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Introduction

Introduction

La senescence est le processus de vieillissement biologique se traduisant par un arrét
irréversible du cycle cellulaire aboutissant a la mort. Au bout d'un certain nombre de
divisions, les cellules finissent par ne plus se reproduire et meurent. Ce processus a longtemps
¢té considéré comme une « anomalie » a l'origine du vieillissement de 1’organisme et des
pathologies liées a I'dge, mais de nombreuses études ont montré que la sénescence jour aussi
un réle utile dans I'embryogenese, la cicatrisation ou comme mécanisme suppresseur de

tumeur.

Les puces a ADN permettent de définir un “profil d’expression” des genes qui est une
caractéristique intrinséque de 1’échantillon (type cellulaire, tissu) & un moment donné ou dans
une condition physiologique déterminée (stade du développement, pathologie ou réaction a
une drogue par exemple). Il est alors possible de comparer les profils de plusieurs échantillons

entre eux.
A L’analyse du transcriptome consiste a mesurer ’abondance relative des
ARNm d’un objet biologique.

A L’analyse massivement paralléle des niveaux d’expression de plusieurs milliers des

genes.

A Trois techniques sont utilisées actuellement pour 1’analyse des transcriptomes : les

puces a ADN, les micro-arrays d’ADNCc et la technique SAGE.

Analyse in silico des données biologique c'est traitement automatisé d'information
biologiques permet de analyser modéliser ou prédire les informations issus de données
biologique expérimentales et développer les outils nécessaire.

On parle de biologie in silico (dans la silice, principale composant des puces
électroniques des ordinateurs) par analogie avec la biologie in vivo (« dans le vivant ») dont
les études sont menées dans les organismes vivants et in vitro (« dans le verre ») en dehors de

I'organisme ou de la cellule.




Introduction

Objectif du travail

Le présent travail vise a explorer et identifier des genes de tolérance aux stress salin de la
plante modéle medicago trunctula on utilisant leur profil d’expression a des moments
données dans des plusieurs conditions ( NaCl 200mM <Oh,1h,2h,5h,10h> Root drought
<2d,3d,4d,7d,10d,14d>) basé sur 1’analyse in silico des données transcriptionnelles . ces

données ont produit un arbre phylogénétique.
On utilisant :

e Le Medicago truncatula Gene Expression Atlas (MtGEA) .
e Logiciel R studio .
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Chapitre 1: Revues bibliographiques

I. Les propriétés du la plante modéle Medicago truncatula

I. 1. Généralités

Propriétés du modele Medicago truncatula Historiquement, le choix de M. truncatula
résulte d'un programme Inra (1985-1986) dont I'objectif était de définir une espece modele a
I'intérieur du genre Medicago, afin de I'associer a Sinorhizobium meliloti, le micro symbiote
bien étudié de la luzerne, et constituer ainsi un systeme symbiotique modéle plante-bactérie.
M. truncatula est une légumineuse annuelle originaire du pourtour méditerranéen et proche de
la luzerne cultivée M. sativa. Elle est diploide (n = 8) et autogame, produit des graines en
abondance avec un temps de génération de 10 a 12 semaines (de graine a graine). La taille de
son génome est d'environ 500 Mb/1C, c'est-a-dire trois a quatre fois supérieure a celle d'A.
thaliana et équivalente a celle du riz. La biodiversité de I'espece M. truncatula est caractérisée
par une forte variabilit¢ morphologique et génétique intra- et inter populations et par une
importante homozygotie au niveau individuel. M. truncatula est ondulée par S. meliloti,
espéce la mieux caractérisée parmi les rhizobia et dont le génome a été récemment séquencé

(http://sequence.toulouse.inra.fr/meliloti.html ).

En particulier, le nombre tres élevé de mutants symbiotiques disponibles chez S. meliloti
représente un excellent atout pour disséquer les mécanismes de la symbiose fixatrice d'azote.
Les deux principaux genotypes de M. truncatula actuellement utilisés en laboratoire, I'un
(Al17) issu du cultivar Jemalong et l'autre (R-108-1) issu de I'écotype 108-1, ont été
initialement sélectionnés pour leurs capacités symbiotiques et de régénération in vitro. Leur
manipulation au laboratoire est maintenant bien maitrisée : cycle vital et amplification des
lignées, croisements, cultures dans différentes conditions, établissement des symbioses
racinaires, etc. Leur transformation par Agrobacteriumtumefaciens et leur régénération in
vitro ont été progressivement optimisées. Une méthode rapide et efficace de transformation
par A. rhizogenes a été récemment établie, permettant d'étudier et d'utiliser divers transgénese
dans les racines transgeniques ainsi obtenues, en particulier dans le contexte des deux
symbioses.

M. truncatula a déja fait l'objet de nombreux travaux de biologie moléculaire, qui ont
permis d'identifier et d'étudier plusieurs dizaines de genes impliqués dans l'interaction
symbiotique avec Sinorhizobium (génes de nodulaires) ou dans la symbiose

endomycorhizienne. Nous présentons ci-dessous les faits principaux concernant le
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développement des approches et des outils et les avancées des connaissances dans le domaine
de la génétique et de la génomique de M. truncatula.
|.2. Systematique

Le genre Medicago appartient a 1I’ordre des Fabales, superfamille des

Légumineuses, famille des Fabaceae et sous-famille des Faboideae. Le genre
Medicagoestplacé dans la tribu des Trifolieae qui comprend la majorité des

Légumineuses fourragerestempérées comme la luzerne cultivée et le tréfle, et qui est
phylogénétiquement proche de la tribu des Vicia incluant les Légumineuses a graines comme
(Figure 02).

Tribu Genre Espéces

2SI NY AN

Lens L. cwlisaris Oentil)
Vice Vicla V. fabw (Taba bean
Pisum P sativem .'.Ml\'ﬂ xal

Molilotes M officimalls (yweet clover)
lv“«‘kuﬁl’rﬂuﬂm T. prostemse (e choner)
Medioago | M saths (alfala)

M trawrcanvla

AT MYA S

N e (e C. arietimum (ackea)
1 steae Lates L. Joapemicus
Phevcoluy P ovadguris (Cossmm boan)
1:'43 MYA) Niga V. rasdiatg imung bean)
N L

l Glycine G iy (sovbean)

Cajanes C. oajam (ppeonpea)

Papilionoideac 45-50 MY A)

Figure 01: Relation phylogénétiques entre espéces de légumineuses (Choi et al,2004)

Le genre Medicago est particulierement proche des genres Melilotus et Trigonellaet a été
classé en quatre sous-genres sur la base de la morphologie des gousses.
Ces sous-genres comprennent au total 55 especes dont 21 sont pérennes, 33 sont

annuelles et une est de pérennité non déefinie. Le sous-genre Spirocarpos.
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Régne :

Embranchement : Spermatophytes
Sous- embranchement : Angiospermes
Classe : Dicotylédones
Ordre : Fabales

Famille : Fabaceae
Sous-famille : Faboideae
Tribus : Trifolieae

Genre : (L)

Figure 02 : Position systématique : (Small et Jomphe , 1989)

1.3. Distribution géographique du genre Medicago

L’origine des espéces du genre Medicago ne fait pas I’unanimité selon les auteurs.En
effet, pour (Lapeyronie 1982), elles sont distribuées dans le bassin méditerranéen (lesud de
I’Europe, 1I’Afrique du Nord, le proche Orient), certaines ont été introduites en Amérique du
Nord, en Australie et en Europe du Nord. D’aprés Derek et Ernest, 1997, elles sont originaires
d’Europe, d’Asie et d’Afrique et se sont répandues dans d’autres continents sous forme de
mauvaises herbes (Halmi, 2010).

XIX siécle, les luzernes (les especes du genre Medicago) ont conquis 1’ensemble de
lazone méditerranéenne, ensuite elles ont envahi d’autres parties du monde, en Particulier les
continents américain et australien a 1’occasion des différents courants de la colonisation
humaine (Halmi, 2010).

Les luzernes s’accommodent des sécheresses périodiques, elles sont adaptées a tous les

types de sols qui ne sont pas trop humides (Halmi, 2010).
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Figure 03: Distribution géographique du genre Medicago dans le monde

Source : Prolea, 2002.

1.4. Intéréts scientifiques et utilisations potentielles

Un intérét scientifiqgue de Medicago truncatula présente des caractéristiques permettant et
facilitant les analyses génétique et moléculaire (autogamie, faible niveau de ploidie , génome
de petite taille, aptitude a la culture en laboratoire, a ’embryogénése somatique et a la
transgéneése).Par ailleurs, le temps de génération de graine a graine est relativement court (10
al2) semaines en conditions contr6lées) et la production importante, ce qui assure une
disponibilité rapide du matériel (Brunel ; 2010).

L'espéce de Iégumineuse Medicago truncatula est aujourd'hui une plante modéle utilisée
dans le monde entier.

Notamment pour les études de génétigue moléculaire des symbioses racinaires
endomycorhiziennes et fixatrices d'azote, associations qui ne se produisent pas avec
Arabidopsis.

Projets & grande échelle pour la génomique de M. truncatula ont été lancés au sein de la
communauté internationale et des outils essentiels sont actuellement développé pour la
génomique structurale (cartographie du génome, bibliothéques de BAC, séquencage du
génome) et génomique fonctionnelle (EST, microarrays, collections de mutants), ainsi que le
développement de ressources bioinformatiques.

Des études génomiques comparatives suggeérent un niveau de syntonie relativement élevé
entre les génomes des légumineuses. On peut donc prévoir que M. truncatula sera utilisé
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comme nodal espéces de légumineuses pour aider a l'identification de genes importants sur le
plan agronomique dans les légumineuses de cultures, par exp: génes pour les symbioses
racinaires, la résistance aux maladies / ravageurs, l'architecture végeétale, la qualité des

semences et la production de métabolites secondaires spécifiques

1.5. Médicago truncatula
1.5.1.Définition

1/M. truncatula est une légumineuse annuelle originaire du pourtour méditerranéen et
proche de la luzerne cultivée M. sativa. Elle est diploide (n = 8) et autogame, produit des
graines en abondance avec un temps de génération de 10 a 12 semaines (de graine a graine).
La taille de son génome est d'environ 500 Mb/1C, c'est-a-dire trois a quatre fois supérieure a
celle d'A. thaliana et équivalente a celle du riz. La biodiversité de I'espéce M. truncatula est
caractérisée par une forte variabilité morphologique et génétique intra- et interpopulations et
par une importante homozygotie au niveau individuel. M. truncatula est nodulée par S.
meliloti, espece la mieux caractérisée parmi les rhizobia et dont le génome a été récemment

séquencé (http://sequence.toulouse.inra.fr/meliloti.html ). En particulier, le nombre trés élevé

de mutants symbiotiques disponibles chez S. meliloti représente un excellent atout pour

dissequer les mécanismes de la symbiose d'azote.

2/Medicago truncatula C’est une espéce diploide (2n=16) et autogame de taille
intermédiaire (60 cm au maximum), poilue, a part variable, souvent prostrée sur des sols
lourds ou argileux. I’inflorescence porte de 1 a 5 fleurs de 5 a 8 mm de longueur, présente des
gousses de 3 a 12 graines cylindrigues en forme de tronc, glabre, tres dures, a spires jointives
et serrées, aux épines recourbées, souvent perpendiculaires au plan de spires . Le poids de
1000 graines varie de 3, 3 a 6 g. Les fleurs contiennent 10 ovules chacune s’ouvrent

seulement aprés 1’auto pollen pour fertilisé les ovules (lesins and Lesins, 1979).

Cette espéce est localisée principalement dans les régions chaudes et de basse altitude
méditerranéennes, elle est considérée comme une espéce assez sensible au froid et aux
parasites foliaires. Elle est considérée comme une plante modéle (a un moindre degré que M.

sativa) essentiellement lors des études sur la symbiose plante-rhizobium (Prosperi, 1995).



http://sequence.toulouse.inra.fr/meliloti.html
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Petiole

Stipule

Figure 4: Medicago truncatula

1.5.2. Embryogenese

L'embryogenése est un processus tres bien étudié chez les plantes et de nombreux genes
sont nécessaires a l'acquisition de la polarité et de la morphogenése. Par exemple Chez M.
truncatula, la formation de I'embryon commence apres la double fécondation et I'embryon
passe par les différents stades de développement appelés globulaire (environ 6 dap), cceur
(environ 8-10 dap), torpille (environ 10-11 dap ), et atteint le stade du cotylédon courbé vers
12 DAP marquant la fin de I'embryogenése (Verdier et al., 2013a; Noguero et al., 2015).
Certains des génes essentiels nécessaires au développement de I'embryon de M. truncatula ont
fait I'objet d'un profil transcriptionnel (Kurdyukov et al., 2014). Deux d'entre eux exprimés

dans des embryons zygotiques ont été caractérisés fonctionnellement montrant leurs réles
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essentiels au cours de I'embryogenese somatique. Le premier des facteurs de transcription de
la sous-famille ERF, SOMATIC EMBRYO RELATED FACTOR1 (MtSERF1), a été induit
par I'éthyléne, en combinaison avec d'autres phytohormones, pour contréler Il'initiation de
I'embryogenese somatique. En effet, les lignées knock-down (KD) serfl, obtenues a l'aide de
I'ARNI, ont abouti a une forte suppression de I'embryogenéese somatique (Mantiri et al., 2008).
Certaines preuves soutiennent que MtSERF pourrait étre régulé par le géne WUSCHEL
(MtWUS). En effet, les lignées d'ARNi wus présentaient un phénotype similaire a serfl, sans
formation de cals et d'embryons somatiques, et des sites de liaison WUS ont été identifiés
dans le promoteur SERF1 (Chen et al., 2009).

Outre la regulation de la morphogenése, I'embryogenese est également marquée par des
divisions cellulaires actives au sein de I'embryon, ce qui est crucial pour la détermination
finale de la taille des graines matures. En effet, une corrélation positive a été observée entre le
nombre de cellules de cotylédons et la taille finale des graines de pois et de soja (Munier-
Jolain et Ney, 1998). Deux genes exprimés dans I'endosperme de M. truncatula ont été décrits
comme des régulateurs de la division cellulaire embryonnaire, ce qui a un impact sur la taille
des graines. La mutation de perte de fonction dans le gene SBT1.1, une subtilase, a été
obtenue a partir d'une population EMS par criblage TILLING et son phénotype a montré un
nombre de cellules réduit et une diminution de la taille des graines par rapport aux plantes de
type sauvage. Cela suggére que SBTL1.1 peut réguler le nombre de cellules du cotylédon
pendant le développement de la graine, probablement en fournissant des molécules qui
agissent comme des signaux pour contrler la division cellulaire au sein de I'embryon
(D'Erfurth et al., 2012). De plus, il a été démontré qu'un facteur de transcription DOF, DASH
(DOF Acting in Seedembryogenesis and Hormone accumulation), régulait le taux de division
cellulaire de I'embryon par son impact sur I'homéostasie de I'auxine menant a la détermination
finale de la taille des graines (Noguero et al., 2015). Trois alleles ont été identifiés pour
MtDASH, un alléle faible (c.-a-d. Insertion de Tntl dans la région du promoteur) montrant un
phénotype modéré sur la taille de la graine et deux alleles forts (c.-a-d. Insertion Tntl juste
avant le codon de départ et une substitution EMS induisant un codon d'arrét prématuré)
présentant des phénotypes létaux d'embryon et un défaut d'homéostasie auxine.

1.5.3. L'expression du gene

Une protéine kinase dépendante du Ca2 + / calmoduline, nommée DMI3, agit en aval du

pic symbiotique de Ca2 +. Le DMI3 a une capacité exceptionnelle a se lier au Ca2 + libre a la
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fois en utilisant directement les domaines EF-hand et indirectement via un domaine de liaison
a la calmoduline (CaM). Il a été émis I'nypothése que DMI3 décode le signal de pointe de
calcium qui conduit au développement des nodules. En effet, le mutant dmi3 a des réponses
de pointe de Ca2 + normales mais ne forme aucun nodule. Plusieurs facteurs de transcription
agissant en aval du DMI3 ont été identifiés (Oldroyd, 2013). Parmi eux, INTERACTING
PROTEIN OF DMI3 (IPD3) représente une classe unique de famille de facteurs de
transcription. DMI3 phosphoryle I'IPD3, conduisant a I'activation de ce dernier, et finalement
a l'activation de ses cibles en aval comme NODULE INCEPTION (NIN) et un facteur de
transcription de liaison a la boite CCAAT (HAP2-1; Oldroyd, 2013; Singh et al.,
2014).Plusieurs autres facteurs de transcription ont été impliqués dans le développement des
nodules. Les plantes présentant des mutations dans ces genes développent de petits nodules en
forme de bosse sans colonisation bactérienne ou sans nodules. Les génes NODULATION
SIGNALING PATHWAY (NSP1 et NSP2) sont des facteurs / régulateurs de transcription
GRAS spécifiques a la plante. Les mutants nspl et nsp2 présentent une déformation des poils
racinaires mais l'induction des cellules corticales en réponse a la NF est bloquée (Oldroyd et
Long, 2003; Kalo et al., 2005; Smit et al., 2005). Trois autres TF ont été impliqués dans ce
processus de signalisation. Parmi eux, ERF REQUIRED FOR NODULATION (ERN1)
contient un domaine de liaison AP2-ADN hautement conservé. ernl initie le développement
des T1 mais forme encore de petites bosses (Middleton et al., 2007). Medicago ERN1 a un
homologue proche, ERN2. ERN1 / ERN2 agissent de concert dans I'épiderme racinaire et le
double mutant ernl / ern2 présente un phénotype sévére ou l'initiation de I'infection est
complétement abolie (Cerri et al., 2016). MtNF-YAL / HAP2-1 est un TF de liaison a la boite
Medicago CCAAT. Le nf-yal a été isolé a partir d'une population mutante EMS. Ce géne est
nécessaire pour initier la formation de I'I'T et pour maintenir l'activité méristémique
persistante dans les nodules matures (Laporte et al., 2014). Probablement, le facteur de
transcription le plus vital qui contrdle l'infection épidermique, la division des cellules
corticales et le nombre de nodules est NIN. nin mutants subissent un curling excessif des
racines des cheveux en réponse a l'inoculation par Sinorhizobium, mais sont altérés dans
I'infection et ne présentent aucune division cellulaire corticale (Marsh et al., 2007; Soyano et
al., 2014; Yoro et al., 2014). Le géne de la croissance polaire dirigée par le rhizobium (RPG)
de M. truncatula mérite également d'étre mentionné. Les nodules fixateurs d'azote sont
rarement formés chez les mutants rpg. Les Tl sont anormalement épais et progressent
lentement; de plus, le curling des cheveux des racines est anormal. Ce géne code pour une

protéine putative longue bobine enroulée encore non caractérisée. Cette protéine a un signal
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de localisation nucléaire (NLS) et s'est en fait localisee au noyau dans les cellules de

Nicotiana (Arrighi et al., 2008). Le réle réel de ce gene n'est pas clair a ce jour.
1.5.4. Mutageneése insertionnelle

La mutagenese insertionnelle est I'une des approches les plus puissantes pour obtenir des
mutants nuls (c'est-a-dire KO) comme le démontre le succes des populations d'ADN-T
d'Arabidopsis. Chez M. truncatula, le rétro-transposon de tabac bien étudié Tntl a été
introduit dans le génome R108, un autre génotype de M. truncatula. Une étude de sa
transposition a indiqué que Tntl se transpose activement pendant la culture tissulaire (4 & 50
transpositions par génome) et que les insertions sont stables (D'Erfurth et al., 2003). En outre,
il a été prouvé que les inserts Tntl ciblent préférentiellement les exons, ce qui en fait un outil
parfait pour éliminer préférentiellement les génes (D'Erfurth et al., 2003). En raison de ces
caractéristiques, la mutagenese par saturation de la population Tntl nécessite une population
relativement petite. A ce jour, la population de M. truncatula comprend ~ 22 000 lignées
mutantes et est proche de la saturation avec des insertions dans environ 90% de tous les genes
(Cheng et al., 2014). La population mutante Tntl a été utilisée dans des criblages génétiques
directs en utilisant la PCR inverse ou la PCR entrelacée asymétrique thermique (TAIL-PCR)
pour récupérer les séquences flanquantes de I'insertion (Benlloch et al., 2006; Cheng et al.,
2014). L'utilisation de cette population dans les criblages génétiques directs a été récemment
facilitée par le développement d'un algorithme, ITIS, qui récupere les sites d'insertion Tntl a
partir de génomes de lignée mutante en utilisant des données de séquencage génomique a
faible couverture (Jiang et al., 2015). Pendant ce temps, le criblage génétique inverse a été
développé, y compris le criblage de pool d’ADN basé sur la PCR pour les genes candidats, et
plus récemment en utilisant une base de données BLAST contenant des étiquettes de séquence
flanquantes (FST; c'est-a-dire les régions flanquantes des insertions Tntl) (Cheng et al., 2014)
. Toutes les informations concernant la population Tntl telles que la demande de lignées
mutées, la description des phénotypes de lignées mutantes et une base de données BLAST-

able des FST sont disponibles sur http://medicago-mutant.noble.org/.

Outre les populations mutantes décrites précédemment, d'autres outils ont montré leur
efficacité pour caractériser fonctionnellement plusieurs génes tels que les approches
d'interférence ARN (ARNI) ou l'utilisation de MERE1 (Medicago RetroElementl), un rétro-
élément a faible copie naturellement présent chez M. truncatula qui ont montré des

événements de transposition préférentiellement dans les régions géniques survenant lors de la
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culture tissulaire (Rakocevic et al., 2009). D'autres stratégies ont vu le jour pour la
caractérisation fonctionnelle des génes et sont en cours de construction, comme la population
d'étiquettes d'activation, qui consiste en l'introduction d'un ADN-T avec le promoteur du virus
de la mosaique du chou-fleur (CaMV) 35S dans le génome avec le potentiel de générer un

gain phénotypes -of-fonction.
I1.1.La mort d'une cellule

est un processus biologique normal dans un organisme vivant. En participant a des
processus physiologiques aussi divers que le développement de I'embryon, la formation du
cerveau le contr6le du nombre des cellules dans l'organisme ou I'établissement d'une
immunité efficace, elle est indispensable a la survie, notamment, de l'espece humaine.
Néanmoins, un exceés de mort cellulaire participe au développement de pathologies telles que
le sida et les maladies neuro-dégénératives. A l'opposé, l'incapacité des cellules a mourir
explique I'émergence de cancers et la résistance de certaines tumeurs aux traitements chimio

thérapeutiques.

Les avancées scientifiques et technologiques réalisées durant ces dernieres années ont
permis de révéler I'existence de plusieurs processus de mort cellulaire, appelés « apoptose », «
mort cellulaire autophagique » et « nécrose ». Ces différents processus létaux peuvent étre
caractérisés selon des criteres morphologiques (qui peuvent étre « apoptotiques », «
nécrotiques » ou « autophagiques »), des criteres enzymatiques (impliquant des nucléases, des
lipases ainsi que des protéases telles que les caspases et les calpaines), en fonction de la
survenue et du déroulement du processus létal (programmé ou accidentel) et selon le contexte

cellulaire (physiologique ou pathologique).
La mort cellulaire peut ainsi étre divisée en trois types :

e l'apoptose (ou mort cellulaire de type 1).
e l'autophagie (ou mort cellulaire de type 2).

e lanécrose (ou mort cellulaire de type 3).

L'existence de processus létaux ne présentant pas, ou trés partiellement, les
caractéristiques morphologiques et biochimiques de l'apoptose, de l'autophagie et de la

nécrose définit un groupee de morts cellulaires dites « atypiques » (fig. 1) dont I'étude ne fait
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que débuter mais qui semblent également impliqués dans plusieurs processus

physiopathologiques.

|:'_>:
=
—
—
—
—
—
—
—

Figure 5: La mort d'une cellule
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Les différents types de mort cellulaire

Type de Changements morphologiques Caractéristiques
mort membrane cytoplasme noyau
Nécrose Gonflementdela | Vacuolisation Dégradation Induit une inflammation
cellule et des Dégénérescence aléatoire de
organelles, des organelles I"ADN
Rupture Gonflement des
mitochondries
Apoptose Vésicules Formation de Condensation de Mécanisme actif,
(Blebbing) corps la chromatine « programmeé »
apoptotiques Fragmentation Dépendant des caspases
;onlen.ml des nucléaire Aucune inflammation
Tagela e Echelle d’ADN
cyto et de noyau
Autophagie | Vésicules Vésicules Condensation Indépendant des caspases
(Blebbing) autophagiques partielle de la Activité lysosomale accrue
chromatine
Pas d'échelle
d’ADN
Sénescence = Granulation Structure hétéro- | Arrét de réplication Activité 8-Gal associée a la
Aplatissement chromatique sénescence

Figure 6: les différents types de mort cellulaire
I11 .Causes de la sénescence

La sénescence se produit soit a cause du processus naturel de renouvellement des feuilles,
comme cela est le cas en période automnale ou les plantes perdent leurs feuilles par exemple,

soit, pour les autres cas, a cause d’un stress.

* Le premier mécanisme a l'ccuvre dans la sénescence cellulaire est le raccourcissement
des télomeéres (les extrémités chromosomiques) lié aux mitoses successives des cellules.
Lorsqu'une certaine limite est atteinte, les télomeres devenus dysfonctionnels enclenchent la

sénescence des cellules.

* Une deuxiéme cause est la dégradation de I'ADN causé par un stress oxydatif. Le
rayonnement ultraviolet ou les radiations ionisantes vont par exemple endommager I'ADN. Ce
processus se produit aussi de fagcon « naturelle », le métabolisme basal produisant lui-méme

des composés génotoxiques.

*Une troisieme cause de la sénescence est I'nyperactivation d'oncogénes de versions
mutantes des génes normaux initialement prévue pour limiter la prolifération de cellules

cancéreuses.
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111 .1 La physiologie

Le terme de sénescence chez les plantes correspond aux différentes étapes qui précedent
la mort d’un organe. Ces étapes sont sous controle génétique et se traduisent par des
modifications physiologiques, biochimiques et métaboliques dans les cellules de la plante. Les
premiéres traces génétiques associées a la sénescence chez les végétaux sont retrouvées chez
les algues unicellulaires, mais les premiers organismes a posséder I’ensemble des fonctions de
sénescence retrouvees chez les plantes dites supérieures sont les Bryophytes (Thomas et al.,
2009). Ces processus ont été¢ fortement sélectionnés pendant 1’évolution et apportent un
avantage sélectif essentiel pour les plantes. En effet, la sénescence permet le recyclage des
nutriments et diminue la dépendance aux ressources extérieures, ce qui confére un avantage
évolutif et adaptatif important. Les plantes pérennes et annuelles adoptent des stratégies de
sénescence différentes pour assurer leur survie (Roach, 1993) : chez les plantes annuelles, les
processus de recyclage sont majoritairement dirigés vers les organes reproducteurs, les
organes végétatifs étant renouvelés chaque années, alors que les plantes pérennes doivent
constamment allouer une partie des ressources au maintien et au développement des parties
végétatives qui leur serviront pour I’année suivante. Parmi les principaux ARCs associés a la
sénescence, la dégradation des chloroplastes qui entraine une décoloration progressive des
feuilles par perte des chlorophylles est bien connue (Singh et Anantha Rao, 1937). De
nombreux autres évenements sont programmés comme la dégradation des Protéines par des

protéase.
111 .2 Effet de la sénescence sur L'expression des genes

lors de la sénescence des feuilles La sénescence des feuilles ne se produit pas par un
mécanisme de décomposition passive anisme, mais est plutdt un processus activement
réglemente qui implique I'expression coordonnée de génes spécifiques. Pendant sénescence,
les niveaux d’ARN total diminuent et le I'expression de nombreux génes est désactivée (Bate
et ah, 1991; Hensel et ah, 1993; Lohman et al., 1994). 1l a postulé depuis un certain temps que
le processus de sénescence peut dépendre de la transcription de novo des génes nucléaires et

des études moléculaires récentes ont montré que c'est

L’affaire. Les nouveaux relevés de notes ont éte initialement détectés comme un
changement de modéle de produits observé in vitro expériences de traduction utilisant

I'ARNmM de sénescente feuilles par rapport aux feuilles vertes (Malik, 1987; Thomas et al.,
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1992). Récemment, en utilisant un écran différentiel techniques d'hybridation soustractive et

soustractive, de nombreuses

Clones d'ADNCc représentant des génes améliorés par la sénescence ont été identifiés a
partir d'une gamme de plantes différentes et les génes qui sont exprimés spécifiquement
pendant la sénescence est la meilleure preuve que la transcription de novo est requise pour

que la sénescence se poursuive.

IV. Le stress salin
IV.1. Généralités
IV.1.1. La notion du stress

On désigne par stress, toute condition externe qui affecte la croissance, le développement
ou la productivité d’une plante. On distingue les stress biotiques (causés par d’autres
organismes) et les stress abiotiques (se présentant a chaque

fois qu’il y a un exceés ou un déficit dans I’environnement physique ou chimique de la
plante). Le stress aussi bien biotique qu’abiotique, peut réduire la productivité des plantes de
65% a plus de 87%.

Un stress est reconnu par une plante quand il est percu au niveau cellulaire puis transmis

a la plante entiere

e Stress biotiques

Les stress biotiques sont des influences négatives causées par d'autres organismes
vivants, et dans I'agriculture de production, ils se référent généralement aux dommages causes
par les insectes, les nématodes parasites des plantes, les maladies ou les mauvaises herbes.

e Stress abiotiques

Parmi les conditions environnementales qui peuvent causer un stress

abiotique, on distingue : les inondations, la sécheresse, les basses ou hautes températures,
la salinité excessive des sols ou des eaux, la présence d’un minéral inadéquat dans le sol, cas
des métaux lourds, I’exces de lumiere qui stimule la photo inhibition, le cas de faible
éclairement, les radiations UV, les composés phytotoxiques

comme 1’0zone qui est un haut réacteur oxydant, la pollution de I’air, les produits oxydés
formés a partir des réactions de pesticides

La sécheresse, le froid et la salinité sont les stress les plus fréquents et lesplus étudies. Ils
peuvent imposer aux plantes des modifications métaboliques, physiologiques et

phrénologiques.




Chapitre 1: Revues bibliographiques

1VV.2.1 Présentation du stress salin

Le stress salin est I'un des stress environnementaux les plus nocifs dans les régions arides
et semi-arides, qui peut également perturber I'noméostasie des cellules végétales.

Le stress salin est défini comme une concentration excessive en sel. Le terme stress salin
s’applique surtout a un exces des ions, en particulier Na+ et Cl-.

1VV.3.1Effets du stress salin sur la plante:

Le stress salin peut directement ou indirectement affecter le statut physiologique des
plantes en changeant le métabolisme, la croissance et le développement des plantes (AJMAL
KHAN et al., 2000 ; GARG et al., 2002).

Et Les effets de la salinité sur les plantes sont complexes et ses conséquences incluent
la toxicité par les ions (PANG et al.,2007), le déficit hydrique (DESCLOS et al.,2008)., la
déficience et le déséquilibre nutritifs (CHEN et al.,2007). La grande majorité des stress salins
est provoquée par des sels de sodium, particulierement le NaCl. De ce fait, les termes
halophytes et glycophytes font essentiellement référence aux stress provoqueés par un exces de
Na+ (GREGORY., 2005).La premiére difficulté d*“une plante en milieu salin est d“assurer son
apport en eau. Pour cela, il faut que la plante puisse ajuster la pression osmotique de ses tissus
par rapport a la pression osmotique du sol. Ce phénomene nommé 1’épictése, permet donc a la
plante d*assurer une hypertonie constante (HELLER., 2004). A I’échelle agronomique, les
risques de salinisation varient de 4 a 16 mmhos/cm. A partir de 8 mmhos/cm, la plupart des
plantes cultivées ont leurs rendements fortement abaissés par la salinité. Seuls les végétaux
halophiles prospérent dans des milieux a salinité supérieure a 16 mmhos/cm (KENFAOUI.,
1997).

1VV.3.1Sur la croissance

Plusieurs recherches ont montré la réduction de croissance de plantes en raison du stress
salin, chez la tomate (ROMERO-ARANDA et al.,2001), le coton (MELONI et al.,2001) et la
betterave a sucre (GHOULAM et al.,2002). Cependant, des différences dans la tolérance a la
salinité sont notées entre les espéces et les variétés ainsi parmi les différents parameétres de la

croissance de plantes mesurés.

AZIZ et KHAN (2001) ont constaté que la croissance optimale de Rhizophora mucronata
a été obtenue apres I’irrigation par 50% de 1’eau de mer ; la croissance diminue avec la

concentration de la salinité tandis que chez la légumineuse Alhagi pseudoalhagi, le poids frais
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de la plante s’accroit sous une faible salinité (50 mM NaCl) mais il diminue a des doses
élevées (100 et 200 mM NaCl) (KURBAN et al.,1999).

FISARAKIS et al, (2001), ont enregistré une grande réduction d’accumulation de la
matiere séche dans les feuilles que dans les racines de la vigne, en particulier a des
concentrations élevées en NaCl, indiquant une répartition des photoassimilats en faveur dans
les racines. lls ont proposé que les résultats puissent étre dus a de plus grandes capacités

d’ajustement osmotique sous stress par les racines.
1VV.3.2. Sur la photosynthése

L’effet de la salinité sur la photosynthése, dépend de la concentration des sels de 1’espece
et de la plante; ce qui est évident qu’ une concentration basse de sels peut stimuler la
photosynthése. Un environnement stressant qui affecte la croissance, affecte évidemment la
photosynthése; de nombreux auteurs montrent que la capacité de la photosynthese est étouffée
par la salinité et cela chez différentes espéces da plantes (OMAMI., 2005). Selon TAIZ et
ZEIGER., 2002 les stress environnementaux qui affectent la croissance, altérent également la
photosynthése.

1V.3.3. Sur la Germination :

La plupart des auteurs s’accordent pour admettre que chez les halophytes, comme chez
les glycophytes, la capacité de germination est plus élevée dans les milieu non salés; la
présence de NaCl entraine une augmentation de la durée des processus de germination et
retarde par conséquent la levee (GROUZIS., 1976).

L’influence de la salinité sur la germination est toutefois fort complexe, en raison
notamment des phénoménes de dormance fréquemment observés chez les halophytes
(BINET., 1968).

Plusieurs études ont montré que le sel a un effet dépressif sur le taux de germination, sur

la croissance biologique et sur la production de grains (M’ BAREK et al., 2001).

Cependant cet effet varie en fonction de I’intensité du stress et la variété des plantes et
cela, soit en diminuant la quantité d’eau et la vitesse de son absorption par la graine, soit par
I’accroissement de la pression osmotique de I’eau d’imbibition qui est trop élevée pour

permettre la germination (KATEMBE et al., 1998), ou en augmentant la pénétration d’ions
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qui peuvent s’accumuler dans la graine a des doses qui deviennent toxiques (DEBEZ et al.,

2001).
1VV.3.4 Sur Panatomie des feuilles

L’exces de sel devient toxique a un certain degré et accélére la sénescence naturelle des
feuilles, en réduisant la capacité photosynthétique causée par la fermeture des stomates qui
limite ’entrée du CO2 (ZHU.,2001; MUNNS.,2002). La salinité affecte 1’ultra structure des
chloroplastes (ACKERSON.,1981; SALAMA.,1994) [’épaisseur épidermique et
mésophyllienne et les espaces intercellulaires ont diminué sensiblement dans les feuilles de
Brugueiraparviflora traitées par NaCl (PARIDA et al.,2004). La salinité réduit les espaces
intercellulaires chez les feuilles des épinards (DELFINE et al.,1998) tandis que chez les
plantes de tomate, une réduction de la densité stomatique s’est produite (ROMEROARANDA
et al.,2001).

1VV.3.5 Sur P’assimilation des éléments minéraux

Une concentration ¢élevée en sels (NaCl) concurrence ’absorption des autres ions
nutritifs, comme le K+, le Ca2+, le N et le P ayant pour résultat un désordre alimentaire et
éventuellement, un rendement et une qualité réduits (GRATTAN et GRIEVE.,1999).

Les effets nutritionnels de la salinité incluent les deux actions primaires du sel sur la
plante: la toxicité directe due a 1’accumulation excessive des ions dans les tissus et un

déséquilibre nutritionnel provoqué par 1’exces de certains ions (HOUALA et al., 2007).

Ce déséquilibre nutritionnel est une cause possible des réductions de croissance en
présence de sel lorsque des ions essentiels comme K+, Ca2+ ou NO3- deviennent limitant
(SOLTANI., 1988).

Des concentrations salines trop fortes dans le milieux provoquent une altération de la
nutrition minérale des plantes (LEVIGNERON et al., 1995).

L’accumulation des ions Na+ dans la plante limite I’absorption des cations indispensables
tel que K+ et Ca2+. Il y aurait une compétition entre Na+ et Ca2+ pour les mémes sites de
fixation apoplasmiques (HOUALA et al., 2007).
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Ce déséquilibre nutritionnel est une cause possible des réductions de croissance en
présence de sel lorsque des ions essentiels comme K+, Ca2+ ou NO3- deviennent limitant
(SOLTANI., 1988). La présence de Cl- inhibe 1’absorption de NO3- (SMITH., 1973)

1V.1.4 Réponses des plantes au stress salin

En général, des concentrations élevées de NaCl affectent la physiologie de la plante et le
métabolisme a différents niveaux (de deficit d'eau, toxicité d'ions, nutriments déséquilibre.

*La plante peut d’adapter au stress salin de différentes maniéres:

1- L’exclusion

La plante empéche le sel de remonter jusqu’aux feuilles. Une premiére barriere existe au
niveau de I’endoderme, couche interne des cellules de la racine, ainsi que le transport sélectif
permet d’adsorber les ions nutritifs utiles et de réexcréter les ions Nat+ (GENOUX et al.,
1991).

2- L’inclusion

La plante capte le sel qui parvient aux feuilles au méme titre que 1’eau par le mouvement
ascendant de la seéve dans les vaisseaux, le sel est alors stocké dans les vacuoles grace a des
systémes de “pompes moléculaires™ et ainsi le sel est isolé des constituants cellulaires vitaux
(LEVITT., 1980; GENOUX et al., 1991; BERTHOMIEU et al., 2003).

La résistance des plantes a la salinité est définie par SHANNON et GRIEVE (1999)
comme étant la capacité inhérente des plantes a résister aux effets des concentrations élevées
en sels dans le profil racinaire ou sur les feuilles sans subir des effets nuisibles significatifs.

SACHER et STAPLES (1984) ont défini la tolérance a la salinité comme étant la capacité
des plantes d’accroitre et d’accomplir son cycle de vie sur un substrat qui contient des
concentrations élevées en sels solubles. Dans cet habitat la plante doit répondre & deux
exigences : I’adaptation osmotique et I’acquisition des éléments minéraux dont elle a besoin
pour la croissance et le fonctionnement du métabolisme.

Selon LEVITT (1980), les plantes sont réparties on deux groupees en halophytes et en
glycophytes selon leur sensibilité a la salinité. Les halophytes sont des plantes qui peuvent se
développer en présence des concentrations élevées de sels et ont un avantage concurrentiel par
rapport aux plantes non-halophytes dans cet environnement.

Les Glycophytes sont les plantes sensibles aux concentrations relativement faibles en

sels. Presque toutes les especes.
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V. Outils de recherche développés pour la plante modéle M.truncatula

V.1.1 Le Medicago truncatula Gene Expression Atlas (MtGEA)

Le serveur Web Medicago truncatula Gene Expression Atlas (MtGEA) est un plateforme
d'analyse du transcriptome Medicago. Actuellement, le serveur Web héberge le gene données
d'expression de 156 tableaux de génomes Affymetrix Gene Chip® Medicago dans 64
différents expériences, couvrant un large éventail de conditions de développement et
d'environnement. Le serveur permet des analyses flexibles et multiformes des données de
transcription et fournit une gamme de des informations sur les génes, y compris les différents
types d'annotations et les liens vers la séquence du génome, qui aident les utilisateurs a
formuler des hypotheses sur la fonction des génes. Les données de transcription sont
accessibles en utilisant numéro d'identification de la sonde Affymetrix, séquence d’ADN, nom
du geéne, description fonctionnelle en langage naturel, termes d'annotation GO et KEGG et
numéro de domaine InterPro. Les transcriptions peuvent également étre découvert par co-

expression ou analyse d'expression différentielle.

Des outils flexibles pour sélectionner un sous-ensemble d'expériences et pour visualiser
et comparer les profils d'expression de plusieurs genes ont été mis en ceuvre. Les données
peuvent étre téléchargées, en partie ou en totalité, sous une forme tabulaire compatible avec
logiciel d'analyse et de visualisation commun. Le serveur Web sera mis a jour réguliérement
pour incorporer de nouvelles données d'expression génigue et une annotation génomique, et

est accessible.
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I Des définitions

1.1 Puce d’ADN

La puce ADN est une technologie développée récemment et a été découverte il y a
seulement pendant deux décennies.. Elle permet a des chercheurs de vérifier et analyser

I'expression des milliers de genes dans une réaction unique et d'aborder les éditions variées.

Une puce a ADN (ou DNA microarray) est constitué¢ de fragments d’ADN immobilisés
sur un support solide selon une disposition ordonnée. En effet, une puce comporte quelque
centaine a plusieurs milliers de zones d’hybridation, appelé spots, chacune étant constitué
d’un dépdt de fragments d’ADN ou d’oligonucléotides correspondant a des séquences

connues de genes.
1.2 Les différents types de puces et leur fabrication

On distingue différents types de puces selon la densité des spots, le mode de fabrication
et la nature des séquences nucléotidiques fixée (voire figure 1)Les premiéres puces mises au
point, appelé macroarray, étaient sur des membranes de nylon en 1995. Depuis le début des
années 2000, elles sont réalisées sur des lames de verres. L’utilisation d’un support solide, de
marqueurs fluorescents et des progres de la robotique permettent de fabriquer des puces avec
une treés haute densité de spots, susceptible ou capable de couvrir I’ensemble du transcriptome
d’un organisme sur une lame de microscope. (Le revétement le plus couramment utilisé est la

polylysine, qui permet 1’adhésion de I’ADN.

a- Les macroarray ou filtre a haute densité

Les dépdts (sondes) sont des clones d’ADNc ou des produits de PCR fixé sur une
membrane de nylon de 8 par 12 cm. Le marquage des cibles est radioactif .Elles permettent

une mesure de I’abondance relative des ARNm présent dans 1’échantillon de départ.
b- Les puces spottées

Les sondes sont des ADN doubles brin de 200 a 2000 paires de bases, amplifié par PCR
ou plus récemment des oligonucléotides longs (50 a 70meres (unités)). Des microgouttelettes
(spots) de ces solutions de sondes sont déposées selon une matrice d’emplacement défini a

une densité supérieur ou égale a 1000 sondes/cm2 par un robot sur des lames de verre
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(jusqu’a 12000 sondes). En général, un spot correspond a un géne donné Dans le cas de

produit de PCR, I’ADN de la puce doit étre dénaturé pour obtenir de I’ADN simple brin.
c- Les puces a oligonucléotides synthétisés in situ (genechips)

Ces puces renferment des oligonucléotides simples brin synthétisé in situ (directement sur
le support) par photolithographie. Ce type de puce permet donc une miniaturisation a
I’extréme (250 000 spots/cm2) et une grande précision dans I’analyse du geéne est représenté,

car une quinzaine de sonde couvre un méme géne, mais sur des portions différentes.

Filtres haute densité Lames de verre (microarrays)  Puces 3 oligonucléotides

DR I
.. L t . b .- 3
&y ! 3 i e |
PO % ¢ - ok 30
o ', - l._a :' :
L LR T
. . - . -
ML S
. =z a . :
- = ] "
» . . N )
Détail :
“e
Taille : 12cm x 8cm Taille : 5,4cm x 0,9¢cm Taille : 1,28¢cm x 1,28¢m
® 2400 clones par membrane ® 10000 clones par lame ® 300000 oligonucléotides
® marquage radioactif ® marquage fluorescent par lame
® 1 condition expérimentale ® 2 conditions expérimentales ® marquage fluorescent
par membrane par lame ® 1 condition expérimentale

par lame

Figure? : lllustration montrant différents types de puces
Il Application a I‘analyse transcriptionnelle sur une puce spotée
11.1 Principe général

L’analyse de I’expression transcriptionnelle des geénes (parfois appelée « expression
profiling ») a été la premiere application pour laquelle la technologie des puces a ADN a été

développée avec succes. C’est encore I’application largement dominante aujourd’hui.
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L’hybridation d’un échantillon biologique sur une puce 8 ADN permet d’identifier et de 9
mesurer 1’abondance des espéces d’ARN messagers (ARNm) qu’il contient. Dans la suite de
mon étude, pour simplifier, le terme expression désignera, sauf indication contraire,
I’expression transcriptionnelle, c¢’est-a-dire la production d’ARNm transcrits a partir de la
matrice d’ADN d’un géne activé.

[JL’utilisation des puces « spottées » permet d’acquérir une mesure relative du niveau
d’expression des génes dans un échantillon cellulaire par rapport a un témoin de référence, par
exemple une souche mutée comparée a une souche sauvage, ou des cellules cultivées dans

deux conditions différentes. Le principe expérimental est résumé dans la Figure 8 :

~. -__._:.~'.
Sy SbCh Y | L3 !
i, Lt

(3

échantillon référence

A~ Extraction A~
NS (@

AN d’ARNm

| NN

A < . ®
Cibles d'ADNc avec marquage fluorescent

s ©

Hybridation et lecture \ AR X

Figure 8 : principe général de I’analyse de 1’expression transcriptionnelle sur une puce

de type « spottée »

(a) L’ensemble des ARNm sont extraits des prélevements de cultures cellulaires a
analyser.

(b) Une transcription reverse est réalisée en présence de nucléotides modifiés permettant
de coupler un marqueur fluorescent. Des cibles d'’ADN complémentaires (ADNC)
représentatives de I'ensemble des genes exprimés pour chaque culture sont ainsi obtenues.

(c) Les deux échantillons sont marqués par des fluorochromes a spectres d’émission
distincts (les plus couramment utilisées sont les carbocyanines Cy3 et Cy5) et hybridées

simultanément sur une méme puce. Au contact de la puce, les brins d'ADNc marqués
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s'apparient avec les sondes de séquence complémentaire sur la lame. La mesure de I’intensité
du signal fluorescent émis sur chaque spot permet ainsi d’estimer le taux d’expression
différentiel du géne correspondant.

*L utilisation de puces a oligonucléotides de type Affymetrix permet de quantifier en

Théorie I’abondance absolue de chaque ARNm transcrit. Les ARNm de I’échantillon a 10
analyser sont amplifiés, fragmentés et marqués par un systtme de couplage
biotinestreptavidine pour 1’hybridation sur la puce. Chaque gene est représenté sur la puce
par une quinzaine de sondes constituées d’oligonucléotides courts de 20-25 bases couvrant
différentes portions spécifiques du géne. Une estimation directe du niveau d’expression de
chaque gene est obtenue en calculant le signal moyen sur I’ensemble des sondes représentant
le géne.

111 Spot

Un grand nombre de fragments d'ADN sont fixés sur un support solide, on va hybrider
ces fragments d'ADN fixés sur la puce avec une population d'acides nucléiques marqués. Sur

la puce on peut définir une unité d’hybridation .

Chaque spot correspond au dépot d'un fragment d'’ADN de séquence connue, en quantité
donnée et en un point précis (un méme ADN est souvent déposé en deux spots pour faire une

répétition).
I11.1 Identification des spots

Dans un premier temps, les spots représentant les génes doivent étre repérés et distingués
des artefacts de I'hybridation, dus par exemple a la précipitation de cibles ou a des
contaminants (poussieres,...) sur la surface de la lame. Le repérage de la position des spots
s'appuie sur l'arrangement régulier des dépdts automatisés. Toutefois les intensités variables
des signaux et le bruit de fond s'ajoutent aux irrégularités possibles de la grille de dépét pour
nécessiter un contréle. Généralement, la localisation des spots est couplée avec I'analyse du
bruit de fond. Pour les puces a ADN, il est important de calculer le bruit de fond
specifiquement a chaque spot, plutdt que globalement pour I'ensemble de la lame ou

uniquement autour du spot.

Les ADNs fixés sur la puce s'appellent des sondes, I'avantage des puces c'est qu'on peut
réaliser I'hybridation de milliers de sondes vis a vis d'une population choisie d'acides

nucléiques.(https://www.supagro.fr/ress-tice/PCR/5/co/puces.html)
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111.2 Type de sondes

La puce a ADN contient des contrdles négatifs contenant du tampon seul et des

séquences de levure, qui ne reconnaissent pas les cibles d'échantillon humain. Les contrdles

positifs sont préparés avec des concentrations croissantes d'/ADNc de génes de ménage. Ces

génes s'expriment en permanence pour entretenir un bon fonctionnement de la cellule. Les

échantillons contiennent ainsi une concentration relativement homogene d’ARNm de génes de

ménage .(http://oalmeras.free.fr/BibliographiesAnalysePuce.htm)
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Pour télécharger les données d’expressions dans la condition de Na Cl 200Mm en Oh

on suit ses étapes :
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Root 2wk Sdl Grgan: root. Treatment Type: chemical and physical treatments.
Hydroponic Treatment: 2wk-old plants {hydroponic; It stress (200m
200mM NaCl Oh: NaCl) - control

Selection: [ RT 2wks_Sdl_Hydropbnic_200 Mean (BT 2wks Sdl Bydropon
mM_NaCl_0h_1 '

Root 2wk Sdl Crgan: root. Treatment Type: chemical 3
Hydroponic Treatment: 2wk-old plants (hydroponics) -1h under salt stress {EUOmM
200mM NaCl 1h: MNacCl)

Selection: [ RT 2wks_Sdi_Hydroponic_200 [ Mean (RT 2wks Sdl Hydropon
mM_NaCl_1h_1 ic 200mM_NaCl_1h)

Root 2wk Sdl Organ: root. Treatment Type: chemical and physical treatments.
Hydroponic Treatment: 2wk-old plants (hydroponics) -2h under salt stress (200m
200mM NaCl 2h: NaCl)

Selection: [J RT 2wks_Sdi_Hydroponic_200 [ Mean (RT 2wks Sdl Hydropon
mM_NaCl_2hn_1 ic 200mM NaCl 2h)

Roaot 2wk Sdl Organ: root. Treatment Type: chemical and physical treatments.
Hydroponic Treatment: 2wk-old plants (hydroponics) -5h under salt stress (200mh
200mM NaCl 5h: MacCl)

Selection: [J RT 2wks_Sdi_Hydroponic_200 [ Mean (RT 2wks Sdl Hydropon
mh_MNaCl_5h_1 ic 200mM WaCl 5h)

Root 2wk Sdl Organ: root. Treatment Type: chemical and physical treatments.
Hydroponic Treatment: 2wk-old plants (hydroponics) - 10h under salt stress (200mi
200mM NaCl MacCl)
10h:

Selection: [J RT 2wks_Sdi_Hydroponic_200 [ Mean (RT 2wks Sdl Hydropon
mM_NaCl_10h_1 ic 200mM NaCl 10h)

Roaot 2wk Sdl Organ: root. Treatment Type: chemical and physical treatments.
Hydroponic Treatment: 2wk-old plants (hydroponics) -24h under salt stress (200mM
200mM NaCl MacCl)
24h:

Selection: [ RT_2wks_Sdi_Hydroponic_200 _D Mean (BT 2wks Sdl_Hydropon

Matériels et méthodes

E
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Root drought 10d: Organ: root. Treatment Type: physical treatments. Treatment: 10d drought stress (fime-
course)

Selection: (JRT_drought_10d_ CJRT_drought_10d_ JRT_drought_10d_ (J Mean (RT droug
1 2 3 ht 10d)

Root drought 14d: Organ: root. Treatment Type: physical treatments. Treatment: 14d drought stress (time-

course)
Selection: (JRT_drought_14d_ CJRT_drought_14d_ CJRT_drought_14d_ () Mean (RT droug
1 2 3 ht 14d)

Root drought 14d Organ: root. Treatment Type: physical treatments. Treaiment: 14d drought stress plus
rewatered 1d: 1d rewatered (time-course)
Selection: (JRT_drougnt_14d_ CJRT_drought_14d_ UJRT_drought_14d_ [ Mean (RT droug
rewatered_1d_1 rewatered_1d_2 rewatered_1d_3 ht 14d rewatersd 1
d)

Root watered d2: Organ: root. Treatment Type: physical treaiments. Treatment: 26-d well hydrated plants
{control for drought experiment)

Selection: [IRT watered_d2_ URT_watered_d2_ URT_watered_d2_ [ Mean (RT_water
1 2 3 ed d2)

Root watered 4d: Organ: root. Treatment Type: physical treaiments. Treatment: 28-d well hydrated plants
{control for drought experiment)

Selection: [IRT watered_4d_ URT_watered_4d_ URT_watered_4d_ [ Mean (RT_water
1 3

2 ed 4d)
Download Options:
Expenment Selection: O ajl ) All Replicates ) All Means ) Mone
Probezet Selection: - Medicago truncatula only O Al including Mtr, Msa, Sme and confrol

2 Moble Research Instifute, LLC

E
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Medicago truncatula Gene Expression Atlas

@ Sampla Selection Jm

Batch Download by Experiment

The data you requested is available for direct download notfe, Right click hers and select'Save link as...
This is a tab-delimited text file, You may open it with any text editor orExeeh:

This page lists the expression data by experiment (referred to as “chip, "slide” elsewhere) and allows you to download all expressions
for experiments of your selection. Experiments are grouped by their data sources (authors).

NOTE: The download file will be generated from the database on fhe fly. Please be pafient while you are expaciing a large data set.

Balzerque et al., unpublished

Hypocotyl A17 10C Organ: siem. Treatment Type: physical freatments. Treatment: A17 10 P4

J5C-dayt:
Selection: [JHypti A17_10C_35C_day1_1 U Mean (Hyptl A17 10C 35C dayl)

Hypocotyl A17 10C Organ: stem. Treatment Type: physical treatments. Treatment: A17 10 P1

35C-day2:
Selection: [IHypt A17_10C_35C_day2_1 U Mean (Hytl A17 10C 35C day?)

Hypocotyl F83 10C Organ: stem. Treatment Type: physical ireaiments. Treatment; F3310 P1

J5C-dayt:
Selecton: [JHypfi F83 10C_35C_day1_1 (J Mean (Hyptl F83 10C 35C dayl)

Hypocotyl F83 10C Qrgan: stem. Traatment Type: physical traatments. Traatment: F8310 P1
35C-day2:

Selection: [ Hypt F83_10C_35C_day2_1 CJ Mean (Hypti F83 10C 35C day2)
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]
Probeset RT_2wks_%dl Hydroponic_2eémM_MaCl_8h (Root 2wk 5d1 Hydroponic 288mM N=Cl 8h) -
Mtr.1.1.5%1_at 195,187 i
Mtr.1.1.51_s_at 481.851
Mtr.19.1.51_at 12.4656
st J.5818E n
13.9227 B
328.625 r
. .1 173.354
Mtr.18eel.1.51 s5_at 668,737
Mtr.lesei.1.51_at 22,3523 £
Mtr.lese3.1.51_at B6.37553
Mtr.loded.1.51_at 9.4514591 !
Mtr.loses.1.51_at =, 9508
Mtr.loeeb.1.51_at 289,343
Mtr.lesef.1.51_at 671.272
Mtr.loses.1.51_at 17.545
Mtr.loded.1.51 at 2851, /8 5
Mtr.1861.1.51_at B.60d471
Mtr.196l1d.1.51_at 472 . 886
Mtr.186811.1.51_at B.52523
Mtr.1loeli.1.51_at 2. 8189S
Mtr.1loeli.1.51_at 298,838
Mtr.19614.1.51_at 6.55154
Mtr.18615.1.51_at 35,1882 L
Mtr.1868l1b.1.51_at 337. 769
Mtr.1oelf.1.51_at 28,8473
Mtr.18618.1.51_at B27.925
Mtr.19619.1.51_at B67.9971
Mtr.1868d.1.51_at B.36b43
Mtr.loudd.1.51_at 3b.433S f
Mtr.18821.1.51 at B. 11334
Mtr.1lesdi.1.51 at 269,891
Mtr.1lee8d3.1.51_at 9. 7682
Mtr.1lodd4.1.51_at 12.935 d
Mtr.1loeds.1.51_at 243,395
Mtr.1e6lb6.1.51_at 39.2515
Mtr.19e8db.1.51_5 at 188.935 o
Mtr.1leegdf.1.51_at 18. 3657
Mtr.1oedE.1.51_at 17,3183
Mtr.1e629.1.51 at 33.63719
Mtr.1o6d9.1.51 s at 381.683
Mtr.1le63d.1.51_at 312.141
Mtr.los83l.1.51_at 431.883
Mtr.les3d.1.51_at E./obeb ]
Mtr.1le634.1.51_at S8.7847
Mtr.186835.1.51_at 3b.8482
Mtr.1e63b.1.51_at 54,3731
Mtr.lee3f.1.51_at 182,929 f
Mtr.18639.1.51_at 187.289
Mtr.19ed4.1.51_at 6.54549
Mtr.1lo64d.1.51_at 19.7972 g
Mtr.loe4l.1.51_at 415.181
Mtr.18ed42.1.51 at 333.857
Mtr.1leed43.1.51_at 138.B38 d
Mtr.lo644.1.51_at 55.5982
Mtr.loed:.1.51_at 26,28
Mtr.loedb.1.51_at 185.34f - ||
Mtr 18ABAT 1 51 _af 17 GIHE

e Pour télécharger les données d’expressions dans la condition de Na C1 200Mm en 10h
suivez ses étapes:

3
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_ o N

x +
e.org/v3/experiments.php & Q % o
Hydroponic old plants (hydroponics) -1h under salt stress (200mM MaCl) -
200mM NaCl 1h:
Selection: [ RT 2wks_Sdl_Hydroponic_200miM_ [ Mean (BT 2wks Sdl Hydroponic 2
MaCl_1h_1 00mM NaCl 1h)

Root 2wk Sdl Organ: root. Treatment Type: chemical and physical treatments. Treatment: 2wik-
Hydroponic old plants (hydroponics) -2h under salt stress (200mM MaCl)
200mM NaCl 2h:

Selection: [ RT 2wks_Sdl_Hydroponic_200mM_ [ Mean (BT 2wks Sdl Hydroponic 2
MaCl_2h_1 00mM_MaCl 2h)

Root 2wk Sdl Organ: root. Treatment Type: chemical and physical treatments. Treatment: 2wi-
Hydroponic old plants (hydroponics) -5h under salt stress (200mM MaCl)
200mM NaCl 5h:

Selection: [ BT 2wks_Sdl_Hydroponic_200mM_ [ Mean (BT 2wks Sdl Hydroponic 2
MaCl_5h_1 00mM _MacCl 5Sh)

Root 2wk Sdl Organ: root. Treatment Type: chemical and physical treatments Treatment: 2wk-
Hydroponic old plants (hydroponics) -10h under salt stress (20
200mM NaCl 10h:

Selection: [ RT 2wks_Sdl_Hydroponic_200mM
MaCl_10h_1

Mean (BT 2wks Sdl Hydroponic 2
00mM_MNaCl _10h)

Root 2wk Sdl Organ: root. Treatment Type: chemical and physical treatments. Treatment: 2whk-
Hydroponic old plants (hydroponics) -24h under salt stress (200mi NaCl)
200mM NaCl 24h:

Selection: [ RT 2wks_Sdl_Hydroponic_200miM_ [ Mean (BT 2wks Sdl Hydroponic 2
MaCl_24h_1 00mM_MaCl_24h)

Limpens et al., 2013 (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/23734198)

Meristem cells Organ: Modules LCM. Treatment Type: Biological. Treatment: 21 days post
from Medicago inoculation with 5. meliloti 2011
truncatula root

nodules:

Selection: [ Meristem_root_ [ Meristem_root_ [ Meristem_root_  [J Mean (Meriste
nodD_rep1 nodD_rep3 nodD_rep4 m_root _nodD)

Distal infection Crgan: Modules LCM. Treatment Type: Biological. Treatment: 21 days post
zone cells from inoculation with 5. meliloti 2011 -
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x  +

org/vw3/experiments.php
LLIME—00unse )
Selection: 0 RT_drought_7d O RT_drought 7d O RT_drought_7d
1 2 3

Root drought 10d: Organ: root. Treatment Type: physical treatments. Treatment:
(time-course)

Selection: J RT_drought_10 [ RT_drought_10 [ RT_drought_10
d_1 d 2 d_3

Root drought 14d: Organ: root. Treatment Type: physical treatments. Treatment:
(time-course)

Selection: [ RT_drought_14 [ RT_drought_14 [ RT_drought_14
d 1 d2 d3

Root drought 14d Crgan: root. Treatment Type: physical treatments. Treatment:
rewatered 1d: plus 1d rewatered (time-course)

Selection. [ RT_drought_14 [ RT_drought_14 [ RT_drought_14
d_rewatered_1d_1 d_rewatered_1d_2 d_rewatered_-1d_3

Root watered d2: Organ: root. Treatment Type: physical treatments. Treatment:
plants (control for drought experiment)

Selection: O RT_watered d2 [ RT_watered _d2 U RT_watered_d2
1 2 3

Root watered 4d: COrgan: root. Treatment Type: physical treatments. Treatment:
plants {control for drought experiment)

Selection: [ RT_watered_4d [ RT_watered_4d [ RT_watered_d4d
1 2 3

Download Options:

Expenment O apl
Selection:

Probeset Selection: @ s

2 All Replicates 2 All Means

~ Medicago truncatula only

control

2 Moble Resesarch Institute, LLC

m a %« @

) mean (BT drou
ant 7d)

10d drought stress

) mean (BT _drou
ght 10d)

14d drought stress

) pean (BT drou

ght 14d)

14d drought stress

[J mean (RT drou

ght 14d rewatersd
_d)

26-d well hydrated

' mMean (BT wat
ered d2)

28-d well hydrated

[ mMean (BT _wat
ered 4d)

2 Mone

2 All, including Mir, Msa, Sme and

@ Sample Selection | MTV

Batch Download by Experiment

he data vou requested is available for direct download dow. Right click here and seleict

‘Save link as...
=isa delimited text file. You may open it with any text e
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- oI

{i} Batch Download by Experirn X = @ https://mtgeancblecrghd X 4

C & mtgea.noble.org/v3/download/export_2020-09-05-.. & ¥ 0 :

F

Probeset RT_2wks_Sdl_Hydroponic_2@@mM_NaCl_16h (Root 2wk 5dl Hydroponic 2@@mM Hall
18h)

Mtr.1.1.51_at  153.471

Mir.1.1.51_s_at 438.53

Mtr.18.1.51 at 18,3752

Mtr.18@.1.51_st 7.55975

Mtr.lede.1.51_at 12,8378
Ve, 1e808.1.51 &t 306,384
Mtr.1@9081.1.51 st 165.44
Mtr.1@9el.1.51 s at 587,361
Mtr.1@@82.1.51_at 28,3387
Mtr.le@83.1.51_st 6.84552
Mtr.le@ed4.1.51_st 11.583
Mtr.1e@85.1.51_st §7.162
Mtr.ledes.1.51_st 365.431
Mtr.ledey.1.51_st 629.869
Mtr.ledes.1.51_st 17.3552
Mtr.1@989.1.51_st 8463.363
Mtr.1881.1.51_at 5.82657
Mtr.1l@@le.1.51_st 454,66
Mtr.18@11.1.51_at 6.56434
Mtr.le@l.1.51 st 7.11242
Mtr.18813.1.51_st 158,273
Mtr.led14.1.51_st 5.8@8967
Mtr.1ed15.1.51_st 27,2448
Mtr.1ed16.1.51_at 377.855
Mtr.1ed17.1.51_st 18.6124
Mtr.1ea18.1.51_st 769,637
Mtr.18819.1.51_st 44,4935
Mtr.1@892.1.51_at 7.59862
Mtr.1@@28.1.51_at 24,3765
Mtr.le@21.1.51_ st §.18336
Mtr.leg22.1.51_ st 264,835
Mtr.led23.1.51_st 14,5154
Mtr.ledg24.1.51_st 13.3579
Mtr.led25.1.51_st 288,399
Mtr.1ed26.1.51_st 48,6999
Mtr.le@26.1.51_s_at 123.879
Mtr.1e927.1.51_st 9.5333e
Mtr.1@928.1.51_st 16.6289
Mtr.18@29.1.51_at 118.653
Mtr.le829.1.5]1_s_at 728.834
Mtr.led3d.1.51_ st 639.83
Mtr.18931.1.51_st 99,5844
Mtr.led32.1.51_st 7.78633 4

On choisit les premiers 200 génes. puis on les mettrait dans des tableaux
Excel avec I’ordre les valeurs du plus grand au plus petit. (Oh,10h)
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Chapitre 11:
B C

1

2 at10h -
3 Mtr.10045.1.51 at 2618.68
4 Mtr.10055.1.51 at 1754.32
5 Mtr.10079.1.51 at 1393.65
6 Mtr.10009.1.51 at 863.365
7 Mtr.10018.1.51 at 769.637
8 Mtr.10029.1.51 s at 728.834
9 Mtr.10077.1.51_at 677.114
10 Mtr.10092.1.51_at 663.406
11 Mtr.10030.1.51_at 639.83
12 Mtr.10007.1.51_at 629.869
13 Mtr.10001.1.51_s_at 587.381
14 Mtr.10049.1.51_at 532.156
15 Mtr.10041.1.51_at 530.584
16 Mtr.10010.1.51_at 484,66
17 Mtr.1.1.51 s_at 438.53
18 Mtr.10088.1.51_at 403.726
19 Mtr.10000.1.51_at 390.384
20 Mtr.10085.1.51_at 387.985
21 Mtr.10067.1.51 _s_at 382.546
22 Mtr.10016.1.51_at 377.655
23 Mtr.10006.1.51_at 365.431
24 Mtr.10059.1.51 at 322.731
25 Mtr.10072.1.51 at 307.365

H

atoh

Mitr,10008,1,51_at 2091,76
Mtr,10055,1,51_at 1272,1
Mtr,10077,1,51_at 405,359
Mitr,10079,1,51_at 711,503
Mitr,10007,1,51_at 671,272
Mitr,10001,1,51 s at 668,737
Mtr,10018,1,51_at 627,925
Mtr,10067,1,51 s at 530,638
Mtr,10045,1,51_at 526,58
Mtr,10010,1,51_at 472,886
Mtr,10041,1,51_at 415,18
Mtr,1,1,51 5_at 401,051
Mtr,10072,1,51_at 344,036
Mtr,10016,1,51_at 337,769
Mtr,10042,1,51_at 333,857
Mtr,10000,1,51_at 328,625
Mtr,10059,1,51_at 312,286
Mtr,10030,1,51_at 312,141
Mtr,10049,1,51_at 302,952
Mtr,10029,1,51_s_at 301,683
Mtr,10013,1,51_at 299,038
Mitr,10022,1,51_at 269,891
Mitr,10031,1,51_at 231,003

M4 M| Feuill

Feul? Feuid /%3

4
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- NOBLE
)RESEARCH

# INSTITUTE Medicago truncatula Gene Expression AHas

Current Wersion: ¥3 [Feb 2015) @ Samgle Selaction
# of Experiments: 274

# of GeneChips: 739
Quick Search:
Probeset | ntr1000.1.51_at

Batch Download by Experiment

1D
Random The data you requested is available for direct dewnload now. Right cick here and selec
Save link as...'
Thi% i a tab-delimited text file. You may open it with any text editor or Excel.
MtGEA:

Home / Intreduction

Microamay Samgle Salection
. . i . : [ — _

Mulii-iranscrict Vi = Thiz page lists the sxpression 4313 by sxperimant {referred 1o 35 "chip”, "shde” elzewhere) and allows y

download 3l expressions for experiments of your selection. Expenments are grouped by their data sour

Search by
iz 7
+ Probeset ID {authors).
= Homelog Probeset ID
= Gene Annotation... NOTE: The download file will be generated from the datsbase on the fly. Please be patient while you an
o GenelD i e &
==_- sxpecting 2 large data set.
® Gene Description P SRt
e GO Annotation
@ Protein Domain n
e Balzergue et al., unpublished
o Transcription Factor Hypocotyl A17 Crgan: stem. Treatment Type: physical treatments. Treatment 417 10 F
Eamily 10C 35C-dayi:
EMemizane ) Selection: [ Hyptl_A17_10C_35C dayi_1 [0 Mean (Hyptl A17 10C 35C ¢
Transporter Family i)
= Sequence Alignment
{BLAST)
= (Senomics Features (Genome Hypocotyl A17 Organ: stem. Treatment Type: physical treatments. Treatment 417 10 F
Browser) 10C 35C-day2:
Anslysiz: Selection: [ Hyptl A17_10C_25C_day2 1 O Mesn [Hyptl A17 10C 35C ¢
»  Co-expression Analysis ¥2)
= Differantial Expression
Analysis H | F83 Organ: stem. Trastment Type: physical treatments. Trestment: FE310 P
| Bty Assalyeis History 1{(??52:3?1- rgan: stem. Treatment Type: physical reatments. Treatmen
LepellgulEton e wudk Selection: [ Hyptl_F83_10C 35C dayl 1 [ Mean (Hyptl F53 10C 35C ¢
=  Legume Comparative GRMN ¥1)
Server
Whale Datzezst
& eimes Hypocotyl F33 Organ: stem. Treatment Type: physical treatments. Treatment: FE310 P
= Batch Download by 10C 35C-day2:
Ex=periment Calaction: ) - ) -
« Download the mappings Selection: [ Hyptl_F83_10C_35C_day2 1 EI] Mezn (Hyptl F82 10C 35C ¢
.- . - W
4 4

e Profil d’expression afficher par flach player :

Wi 1000.1.51 wt

Tt ks ame; v e ! Bt g

WWVWW”M{WWW‘/\NMJ\MW
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Root drought 2d:
Selection:

Ro

Root drought 4d:
Selection:

Organ: root. Trea

CJRT drought, 24 1

Loot Treatment Type:

Selection: [JRT_drought_3t 1

Organ: root. Trea
O RT_drough

Hoot drought 7d:
Selection:

Root drought 10d:

Organ: root. atment Type:

JRT_drought?d_1

Root drought 14d:
Selection:

: physical treatments. Treatment: 2d drought stress (time-course)

CJRT drought 2d 2 CJRT drought 2d 3

physical treatments. Treatment: 3d drought stress (time-course)
[JRT_drought_3d_2 [CJRT_drought_3d_3

: physical treatments. Treatment: 4d drought stress (time-course)

[JRT_drought_4ad_2 [JRT_drought_4d_3

physical treatments. Treatmeant: 7d drought stress (time-course)
JRT_drought_7d_2 JRT_drought_7d_3

: physical treatments. Treatment: 10d drought stress (time-course)

Organ: root. Treat Type:
CJRT drough "1

[JRT_drought_10d_2 [JRT_drought_10d_3

physical treatments. Treatment: 14d drought stress (time-course)

CJRT drought 14d 2 CJRT drought 14d 3

[ Mean (RT_drou

[J Mean (RT_drou

[J Mean (RT_drou

[J Mean (RT_drou

[J Mean (RT_drou

[ Mean (RT_drou

Root drought 14d rewatered Organ: root. Treatment Type: physical treatments. Treatment: 14d drought stress plus 1d rewatered (time-course)

1d:
Selection:

[JRT_drought_14d_rewatered_ [JRT_drought_14d_rewaterad_ [ RT_drought_14d_rewatered_ [ Mean (RT_drou

1d_1

atered_1d)

drought 2d)

drought_3d)

drought_4d})

drought_7d)

drought_10d)

drought_14d)

drought_14d_rew

3
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& Calibri <11 v A AT
L Ba -

b %Renun;

i

Il
NN
¥

C::uller ¥ G 7 8§~ - d-A- EE == = Fusior
Presse-papiers Police T Alignement
169 - K |
A B C
1
2 |Probeset RT_drought_2d (Root drought 2d)
3 Mtr.10009.1.51_at 2063.47
4 Mtr10013.1.51_at 1691,06
5 Mtr10077.1.51_at 866,957
6 Mtr10079.1.51_at 753,238
7 Mtr10001.1.51_s_at 583,438
8 Mtr1.1.51_s_at 555 877
9 Mtr10072.1.51_at 547 256
10 |Mtr.10088.1.51_at 495 277
11 |Mtr.10059.1.51_at 481,18
12 |Mtr10041.1.51_at 475,07
13 |Mir10010.1.51_at 474 611
14 |Mtr.10045.1.51_at 465,447
15 |Mtr.10085.1.51_at 451,627
16 |Mtr10067.1.51_s_at 421,996
17 |Mr.10030.1.51_at 408,031
18 |Mtr10007.1.51_at 402,873
19 |Mtr.10016.1.51_at 375,681
20 |Mtr.10042.1.51_at 238,077
21 |Mr.10031.1.51_at 310,889
22 |Mtr10019.1.51_at 241405
23 |Mtr.100158.1.51_at 240,036
24 |Mtr.10000.1.51_at 2234773
25 |Mtr10037.1.51_at 224 963
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Fichier Accueil Imnsertion Mlise en page Formules Données Révision

%l ¥ Calibri = %] A =
= By -
Colley - G I s = = | = ==
Presse-papiers M Alignemn
[ K1S -
o B

1

2 |Probeset RT_drought_3d (Root drought 3d)

3 (M 10009 1. S1_at 2evVa. 7o

4 Mo 10012.1_.S1_at 2024 01

5 Mr.10045. 1. S1_at TE3, 594

6 Mir.1.1.51_s_at a5, 054

7 | MEIr 10077 1_.S1_at B985 T IE

28 Mr.1oco7ve.1.S1_at 555 989

9  Mr.10001.1.S1_s_at 579 975

10 | MErc1Coo41 .1 .S1_at 505,45

11 MEro1ooyz2 1. .S1_at 492 7

12  MUrc 1oy 1. S1_at A92_ARTZ

12 Mro1oosy. 1. S1_s_at ARG T

14 | MErc 100101 . S1_at A3 202

15 |Mir. 10059 1. S1_at 445 D3

16 MUr_1C08s8.1.S1_at A 23

17  MUrc 1030 1 . S1_at AT T8

18 MUr_ 100161 .S1_at 418 561

19 MEr 100191 . S1_at 220,673

20 MU 10042 1 .S1_at 327 . 847

21 | MUrc 1001 . S1_at 271,827

22 MUr_ 10022 1. 5S1_at ZEAq O3

232 MUr_ 100181 .S1_at 2532 923

24 | MEr 1000651 . S1_at 237 145

25 | MUr. 100321 .1.S1_at 2331
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Accueil Insertion
J:' Calibri
= G-

I

Presse-papiers =

oller G J s

-

KMise en page Formules Données

- 11 v AT AT

I
[
il W

Revision Affich
- = Renvoyer a
Fusionner ¢

Alignement

| D9 - (-
A B C

1

2 |Probeset RT_drought_4d (Root drought 4d})

3 Mir10013.1.51_at 21632
4 |MEr.10045.1.51_at 10:30,27
5 |Mtr.1.1.51_s_at 957,001
& |Mir.10009.1.S1_at 943, 389
7 |MEr10007.1.51_at 735,537
8 |Mtr.10001.1.51_s_at 670,327
9 |[Mtr.10067.1.S1_s_at 569,958
10 (Mir.10010.1.51_at 557,587
11 |Mir.10030.1.51_at 554,045
12 Mir10059.1.51_at 5409 72
13 |[Mir10072.1.51_at 509,132
14 (Mir.10041.1.51_at 506,614
15 Mr.10079.1.51_at 506,224
16 |Mir.10088.1.51_at 802,478
17 (MEr 10077.1.51_at 443 581
18 Mir.10042.1.51_at 414,895
19 (Mir.10016.1.51_at 410,512
20 |(Mir.10018.1.51_at 380,598
21 Mir.10019.1.51_at 363,364
22 Mir10006.1.51_at 366,915
23 (Mir.10029.1.51_s_at 345,105
24  Mir.10000.1.51_at 329,754
25 Mir.10048.1.51_at 274 821

E
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Accueil Insertion PFlise en page Formules Donneées Re

i-l o Calibri - 11 - = = %] R FAT -
Coller G 5 s - = = = | = ==
- = 4 = 5 5
Presse-papisers I LF=1
| E24 -
o B
1
2 Probeset SHT _drought_7vd (Shoot drought 7d)
3 ML 1029 1. 51_at 242511
A MEIr_ 100428 _1_5S1_at 1634 43
5 M 10o0g45_ 1 S _at 137825
5 MEr_ 1028 1.S51_at 52, 868
ra MEIr_ 100V o_1 S _at B2 51
= P 1021 51_at TZ2a 455
o MEr.1.1.51_s_at 816,527
10 MEIr_1ooy2_ 1 _S9_at BTG, 5644
11 Mr 100671 51_s_ at 545 672
12 MMirc 10029 1. 51_s_at B 9o
12 Mr. 10001 .1.51_s_at 53 205
14 MMir. 100351 . 5S1_at B34 808
15 MiIr.1oco13_1.S9_at B12,715
16 M 10009 1_.51_at 452 848
17 MMir. 100101 . 5S1_at 405,49
18 Mr. 100161 51_at AS 324
19 Mir. 10059 1 _5S1_at S96, 686
200 MEr_ 100301 S _at 56,193
21 M 10007 _1.51_at 359, 789
22 Mir. 10064 1 _5S1_at 37,534
22 Mtr. 10041 1. 51_at 232,62T
24 |Mtr.‘1{){]-'-'l-2_‘1 S1_at 326,074
25 Mir. 10049 1 _S9_at 288,029
Soccueil Imsertiomn PAise en page Formules CDonnées
_hg.j ‘16 Arial Unicode s  ~ | 10 - A~ AT g%; - T
S L=y } L= I g - - e . W = = = = ==
FPresse-papiers (1 Folice =
| B20 - i S | 385,351
o B | c
s
2 Probeset RT_drought__10d (Root drought 10d)
3 PAEr. OS5, 1.51 at q1225_ 445
L P DOOO0TF. LS at 11029
=] PAELr. o013 1.51 at Se0 ST
=1 PMEr. 1. 151 s at DG O3
- PAEr. 1oOoS . 1,51 at 825 To92
=8 PO L. 151 s at Tea_ a82e
p=1 PATr. 1OoOEsS.1.51 at 5295058
A0 | MMEr.10o0eF.1l.51 s at [ss2= ST e
11 | MTroLOo030.1.S1_at 857188
12 MErs o022, 1.51 at B2E 861
A1Z | MNMEr.1Oo07F2 151 at 583 053
13  MNEr- o010 1.51 at 582 HG2
15 | MNMEr. 10034 . 151 at S, 14
15 MMitr. oo 79 .1.51 at S5 025
A7V | Mir.10o019.1.51 at A08 921
185 MEr. o321 .1.51_ at 4OF_ 17
19  Mir. 10000151 at 2oz 11
20 | MTr.1IO018.1.S1_at | a5 3511
21 MMtr. 10077151 at 248 245
22 MTr.lO059.1.S1_at IIT.TE3S
23 MMiEr.loo1le.1.51 at BV 002
24 | MNEr. 10029 151 s at 227 248

25 Mir.10031.1.51__at S22 024
a1
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Chapitre 11:

Accueil Insertion klise en page Formules Données
= ‘":E' Arial Unicode PMS ~ 10 - AT AT E%g e
Cotier G I s - A-| = = = | = ==

Presse-papiers = =

AST - £ | Mtr.10091.1.51_at
A | B

1

2 |Probeset RT_drought_14d (Root drought 14d)

3 MU 100451 .51_at 1285838
A  Mr. 1000y 1.51_at 12033
5 Mtr.1.1.51_s_at k= = |
5 (MU 10:013.1.51_at 817,047
7 MU 10001 .1 .51_s_at T82.,9%9
8 Mtr.10042 1 .51_at F82,018
9 Mtr.10044 1.51_at 744 816
10  MEro10030.1.51_at 551,614
11 Mtro1oo288.1.51_at 5328 592
12 Mrc 10067 .1.51_s at B35, 792
13 MErc 100101 _5S1_at G626, 728
14 MEr 10072 1.51_at 576,367
15 |[MEro 100001 . 5S1_at 525 503
1g Mr.1.1.51_at 509 152
17 Mrs 100221 5S1_at 456 096
18 MUr.1ooyo.1.519_at 439 677
19 MUr.10041.1.51_at 413,298
20 MU 10005.1.51_at 303,643
21 Mro10066.1.51_at 359 881
22 Mr.10031.1.51_at 249 594
23 Mtr.10018.1.51_at 242 865
24 Mr.10016.1.51_at 215,569
25 Mtro100428.1.51_at 213,234

E
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@ Batch Download by Experin

< &

NOBLE
HRESEARCH
INSTITUTE

B mtgea.noble.org/v3 fexperiments.php

Current Version: V2 (Feb 2015)
# of Experiments: 274
# of GeneChips: 729

Quick Search:

Ili':;oh-eset [MAtr.A00071.1.51 £ ail
[Random]

MIGEA:

Home [ Introduction
Microarray Sample Selection
Multi-transcript WViewer
Search by ..

= Probeset D

= Homolog Probeset ID

= Gene Annotation...

e Gene ID

Sene Description
GO Annotation
Protein Domain
KEGG Annotation
Transcription Factor
FEamily
= Membrane

JTransporter Family
- Seguence Alignment

L

(BLAST)
- Genomics Features
(Genome Browser)
Analysis:

« Co-expression Analysis

- Differential Expression
Analysis

= Ny Analysis History

& httpsi/Ymigea.ncble.org/v:

Medicago truncatula Gene Expression Atlas

Batch Download by Experiment

e data you reguested is available for direct download now. Right
ave link as__*
his is a tab-delimited text file. You may open it with any text edito

This page lists the expression data by expernment (referred fo as "chip”, "slide" els:
download all expressions for experiments of your selection. Experiments are group

(authors).

MNMOTE: The download file will be generated from the database on the fly. Please be

expecting a large data set

Balzergue et al., unpublished

Hypocotyl A17T COrgan: stem. Treatment Tyvpe: physical treatments. ~
10C 35C-day1:
Selection: [ Hyptl_A17_10C_35C_day1_1 O pean (Hyr
)

o |

Hypocotyl A17 Organ: stem. Treatment Type: physical treatments. ~
10C 35C-day2:
Selection: [ Hyptl_A17_10C_35C_day2_1 O pean (Hyg

¥2)

Hypocotyl FE3 Organ: stem. Treatment Type: physical treatments. ~
10C 35C _dav-: -
»

B IHOLLA w ot

pwcda il e e ey v e ar

%ﬁ ﬁ'“]j,‘ UL LR e \flf\: ' :n’l o
1E't_ii%'t't_sﬁ}'t'{Sﬁ't__:iiﬁl.Jf, oA T

. MHRRIY AR 7 phh
’!“h ' s g
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! ) kil /
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e Les20 geénes ont été choisis pour créer un arbre phylogénétique:

Ces valeurs ont été enregistrés par le profil d’expression afficher par flach player .
Etre elevé en 10h et faible en Oh dans le cas de NaCl 200mM

Etre elevé en 14d et faible en 2d dans le cas de Root drought .

E
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Accuel Insertion Mise en page Farmules Données Révision Affichage 4] 0 ok
’ﬁ * Calibri 1o A‘ A = E% @/v o @Renvoyerélahgne automatiquement  Standard M ﬁ g g Inserer - Z- ﬁ fﬁ
& _ . _ 3 sugprimer - | g+ ;

Wrg |OL4E S A EEREE  Heweone  §uwm ) M e g, | g, B0

Presse-papiers & Palice [F1 Alignement [F1 Nombre [F1 Style Cellules Edition

| R - k|

A B 5 D E F G H | J K L

1 Oh(NaCl)  1h{Nacl) 2h{NaCl) Sh(Nacl) 10h(NaCl)  Root drought 2d: Rootdrought3d:  Rootdrought4d:  Rootdrought 7d: Rootdrought10d:  Root drought 14d:
2

3 Mtr,10048,1,51 at 149.78 139.07 138.28 17131 185.91 123.82 154.3 274.82 217.93 252.86 313.23
4 |Mtr,10029,1,51_5_at 301.68 37164 5423 622.39 728.83 176.86 217.17 345.11 322.82 321.25 296.06
5 |Mtr,10045,1,51 at 526.58 1864.23 4185.25 4237.18 2618.68 465.45 763.69 1030.27 1220.63 1225.46 1285.88
6 Mtr,10044,1,51 at 55.6 583 8331 159.34 244.57 44.2 45.71 154.21 33178 570.14 744.82
7 Mtr,10018,1,51 at 627.92 620.97 57772 622.78 769.64 240.04 253.92 380.6 426.53 385.35 342.87
8 |Mtr,10030,1,51_at 31214 342.59 583.47 678.96 629.83 408.03 421.78 534.05 586.05 657.19 651.61
9 |Mtr,10049,1,51_at 302.95 161.66 369.26 766.25 53216 164.51 168.82 233.09 249 232.96 245.59
10 |Mtr,10068,1,51 at 107.64 132 147.87 172.74 173.9 126.01 123.56 119.6 108.58 117.28 141.44
11 |Mtr,10066,1,51 _at 95.81 107.37 107.71 140.73 134.93 132.98 139.48 195.1% 2576 270.32 339.88
12 |Mtr,10029,1,51_at 33.64 45.2 58.86 69.65 110.65 30.21 39.48 53.13 50.22 64.12 58.09
13 |Mtr,10000,1,51 at 328.63 284 305.75 399.88 396.38 23477 271.83 329.75 366.88 392.11 5255
14 |Mtr,10058,1,51 at 40.21 4643 24.49 59.01 82.53 41.37 49.76 154.94 50.47 78.87 47.31
15 |Mtr,1,1,51_s_at 40105 424.91 469.37 526.85 438.53 555.88 735.05 975 949.69 946.03 971.97
16 |Mtr,10006,1,51 _at 209.24 137.18 352.82 446.98 365.43 146.8 231.15 356.92 291.07 316.09 393.64
17 |Mtr,10010,1,51 at 472.89 345.17 4874 451.82 484.66 474.61 453.29 557.59 565.01 582.06 626.79
18 |Mtr,10084,1,51 at 46.67 52.58 Il 87.14 94.62 53.64 45.59 71.59 82.53 91.45 97.77
19 |Mtr,10107,1,51_at 66.52 93.43 125.36 139.17 140.06 115.98 153.68 201.64 141.87 139.87 121.77
20 |Mtr.1018.1.51 s_at 733.91 738.49 1101.57 1111.64 1045.54 864.51 775.89 730.24 749.63 798.33 886.84
21 |Mtr.10200.1.51 at 279.52 446.35 504.82 547.718 584.71 360.43 535.58 612.28 478.82 485.51 574.13
22 |Mtr.10026.1.51 s_at 108.34 82.23 98.13 86.09 123.08 146.07 157.31 194.58 167.72 13947 1713
23

E
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Résultats et Discussion

Chapitre 111I:

| Résultat

Le résultat est un arbre phylogénétique de 20 génes impliqués dans la tolérance au stress salin

de medicago truncatula qui a été traité par logiciel R studio :

Cluster Dendrogram

10 12
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Tableau 1: les fonctions des génes (Probset).
Transcript ID : o
Probset : Description :

Mtr.10045.1.S1 _at

Medtr3g449620.1

polyamine oxidase-likeprotein

Mtr.10029.1.51_S_

at

Medtr59032720.1

MATE efflux familyprotein

Mtr.10048.1.S1_at

Medtr8g463650.2
Medtr89463650.4
Medtr89463650.3
Medtr8g463650.1

P-loopnucleoside triphosphate hydrolase

superfamilyprotein

Mtr.10044.1.S1_at

No information

No information available
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available

Mtr.10018.1.S1_at

Medtr1g030265.1

GDSL-like lipase/acylhydrolase

Mtr.10030.1.S1_at

Medtr4g116460.1

zinc finger, C3HC4 type (RING finger) protein

Medtr4g116460.2
Medtr2g099040.1
Mtr.10049.1.S1 _at | Medtr2g099040.4 | electrontransferflavoproteinubiquinoneoxidoreduct
Medtr2g099040.2 ase
Medtr2g099040.3

Mtr.10068.1.51_at

Medtr3g111090.1

symplekintightjunctionproteincarboxy-terminal
protein

Mtr.10066.1.S1_at

Medtr29014890.1

Hypothetical protein

Mtr.10029.1.S1_at

No information

available.

No information available.

Mtr.10000.1.S1_at

Medtr7g102610.1

PHD zinc finger protein

Mtr.10058.1.S1_at

Medtr59074270.1

GDSL-like lipase/acylhydrolase

Mtr.1.1.S1_s_at

Medtr5g029640.1

RNA recognition motif, a.k.a. RRM, RBD protein

Mtr.10006.1.S1_at

Medtr3g085130.1
Medtr3g085130.2

cytokininreceptor histidine kinase

Mtr.10010.1.S1_at

Medtr1g029400.2
Medtr1g029400.1

Transcriptional corepressor SEUSS-likeprotein

Mtr.10084.1.S1_at

Medtr29104760.1

F-box/LRR protein

Mtr.10107.1.S1_at

Medtr8g093870.1

Pmr5/Caslp GDSL/SGNH-likeacyl-esterase

family protein

Mtr.1018.1.S1 s at

Medtr3g096310.4

Medtr3g096310.2

GDP-mannose transporter GONST1
GDP-mannose transporter GONST1

K
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Medtr3g096310.1
Medtr3g096310.3

Medtr59005320.1

GDP-mannose transporter GONST1
GDP-mannose transporter GONST1
GDP-mannose transporter GONST2

Mtr.10200.1.S1_at

Medtr7g079510.2
Medtr7g079510.1

transmembrane protein, putative

Mtr.10026.1.51_s_a
t

Medtr0249s0070.
2
Medtr0249s0070.
3
Medtr0249s0070.
4
Medtr0249s0070.
1

zinc finger A20 and AN1 domain stress-

associatedprotein

Au niveau de distance d=12 on a un clade qui défini deux groupe majeurs des genes :

1°" groupee:

Tableau? : représenter 1* groupe du 1* clade de la distance 12.

Probset :

Transcript ID : Description :

Mtr.10045.1.S1_at

Medtr3g449620.1

Polyamine oxidase-like

protein

eme

2 groupee:

Tableau 3 : représenter

2eme

groupe du clade de la distance 12.

Mtr.10029.1.51_S_at

Medtr5g032720.1

MATE efflux family protein

Mtr.10048.1.S1_at

Medtr8g463650.2
Medtr89463650.4
Medtr89g463650.3
Medtr8g463650.1

P-loop nucleoside
triphosphate hydrolase super

family protein
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Mtr.10044.1.S1_at

No information available

No information available

Mtr.10018.1.S1_at

Medtr1g030265.1

GDSL-like

lipase/acylhydrolase

Mtr.10030.1.51_at

Medtr4g116460.1

zinc finger, C3HC4 type

Medtr4g116460.2 (RING finger) protein
Medtr2g099040.1

Mtr.10049.1.S1 at Medtr2g099040.4 electrontransfer flavoprotein
Medtr2g099040.2 ubiquinone oxidoreductase
Medtr2g099040.3

Mtr.10068.1.S1_at

Medtr3g111090.1

Symplekintightjunction
proteincarboxy-terminal

protein

Mtr.10066.1.S1_at

Medtr2g014890.1

Hypothetical protein

Mtr.10029.1.S1_at

No information available.

No information available.

Mtr.10000.1.S1_at

Medtr79102610.1

PHD zinc finger protein

Mtr.10058.1.51_at

Medtr5g074270.1

GDSL-like

lipase/acylhydrolase

Mtr.1.1.S1 s at

Medtr5g029640.1

RNA recognition motif, a.k.a.
RRM, RBD protein

Mtr.10006.1.S1_at

Medtr3g085130.1
Medtr3g085130.2

Cytokinin receptor histidine

kinase

Mtr.10010.1.S1_at

Medtr1g029400.2
Medtr1g029400.1

Transcriptional corepressor
SEUSS-likeprotein

Mtr.10084.1.S1_at

Medtr2g104760.1

F-box/LRR protein

Mtr.10107.1.S1_at

Medtr8g093870.1

Pmr5/Caslp GDSL/SGNH-
likeacyl-esterase family

protein
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Mtr.1018.1.S1_s_at

Medtr3g096310.4
Medtr3g096310.2
Medtr3g096310.1
Medtr3g096310.3

Medtr5g005320.1

GDP-mannose transporter
GONST1
GDP-mannose transporter
GONST1
GDP-mannose transporter
GONST1
GDP-mannose transporter
GONST1
GDP-mannose transporter
GONST?2

Mtr.10200.1.S1_at

Medtr7g079510.2
Medtr7g079510.1

transmembrane protein,

putative

Mtr.10026.1.S1_s_at

Medtr0249s0070.2
Medtr0249s0070.3
Medtr0249s0070.4
Medtr0249s0070.1

zinc finger A20 and AN1
domain stress-associated

protein

*au niveau de distance d=8 on a un clade qui défini deux groupe majeurs des genes :

1°" groupee :

Tableau 4: représenter 1% groupe du clade de la distance 8.

Probset : Transcript ID : Description :

Medtr3g096310.4 GDP'maggoNses tTfflinSporter
Medtr3g096310.2 GDP'maggoljz tTfinSporter

Mtr.1018.1.S1 s at Medtr3g096310.1 GDP-maggoNsZ_trrinsporter
Medtr3g096310.3 GDP'maggoNseS tTfflinSporter
Medtr5g005320.1 GDP‘maggoNSZ tTf;nSporter

Mtr.10010.1.51_at Medtr1g029400.2 Transcriptional corepressor
Medtr1g029400.1 SEUSS-likeprotein
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Mtr.10030.1.51_at Medtr4g116460.1 zinc finger, C3HC4 type
Medtr4g116460.2 (RING finger) protein
transmembrane protein,
Mtr.10200.1.S1_at Medtr7g079510.2 )
putative
Medtr7g079510.1
Mtr.1.1.51 s at RNA recognition motif,
Medtr5g029640.1 )
a.k.a. RRM, RBD protein
Mtr.10018.1.S1_at GDSL-like

Medtr1g030265.1

lipase/acylhydrolase

2°™ groupe:
Tableau5 : représenter 2°™ groupe du clade de la distance 8.
Medtr3g085130.1 o S
Mtr.10006.1.S1_at cytokininreceptor histidine kinase
Medtr3g085130.2
Mtr.10058.1.S1 at | Medtr5g074270.1 GDSL-like lipase/acylhydrolase
No information ) _ )
Mtr.10029.1.S1_at _ No information available.
available.
Mtr.10084.1.S1_at | Medtr2g104760.1 F-box/LRR protein

symplekintightjunctionproteincarboxy-terminal
Mtr.10068.1.S1_at | Medtr3g111090.1 i
protein

Pmr5/Caslp GDSL/SGNH-likeacyl-esterase family
Mtr.10107.1.S1_at | Medtr8g093870.1

protein
Medtr0249s0070.2
Medtr0249s0070.3 zinc finger A20 and AN1 domain stress-
Mtr.10026.1.S1_s_at ) )
Medtr0249s0070.4 associatedprotein
Medtr0249s0070.1
Medtr8g463650.2
Medtr8g463650.4 P-loopnucleoside triphosphate hydrolase
Mtr.10048.1.S1_at . .
Medtr8g463650.3 superfamilyprotein
Medtr8g463650.1
Mtr.10066.1.S1_at | Medtr2g014890.1 Hypothetical protein
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Mtr.10044.1.S1_at No information ] _ ]
) No information available
available
Mtr.10029.1.S1 S at | Medtr59g032720.1 MATE efflux familyprotein
Medtr2g099040.1
Medtr2g099040.4 o _
Mtr.10049.1.S1 at electrontransferflavoproteinubiquinoneoxidoreductase
Medtr2g099040.2
Medtr2g099040.3
Mtr.10000.1.S1_at | Medtr7g102610.1 PHD zinc finger protein

Au niveau de distance d=5 on a un clade qui défini deux groupe majeurs des genes:

1°" groupe :

Tableau 6: représenter 1% groupe du clade de la distance 5.

Probset : Transcript ID : Description :
RNA recognition motif,
Mtr.1.1.S1 s at Medtr5g029640.1 )
a.k.a. RRM, RBD protein
GDP-mannose transporter
Medtr3g096310.4 GONST1
GDP-mannose transporter
Medtr3g096310.2 GONST1
Mtr.1018.1.S1_s_at Medtr3q096310.1 GDP-mannose transporter
g ' GONST1
GDP-mannose transporter
Medtr3g096310.3 GONST1
GDP-mannose transporter
Medtr5g005320.1 GONST?2
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eme

2”7 groupe:

Tableau7: représenter 2°™ groupe du clade de la distance 5.

Probset :

Transcript ID :

Description :

Mtr.10018.1.S1_at

Medtr1g030265.1

GDSL-like

lipase/acylhydrolase

Medtr1g029400.2 Transcriptional corepressor

Mtr.10010.1.S1_at _ ]
Medtr1g029400.1 SEUSS-likeprotein
Medtr4g116460.1 zinc finger, C3HCA4 type

Mtr.10030.1.S1_at . _
Medtr4g116460.2 (RING finger) protein

transmembrane protein,

Medtr7g079510.2 )

Mtr.10200.1.51_at putative
Medtr7g079510.1

Au niveau de distance d=3 on a un clade qui défini deux groupe majeurs des genes :

1°" groupe:

Tableau 8: représenter 1% groupe du clade de la distance 3.

Probset :

Transcript ID :

Description :

Mtr.10058.1.S1_at

Medtr5g074270.1

GDSL-like lipase/acylhydrolase

Mtr.10029.1.S1_at

No information

No information available.

available.
Mtr.10084.1.S1_at Medtr2g104760.1 F-box/LRR protein
symplekintightjunctionproteincarboxy-
Mtr.10068.1.S1_at Medtr3g111090.1 ) )
terminal protein
Pmr5/Caslp GDSL/SGNH-likeacyl-
Mtr.10107.1.S1_at Medtr8g093870.1 ) )
esterase family protein
Mtr.10026.1.S1 s at Medtr0249s0070.2 zinc finger A20 and AN1 domain
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Medtr0249s0070.3 stress-associatedprotein
Medtr0249s0070.4
Medtr0249s0070.1
Medtr8g463650.2
Medtr8g463650.4 P-loopnucleoside triphosphate
Mtr.10048.1.S1_at ] )
Medtr8g463650.3 hydrolase super family protein
Medtr8g463650.1
Mtr.10066.1.S1_at Medtr2g014890.1 Hypothetical protein
2°™ groupee:
Tableau 9: représenter 2°™ groupe du clade de la distance 3.

Probset : Transcript ID :

Description :

Mtr.10044.1.S1_at

No information

available

No information available

Mtr.10029.1.S1_S_ | Medtr5g032720.1

MATE efflux familyprotein

at
Medtr2g099040.1
Mtr.10049.1.S1 at | Medtr2g099040.4 | electrontransferflavoproteinubiquinoneoxidoreduc
Medtr2g099040.2 tase
Medtr2g099040.3

Mtr.10000.1.S1 _at | Medtr7g102610.1

PHD zinc finger protein

Mtr.10006.1.S1_at

Medtr3g085130.1
Medtr3g085130.2

cytokininreceptor histidine kinase

Discussion:

le groupe 1 de distance d=12 jeu un rdle essentiel dans la floraison ,le développement, La

sénescence (Sobieszczuk-Nowicka et .,2015 ; Sobieszczuk-Nowicka ,2017) et la réponse au
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stress abiotique (salin) , ( Liu et al .,2015 ;Montilla-Bascon et al .,2017)parc qu’ il contient
les bases azotés aliphatiques les polyamines ( Ahmed et al .,2017).

Le groupe 2 formé de un 19 géne sont des transporteurs et des facteurs de transcription
travail de maniere intégrée lors de exposition de la plante au stress salin et lui résisté, chaque
un son fonction.

Le groupe 1 de distance d=8 qui ont des fonctions multiples et complémentaires
représentées dans la transmission d’informations de [’environnement externe vers
I’environnement interne (transmission de signaux biologiques) et certains d’entre eux
transportent des sucres et des nucléotides nécessaires dans le métabolisme de la cellule. Et
également représenté dans la régulation et la reproduction des cellules et contrélant leur
division au cours de la croissance, ainsi que dans le r6le du facteur de transcription et de sa
régulation et dans la stabilité des protéines.

Le groupe 2 de distance d=8. Chaque géne a un rdle efficace dans le contréle du cycle
cellulaire, qui est représenté dans la transcription des génes, le développement et la croissance
des racines de la plante Medicago truncatula, la tolérance au stress salin, la pression
osmotique et la résistance a la sécheresse, ainsi que ceux qui ont des fonctions de base dans
les mécanismes physiologiques et le métabolisme de la plante.

Ces genes contribuent a la résistance et la tolérance de la plante mt a la salinité en
fonction de son hote.

Le groupe 1 de distance d=5 :

e M1tr.1018.1.51 s at: Il agit comme un transporteur d'informations de I'environnement

externe vers le support interne. (Anantharaman V, Aravind L;,Biol Direct. 2010)

e Mtr.1.1.S1 s at: safonction est d'étre un facteur de liaison et de transcription ARN, et

il agit également pour réguler sa stabilité et sa traduction. (reviews . Molecular
CellBiology, vol. 8, n° 6, juin 2007, p. 479).
e le groupe 2 de distance d=5:

e Mtr.10200.1.S1 at : il agit comme un transporteur et convertit les signaux biologiques

présents dans la cellule. (Anantharaman V, Aravind L;,Biol Direct. 2010)

e Mtr.10030.1.S1 at: sa fonction est d'étre un facteur de transcription en abondance

dans les génomes eucaryotes et a un role important dans la stabilité des protéines.(Berg JM,
Shi 'Y 1996)

e Mtr.10010.1.S1 at : Il a pour fonction de réguler la prolifération cellulaire dans la

plaque de pétales en développement et le développement du bord médian, il régule également
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la forme des pétales et contrdle la division cellulaire au fur et a mesure de leur croissance.
(Sridhar V.V., Surendrarao A., Gonzalez D., Conlan R.S., LiuZ.,2004)
e Mtr.10018.1.S1 at: c’est enzyme qui décompose 1’eau . (Akoh CC, Lee GC, Liaw
YC, Huang TH, Shaw JF ProgLipidRes. ,2004)
le groupe 1 de distance d=3

e Mtr.10066.1.S1 atet Mtr.10048.1.S1 at: Il se trouve dans les replis protéiques

attachés aux nucléotides (STAND.,2004) et a un réle dans I'hnydrolyse de la liaison.
(Kumar K, Prakash A, Tasleem M, Islam A, Ahmad F, Hassan MI.,2014).

e Mtr.10026.1.S1. s .at : Il a pour fonction de résister au sel et a la pression osmotique

et a une association avec le stress C'est un gene qui est régulé par une sous-culture répressive
et tolérant la sécheresse.(Christine Gimeno-Gilles 1, Marie-Laure Gervais, Elisabeth Planchet,
Pascale Satour, Anis M Limami.,2011)

e Mtr.10107.1.S1 at: modifie les biopolymeéres a la surface cellulaire tels que: les

glycanes et glycoprotiénes. (Bischoff V, Selbig J, Scheible WR;, Plant Signal Behav. 2010)

Mtr.10068.1.S1 at: Il fonctionne sur la transcription des génes et la polarité cellulaire et

est perméable a se propager a travers I'espace a c6té de la cellule entre les cellules voisines.
(Zihni C, Mills C, Matter K., 2016)

e Mtr.10084.1.S1 at: A un role dans la dégradation sélective des protéines et active

l'altération du contr6le du cycle cellulaire. (Kim H.J., Oh S.A., Brownfield L., Hong
S.H., Ryu H., Hwang I., Twell D., Nam H.G.,2008)
e Mtr.10029.1.S1 at: No information available.

e Mtr.10058.1.S1 at: C'est une enzyme hydrolytique qui a le type de régularité.( Akoh
CC, Lee GC, Liaw YC, Huang TH, Shaw JF ProgLipidRes. 2004)

Le groupe 2 de distance d=3

e Mtr.10044.1.S1_: No information available
e Mtr.10029.1.S1 S at: des fonctions de base en physiologie végétale .

e Mtr.10049.1.S1_at: Il fonctionne pour relier le processus du métabolisme central a la
chaine respiratoire. ( Nicholas J. Watmough; Frank E. Frerman.,2010).

e Mtr.10000.1.S1 at: travaille sur la transcription génique, la traduction et la
contrebande d'ARNm. Fonctionne sur la régulation du cytosquelette et le remodelage de la
chromatine. (Iwase S, Lan F, Bayliss P, de la Torre-Ubieta L, Huarte M, Qi HH, et al.)
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https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Nam+H.G.%22&sort=score

Chapitre I11: Résultats et Discussion

e Mtr.10006.1.S1_at: Contréle le développement des racines et la croissance du
Medicago truncatula. (Bleecker AB, Schaller GE Plant Physiol. 1996)
La salinité régule I'expression de nombreux génes végetaux aux niveaux transcriptionnel
et post-traductionnel au plusieurs légumineuses, dont M. truncatula, ont des cultivars qui se

sont adaptés aux sols salins (Dipanjana Ghoch ,Quigsong lin,Xu-2017).
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Conclusion:

Tout au long de la préparation de mémoire de fin d’études nous avons essayé de mettre
en pratique la connaissance acquises durent nos étude universitaire. Ce travail permit
d’identifier des genes impliqués dans la tolérance du plante medicago truncatula au stress

salin par I’analyse in silico des données de transcription .

Cette identification in silico des génes et des protéines responsables de la tolérance au
stress salin chez cette plante, s'avere trés utile. Pour cela, nous avons utilisé les bases de
données (MtGEA) pour faciliter I'identification des génes de tolérance au stress abiotiques

(stress salin).
Gréce au profil d'expression dans les conditions :

e NaCl 200mM <0h,1h,2h,5h,10h>.
e Root drought <2d, 3d,4d,7d,10d,14d>.

Nous avons formé un arbre phylogénétique (logiciel R studio) constitué de 20 génes qui

sont regroupés dans plusieurs clades.

Chaque clade est défini un groupe des génes ayant des roles tres importants dans la

réponse et tolérance de la plante medicago truncatula au stress salin.

Ces genes contribuent a la résistance et la tolérance de la plante mt a la salinité en

fonction de son hote.

Cette étude également confirmé le role important qui joue les facteurs de transcriptions
dans la tolérance de medicago truncatula au stress salin.

e Perspective:

Comme perspective nous souhaites pour les prochaines projets d’élargir notre travail
par :

L’analyse de tanscriptome ouvre perspective dans La compréhension et 1’analyse de
I’expression différentielle des génes impliqués dans ce type de stress et d’autre types.

Pour identifier les génes de la tolérance au stress salin ou autre stress et les fonctions de
ses génes on peut utilisant des bases de données moleculaires disponibles dans le web (NCBI
et EMBL-EBI).




L’identification de la fonction des geénes qui est étudier dans ce travail peut étre
déterminé a la combinaison de plusieurs approches expérimentales qu’elles soient
informatiques (analyse in silico) ou bien de nature biochimique ou génétique (analyses in
vivo et in vitro). Ces différentes approches sont clairement complémentaires, les conclusions

et les résultats pouvant étre confirmées ou infirmées par 1’autre.
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Résumé

Le présent travail a concentré sur I’analyse in silico des données de transcription et
identifier des géenes impliqués dans la tolérance au stress salin par chez la plante modéle
medicago truncatula .et cela en utilisent le profile d'expression des génes en certain
condition (NaCl 200mM <0h,1h,2h,5h,10h>, Root drought <2d,3d,4d,7d,10d,14d>).

Et puis en choisis des génes candidats ayons des expressions similaires  dans ces

condition .

Et puis regroupeé ces géenes entre eux dans un arbre phylogénétique en utilisent la

programmations avec le programme (R studio).

Les résultats ont démontrés par I’arbre phylogénétique des geénes qui se comporte de
maniére convergente et quelque peu similaire dans la résistance de la plante aux différents
conditions. Leurs fonctions permettent a la plante medicago truncatula de faire face au

stress salin .
Mots clés:

medicago truncatula, stress salin, I’expression des genes.



B

Sl Jand b A8 Uil il waady o) il L) Qi e sl Jaall S
e gk (B Gliall Ciy el Cile alasinly 134 truncatula s¢ S Sl z35a8 4 oaldl
4d 3d «d 2> o3l slia c < 10 e e 5 e 2 e o 1 e 00 0> 0 200 a5 pall 3y ) 6IS)
14d>). <10d <7d

oglall a3 dgaliia <l yat Ll dadyal) lial) UL

(R b o Al alasinly jshaill g ¢ il 3 il (A lgany pe Cliad) o2 Caven
studio)

Alitia y cliie JSdy G peals (Al Cliall ) ohaill 5 ¢ glill 5l P (e Al i 55
as Jaladll truncatula sebasase Ll agdills o Adliaall cog ylall il daglie 8 Le 2 )

FANERN

Aalia s A uall sl ¢l slea) sAdlal) cilals



REE

Abstract:

The present work focused on the in silico analysis of transcription data and identifying
genes involved in salt stress tolerance in the model plant medicago truncatula. And this by
using the expression profile of genes in certain conditions (NaCl 200mM <Oh, 1h, 2h, 5h,
10h>, Root drought <2d, 3d, 4d, 7d, 10d, 14d>).

And then by choosing candidate genes we have similar expressions in these conditions.

And then grouped these genes together in a phylogenetic tree using the programming
with the program (R studio)

The results were demonstrated by the phylogenetic tree of genes that behaves
convergently and somewhat similarly in the resistance of the plant to different conditions.
Their functions allow the medicago truncatula plant to cope with salt stress.

Keywords: medicago truncatula, salt stress, gene expression.



