
18wrky Trilicum 002807

Figure 53 : Cladogramme de facteur de transcription NAC et WRiKez leTriticum aestivum

Alignement multiple des genes des familles NAC, KW¥Ret myb du Triticum asetivumet

d’'Oryza sativa
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4. Interface du site web

B % g7 Q. Rechercher

localhost/ayah

bienvenue a Le mémoire de master 2 biocinformatique Analyse in
silico de quatre facteurs de transcription exprimes chez Triticum

SCRIFT BASE DE DONKE DE

aestivum sous conditions de stress biotique et abiotique.

FAMILLE DE GERES

Rézums de le mémairs ALIGREMENT MULTIPLE DES
GENES DE FAMILLE HAC/WRKY
NCYBJBTIP TRITICUM ASETTVUM
DR SATIV
_BRACHYBODIUM

ARERE PHYLOGENETIOUE

ALGHEMENT WULTIPLE

Le bie tendre, Triticum asstivem, est fune des céréales les plus cultivées au monds. Cest donc laliment de base pour
de nombreuses personnes. Cependant, cette culturs est trés sensible aux maladies et aux changements dimatiques. La
metriss et la compréhension des meécanizmes de réponse du b tendre sux stress abiotigues est un probiéme actusl.
Plusieurs familles de facteurs de transcription, dont NAC, WRKY, MYE et bZIP sont impliques dans b= deéveloppement
de la plante ot 33 réponss aux pressions environmementales. Dans Pobjectif danalyser ces 4 familles de factzurs de
transcription chez les plantes moddles des monocotyledones (Oryza sativa et Brachypodium) et les comparss avec
feurs orthologuss chez le big tendre (Triticum aestivem) nous avons mené 3 une Studs in silico pour la conception
d’une base de donndes et la mettre en disponibiliteé de la communaute sclentifique. Nous avons Studis bes 4 familles
sgiectionné pour la reéalization de notre base de domnées (NAC, WRHKY, MYE =t bZIP} leur rile dans [Swolution ot le
développement des plantes vis-3-vis les stress biotigues st abiotigues. Des alignements multiples ont 8te effactus
entre "ansemble des sénes collectss dans la base de domndes des quatre familes chez bes trois espéess Triticum
asetivum, Oryza sativa et Brachybodium. A travers les résutats obtenus nous avons pu montrer gue les génes des
famiies, WRKY, MYE, bZIP HAL sont impligués dans b2 développement du bié tendre ot sa réponse au stress
biotiques et abiotigues puisque l= contrdle transcriptionnel de Fexpression des génes est important, en particulier
danz la croissance des plantss suite 3w stress. En fait, les facteurs de transcription jous un rdde majeur dans

K TRITRCUM
ASETIVIMA JORYZA SATIVA

ALIGNEMERT MAALTIFLE DES
GEHES DE FAMILLE RACIWREY
JMYB/ETIP TRITICIM ASETTVIAM

Faccumulation des prioteéines dans le grains en réponse a un stress thermique modere. De plus, les plantes nlont la SRR SR
capacite d'échapper au parasite gu'sn modifiant Pexpression des génes ou des snsembles de genes pour ameliorer ARERE PHYLOGENETIOUE
leur accessibilite. LUapport de k3 bicinformatique par la conception d’une base de données avec |'étude

phylicgénstique pewvent-2tre contribué & une nouvelle facon d'améliorer la plasticits adaptative du bié dans des

environnements trés variables en raison de Pintroduction dune plus grande diversitd dans b2 pool de gines de
resistance des systémes de culture. Mots cigs o Factsurs de transcription, base de donnéss, stress abiotigue et

phytiogenie.
Figure 58 : Interface du site web
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5. Discussion
L'interprétation des alignements des séquencesdiples repose sur la théorie darwinienne

de I'évolution. En général, les séquences alignégsspondant a des molécules remplissant
des fonctions similaires, il peut s'agir par exesnié genes orthologues de la méme famille
chez les différentes espéces, dont on supposdegudgdrivent d'un méme ancétre commun.
Les divergences entre les séquences sont intezpré@mme résultant de mutations. Les
régions contenant des nucléotides ou des acideméamconservés sont supposees
correspondre a des zones ou s'exerce une pressigglattion pour maintenir la fonction de

la macromolécule.

L'alignement a plusieurs utilisations importantasb@informatique car il permet un certain
nombre de prédictions. Il permet notamment d'idientides sites fonctionnels (site
catalytique, zone d'interaction...) qui corresponiden général aux régions les plus
conserveées, car ce sont elles sur lesquelles $siprede sélection est la plus grande. On peut
aussi utiliser l'alignement de séquences pour médiou les fonctions d'une protéine, si on
détecte une homologie avec une protéine de fonctiwmue. Si la structure secondaire ou
tertiaire de cette protéine de fonction homologse annue, l'alignement peut étre utilisé
pour prédire la structure d'une protéine.

Enfin, en cas dalignements multiples au sein dfameille de protéines, ceux-ci peuvent
permettre d'établir une phylogénie entre elles.

Des symboles sont utilisés pour indiquer les acatemés alignés sur les sites marqués par

le symbole.

«* » indique un alignement parfait.

«: » indique un site appartenant au groupe présentan forte similarité. "." indique un site
appartenant a un groupe présentant une faiblessitgil

Le critére pour distinguer une similarité fortersdusimilarité faible est le suivant : Une similérit
forte correspond a un score PAM250 MATRIX entralasiaminés supérieur a 0,5, tandis qu'une
similarité faible correspond a un score de 0,5 oins

Dans I'extrait README, les lignes horizontalemedjaaentes aux phrases ;

STANEQK : Indique les groupes d'acides aminés dasscas pour lesquels le symbole
correspondant est présent (Ceux-ci sont écritstiéigant une notation a un caractere pour les
acides aminés).

Le fichier README inclus avec le package sourcestdlWw contient le texte suivant :
L'alignement de séquences multiples (MSA) est gdedrent I'alignement de trois séquences
biologiques ou plus (protéine ou acide nucléique)lahgueur similaire. A partir de la sortie,

I'hnomologie peut étre déduite et les relations éwas entre les séquences éetudiées.
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La plupart des méthodes d'alignement de séquenadples tentent de minimiser le nombre
d'insertions/suppressions (lacunes) et, par coesd¢gade produire des alignements compacts.
Cela pose plusieurs probléemes si les séquencesigaeralcontiennent des régions non
homologues, si les lacunes sont informatives daesamalyse de phylogénie. Ces problémes sont
courants dans les ségquences nouvellement produites®nt mal annotées et peuvent contenir des
décalages de trame, des domaines erronés ou des égissés non homologues. Les régions
d'ADN non codantes, en particulier les TFBS (Trapsion Factor Binding Sites), sont plutot
plus conservées et pas nécessairement liées duliéup et peuvent avoir convergé a partir
d'ancétres non communs. Ainsi, les hypothéseségti pour aligner les séquences protéiques et
les régions codantes d'ADN sont intrinsequemenrférgifites de celles qui s'appliquent aux
séquences TFBS. Bien gu'il soit significatif d'akg les régions codant I'ADN pour les séguences
homologues a l'aide d'opérateurs de mutationgiainent des séquences de sites de liaison pour
le méme facteur de transcription ne peut pas repssedes opérations de mutation liées a
I'évolution.

De méme, l'opérateur évolutif des mutations poniesi@eut étre utilisé pour définir une distance
d'édition pour les séquences codantes, mais qada @e sens pour les séquences TFBS car toute
variation de séquence doit maintenir un certaireaivde spécificité pour que le site de liaison
fonctionne. Cela devient particulierement importansque vous essayez d'aligner des séguences
TFBS connues pour créer des modeéles supervisésafimédire des emplacements inconnus du
méme TFBS.

Utilisation en phylogénétique

Plusieurs alignements de séquences peuvent diseésippour créer un arbre phylogénétique.

Ceci est rendu possible par deux raisons.

La premiére est que les domaines fonctionnels codians les séquences annotées peuvent étre
utilisés pour l'alignement dans les séquences noatées.

L'autre est que des régions conservées connuesfreuionctionnellement importantes peuvent
étre trouvees.

Cela permet d'utiliser plusieurs alignements daisgges pour analyser et trouver des relations
évolutives par homologie entre les séquences. Lettions ponctuelles et les événements
d'insertion ou de suppression (appelés indels)gdLdtre détectés.

Des alignements de séquences multiples peuvergragat étre utilisés pour identifier des sites
fonctionnellement importants, tels que des siteslidison, des sites actifs ou des sites
correspondant a d'autres fonctions clés, en laodlisles domaines conservés. Lorsque I'on
examine plusieurs alignements de séquences, iutdst de considérer différents aspects des

séquences lors de la comparaison des séquenceasi&ess comprennent l'identité, la similitude
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et I'homologie. L'identité signifie que les séqueEnont des résidus identiques a leurs positions
respectives.

D'autre part, la similitude a avoir avec les ségesncomparées ayant des résidus similaires
guantitativement. Par exemple, en termes de ségsenacléotidiques, les pyrimidines sont
considérées comme similaires les unes aux autneéiscomme les purines. La similitude conduit
finalement a I'homologie, en ce que plus les sépgeisont similaires, plus elles sont proches
d'étre homologues. Cette similitude dans les samserpeut ensuite aider a trouver une
ascendance commune.

L'arbre phylogénétique montre la succession desganees des groupes d'organismes vivants au
cours du temps, mais surtout leurs relations denpér Il est fondé sur l'analyse de nombreux
caractéres chez les especes qu'il présente.

Une homologie désigne un lien évolutif entre deaxts observés chez deux especes différentes,
qui est d0 au fait que toutes deux l'ont héritéh dimcétre commun. Ces traits sont alors dits
homologues.

Une orthologie est un lien évolutif entre deux gepeésents chez deux espéces différentes.

Deux séquences génétiques homologues de deux sspiféeentes sont orthologues si elles
descendent d'une séquence unique présente darsilerdncétre commun aux deux especes.
1-Facteurs de transcription NAC

Le domaine NAC a été caractérisé sur la base dmsensus séquences de Petunia NAM et
ArabidopsisATAF1/2 et Protéines CUC2. De nombreux NAC TF juuen role importantians

le développement et un stress biotique. De ménraalarité des rapports ont indiqué que les TF
du CNA jouent un r6le central dans la reprogramomatianscriptionnelle associée la plante en
systeme immunitaire naturel, défense basale ata@sie systémique acquise résistance.

A ce jour, 134 genes NAC ont été identifies a pat®iT. aestivundans Plant TFDB, alors que
seuls plusieurs d'entre eux sont impliqgués danggl@&pondant a un agent pathogene.

Ces fonctions semblent principalement jouer cestafites dans la réponse des plantes au stress
fongique. Le géne StNAC de la pomme de terre mamieeexpression induite dans les réponses

a Infection aPhytophthora infestanst traitement des plaies.

2-Facteurs de transcription WRKY

Un domaine WRKY d'environ 60 acides aminés est camactéristique tic du domaine des
protéines WRKY avec le domaine absolument consefgéience WRKYGQK suivie d'un motif
doigt de zinc. Le domaine WRKY se lie a la boite(@ITTGACT/C) du gene cible promoteurs
pour moduler la transcription. Les WRKY TF de nosumes cultures ont été identifiées a grande
échelle et bien analysées dans les plantes cudtivées quéryza sativaBrassica napuet T.
aestivum
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Bien que la plupart des WRKY TF se soient concengér le stress abiotique et I'normone
exogene, le point de vue que WRKY les facteurgalestription jouent un réle important dans la
régénération de I'immunité des plantes.

3-Facteurs de transcription MYB

Les protéines MYB peuvent étre classées en trois-familles en attente du nombre de
répétitions adjacentes dans le domaine MYB (unxdauw trois), et étaient appelés MYBI1R,
R2R3 et Facteurs MYB3R respectivement. Contrairéragm animaux, les plantes contiennent
une sous-famille de protéines MYB qui est carasééripar le R2R3- tapez le domaine MYB.
4-Facteurs de transcription bZIP

Les TF bZIP sont caractérisés par deux motifs :régen basique pour une liaison spécifique a
son ADN cible, et une fermeture a glissiére leucimuis pour la dimérisation TF. La génétique
moléculaire et les analyses biochimiques indiqueng les bZIP sont des régulateurs de
nombreux processus végétaux importants tels qdédféaenciation, le développement, contrdle
de I'équilibre des nutriments, signalisation horaleret sucrée, le stress oxydatif et la défense
contre les agents pathogenes. Les Protéines aveaimEs bZIP se lient généralement aux
séquences d'’ADN avec un ACGT cceur. Les plantes Zlient a la A-box (TACGTA), C-box
(GACGTC) et G-box (CACGTG), bien que les sites dmsbn non palindromiques sont

€galement rapportés.
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Conclusion

A la fin de ce mémoire nous savons que l'activitth&ine a contribué négativement au changement
climatique, qui dans la plupart des régions du reoadentrainé une augmentation de la température
moyenne combinée a des pics occasionnels de tetupééevee. L'augmentation de la température
altére la disponibilité en eau, ce qui conduit astress hydrique des cultures, qui peut également

conduire a un stress salin dans certaines zones.

Ainsi, la perception du signal par la plante etég@onse impliquent une transgression exprimer un
grand groupe de genes pour lesquels les facteuramgcription sont des éléments moléculaires
importants. Plusieurs grandes familles de facteersranscription sont connues pour interférer
avec le développement de la plante et sa réponstems, notamment les familles bZIP, MYB et

WRKY ou encore les NAC.

Les transcrits ont la capacité d'activer ou deimégr des génes par diverses stratégies de défense
des plantes, y compris la régulation d'un autrengteur de TF. Ces facteurs peuvent avoir des
fonctions qui se chevauchent étroitement, entralgaftinction génétique de leurs réles respectifs.
Certains facteurs de transcription ont montré uaection diversifiee a différents stress,
cependant, la fonction des TF dans la plante masktle2alisée dans le décodage de la régulation

de I'expression des genes de stress pathogenéedaégpanifiable hexaploide.

De la perception des signaux de stress a I'expresid genes sensibles au stress, les facteurs de
transcription jouent un role essentiel et sontlpauite apparus comme des outils puissants pour
améliorer la tolérance au stress grace a la matipalde voies métaboliques complexes chez le
blé.
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Résume :

Le blé tendreTriticum aestivumest l'une des céréales les plus cultivées au endidst
donc l'aliment de base pour de nombreuses perso@egendant, cette culture est trés
sensible aux maladies et aux changements climatiduee métrise et la compréhension
des mécanismes de réponse du blé tendre aux abedgjues est un probléme actuel.
Plusieurs familles de facteurs de transcriptiomtddAC, WRKY, MYB et bZIP sont
impliqgués dans le développement de la plante et ré&aonse aux pressions
environnementales. Dans I'objectif d’analyser cdanilles de facteurs de transcription
chez les plantes modeles des monocotylédo@egz& sativaet Brachypodium et les
comparés avec leurs orthologues chez le blé tgiditecum aestivunous avons mené
a une étuden silico pour la conception d'une base de données et ldremen
disponibilité de la communauté scientifique. Nousres étudié les 4 familles sélectionné
pour la réalisation de notre base de données (NARKY, MYB et bZIP) leur réle dans
I'évolution et le développement des plantes vissales stress biotiques et abiotiques.
Des alignements multiples ont été effectué enteskmble des génes collectés dans la
base de données des quatre familles chez les dspigcesTriticum asetivumOryza
sativa et Brachybodium A travers les résultats obtenus nous avons pureroque les
génes des familles, WRKYYB, bZIP NAC sont impliqués dans le développemeunt
blé tendre et sa réponse aux stress biotiques ieticales puisque le contréle
transcriptionnel de I'expression des génes estrilapt) en particulier dans la croissance
des plantes suite au stress. En fait, les factitsanscription joue un réle majeur dans
I'accumulation des protéines dans le grains ennsgpa un stress thermique modéré. De
plus, les plantes n'ont la capacité d'échapperagasjte qu'en modifiant I'expression des
genes ou des ensembles de genes pour amélioreradeessibilité. L'apport de la
bioinformatique par la conception d’'une base dendes avec I'étude phylogénétique
peuvent-étre contribué a une nouvelle facon d'ametlila plasticité adaptative du blé
dans des environnements trés variables en raisolfinteduction d'une plus grande
diversité dans le pool de génes de résistanceydenses de culture.

Mots clés : Facteurs de transcription, base de données, sibéstirjue et phylogénie.



Abstract:

Bread wheatTriticum aestivumis one of the most widely cultivated grains ie thiorld.

It is therefore the staple food for many peoplewweer, this crop is very sensitive to
disease and climate change. The mastery and uadénsg) of the response mechanisms
of common wheat to abiotic stresses is a curremblpm. Several families of
transcription factors, including NAC, WRKY, MYB anZIP, are involved in plant
development and its response to environmental pressin order to analyze these 4
families of transcription factors in model plantsmonocotyledons@ryza sativaand
Brachypodiumm and compare them with their orthologs in commoneat {riticum
aestivun), we carried out amn silico study for the design of a database and make it
available to the scientific community. We have stddthe 4 families selected for the
realization of our database (NAC, WRKY, MYB and BXltheir role in the evolution
and development of plants vis-a-vis biotic and abistresses. Multiple alignments were
performed between the set of genes collected idalmefamily database from the three
speciesTriticum asetivumOryza sativaandBrachybodium Through the results obtained
we were able to show that the genes of the WRKY,BVI¥BZIP NAC families are
involved in the development of common wheat andretsponse to biotic and abiotic
stresses since the transcriptional control of gepeession is important, especially in the
growth of plants as a result of stress. In faedcription factors play a major role in the
accumulation of proteins in the grain in resporsenbderate heat stress. In addition,
plants only have the ability to escape the pardsitenodifying the expression of genes
or sets of genes to improve their accessibilitye Thntribution of bioinformatics by the
design of a database with the phylogenetic study Ina&e contributed to a new way of
improving the adaptive plasticity of wheat in highlariable environments due to the
introduction of a greater diversity in the resisiugene pool of cropping systems.

Keywords: Transcription factors, database, abiotic stresspnylogeny.
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Présenté par :SENOUCI SOMIA
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Analysein silico de quatre facteurs de transcription exprimés cheZriticum
aestivum L. sous conditions de stress biotique et abiotique

Mémoire de fin de cycle pour I'obtention du dipl6ohe Master en Bioinformatique

Résumé :

Le blé tendreTriticum aestivumest lI'une des céréales les plus cultivées au m@idst donc I'aliment de b
pour de nombreuses personnes. Cependant, cetteecekt tres sensible aux maladies et aux changg
climatiques. La métrise et la compréhension desamigsmes de réponski blé tendre aux stress abiotique
un probleme actuel. Plusieurs familles de factel@sranscription, dont NAC, WRKY, MYB et bZIP s
impliqués dans le développement de la plante egpanse aux pressions environnementales. Danse¢il
d’analyser ces 4 familles de facteurs de transoripthez les plantes modéles des monocotylédddesz{
sativa et Brachypodiun et les comparés avec leurs orthologues chezéladnldre Triticum aestivu nous
avons meneé a une étudesilico pour la concejon d’'une base de données et la mettre en dispitdite le
communauté scientifique. Nous avons étudié lesndilliss sélectionné pour la réalisation de notreebds
données (NAC, WRKY, MYB et bZIP) leur role dans/déution et le développement des plantes wissales
stress biotiques et abiotiques. Des alignementsiptad ont été effectué entre I'ensemble des gendscté:
dans la base de données des quatre familles ckefrdis espécedriticum asetivum Oryza sativaet
Brachybodiur. A travers legésultats obtenus nous avons pu montrer que lesgias familles, WRKY, MYl
bZIP NAC sont impliqués dans le développement @utéhdre et sa réponse aux stress biotiques dtopisi
puisque le contréle transcriptionnel de I'exprassies génesst important, en particulier dans la croissane
plantes suite au stress. En fait, les facteursasesdription joue un roéle majeur dans I'accumutaties protéine
dans le grains en réponse a un stress thermiquérénobe plus, les plantes n'oat dapacité d'échapper
parasite qu'en modifiant I'expression des génedesuensembles de génes pour améliorer leur acities:
L’'apport de la bioinformatique par la conceptiomre base de données avec I'étude phyllogénétiqueepe
étre contribuéa une nouvelle facon d'améliorer la plasticité satage du blé dans des environnements
variables en raison de l'introduction d'une pluenge diversité dans le pool de génes de résistaxeystem
de culture.

Mots clés : Facteurs de transcription, base de données, sibastijue et phylogénie.
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