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Introduction 

La sénescence est le processus de vieillissement biologique se traduisant par un arrêt 

irréversible du cycle cellulaire aboutissant à la mort. Au bout d'un certain nombre de 

divisions, les cellules finissent par ne plus se reproduire et meurent. Ce processus a longtemps 

été considéré comme une « anomalie » à l'origine du vieillissement de l’organisme et des 

pathologies liées à l'âge, mais de nombreuses études ont montré que la sénescence jour aussi 

un rôle utile dans l'embryogenèse, la cicatrisation ou comme mécanisme suppresseur de 

tumeur. 

Les puces à ADN permettent de définir un “profil d’expression” des gènes qui est une 

caractéristique intrinsèque de l’échantillon (type cellulaire, tissu) à un moment donné ou dans 

une condition physiologique déterminée (stade du développement, pathologie ou réaction à 

une drogue par exemple). Il est alors possible de comparer les profils de plusieurs échantillons 

entre eux. 

▲ L’analyse du transcriptome consiste à mesurer l’abondance relative des 

ARNm d’un objet biologique. 

▲ L’analyse massivement parallèle des niveaux d’expression de plusieurs milliers des 

gènes. 

▲ Trois techniques sont utilisées actuellement pour l’analyse des  transcriptomes : les 

puces à ADN, les micro-arrays d’ADNc 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 

l'organisme ou de la cellule.    
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Objectif du travail  

Le présent travail vise à explorer  et identifier des gènes de tolérance aux stress salin de la 

plante modèle medicago trunctula  on utilisant  leur profil d’expression a des moments 

données dans des plusieurs conditions (  NaCl 200mM <0h,1h,2h,5h,10h> Root drought 

<2d,3d,4d,7d,10d,14d>) basé sur l’analyse in silico des données transcriptionnelles . ces 

données ont produit un arbre  phylogénétique. 

On utilisant : 

 Le Medicago truncatula Gene Expression Atlas (MtGEA) . 

 Logiciel R studio . 
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I. Les propriétés du la plante modèle Medicago truncatula 

I. 1. Généralités  

Propriétés du modèle Medicago truncatula Historiquement, le choix de M. truncatula 

résulte d'un programme Inra (1985-1986) dont l'objectif était de définir une espèce modèle à 

l'intérieur du genre Medicago, afin de l'associer à Sinorhizobium meliloti, le micro symbiote 

bien étudié de la luzerne, et constituer ainsi un système symbiotique modèle plante-bactérie. 

M. truncatula est une légumineuse annuelle originaire du pourtour méditerranéen et proche de 

la luzerne cultivée M. sativa. Elle est diploïde (n = 8) et autogame, produit des graines en 

abondance avec un temps de génération de 10 à 12 semaines (de graine à graine). La taille de 

son génome est d'environ 500 Mb/1C, c'est-à-dire trois à quatre fois supérieure à celle d'A. 

thaliana et équivalente à celle du riz. La biodiversité de l'espèce M. truncatula est caractérisée 

par une forte variabilité morphologique et génétique intra- et inter populations et par une 

importante homozygotie au niveau individuel. M. truncatula est ondulée par S. meliloti, 

espèce 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 très 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 génotypes de M. truncatula actuellement utilisés en laboratoire, l'un 

(A17) issu du cultivar Jemalong et l'autre (R-108-1) issu de l'écotype 108-1, ont été 

initialement sélectionnés pour leurs capacités symbiotiques et de régénération in vitro. Leur 

manipulation au laboratoire est maintenant bien maîtrisée : 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 transgénèse 

dans les racines transgéniques ainsi obtenues, en particulier dans le contexte des deux 

symbioses.  

M. truncatula a déjà fait l'objet de nombreux travaux de biologie moléculaire, qui ont 

permis d'identifier et d'étudier plusieurs dizaines de gènes impliqués dans l'interaction 

symbiotique avec Sinorhizobium (gènes de nodulaires) ou dans la symbiose 

endomycorhizienne. Nous présentons ci-dessous les faits principaux concernant le 

http://sequence.toulouse.inra.fr/meliloti.html?fbclid=IwAR1KJPjdFShgD--1DMAoFUa-aolO4c1ljDoWxQRQ2j6Hh2wlKBImDBR2RHQ
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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. 

I.2. Systématique  
Le genre Medicago appartient à l’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 fourragèrestempérées comme la luzerne cultivée et le trèfle, et qui est 

phylogénétiquement  proche de la tribu des Vicia incluant les Légumineuses à graines comme 

(Figure 02). 

 

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

Le genre Medicago est particulièrement 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 espèces dont 21 sont pérennes, 33 sont 

annuelles et une est de pérennité non définie. Le sous-genre Spirocarpos. 
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Figure 02 : Position systématique : (Small et Jomphe , 1989) 

I.3. Distribution géographique du genre Medicago 

L’origine des espèces du genre Medicago ne fait pas l’unanimité selon les auteurs.En 

effet, pour (Lapeyronie 1982), elles sont distribuées dans le bassin méditerranéen (lesud de 

l’Europe, l’Afrique du Nord, le proche Orient), certaines ont été introduites en Amérique du 

Nord, en Australie et en Europe du Nord. D’après 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 siècle, les luzernes (les espèces du genre Medicago) ont conquis l’ensemble de 

lazone méditerranéenne, ensuite elles ont envahi d’autres parties du monde, en Particulier les 

continents américain et australien à l’occasion des différents courants de la colonisation 

humaine (Halmi, 2010). 

Les luzernes s’accommodent des sécheresses périodiques, elles sont adaptées à 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. 

I.4. Intérêts scientifiques et utilisations potentielles 

 

Un intérêt scientifique de Medicago truncatula présente des caractéristiques permettant et 

facilitant les analyses génétique et moléculaire (autogamie, faible niveau de ploïdie , génome 

de petite taille, aptitude à la culture en laboratoire, à l’embryogénèse somatique et  à la 

transgénèse).Par ailleurs, le temps de génération de graine à graine est relativement court (10 

à12) semaines en conditions contrôlées) et la production importante, ce qui assure une 

disponibilité rapide du matériel (Brunel ; 2010). 

L'espèce de légumineuse Medicago truncatula est aujourd'hui une plante modèle utilisée 

dans le monde entier. 

Notamment pour les études de génétique moléculaire des symbioses racinaires 

endomycorhiziennes et fixatrices d'azote, associations qui ne se produisent pas avec 

Arabidopsis.  

Projets à 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, bibliothèques de BAC, séquençage du 

génome) et génomique fonctionnelle (EST, microarrays, collections de mutants), ainsi que le 

développement de ressources bioinformatiques.  

Des études génomiques comparatives suggèrent un niveau de syntonie relativement élevé 

entre les génomes des légumineuses. On peut donc prévoir que M. truncatula sera utilisé 



Chapitre 1:                                                                   Revues bibliographiques   

 

7 

comme nodal espèces de légumineuses pour aider à l'identification de gènes importants sur le 

plan agronomique dans les légumineuses de cultures, par exp : gènes pour les symbioses 

racinaires, la résistance aux maladies / ravageurs, l'architecture végétale, la qualité des 

semences et la production de métabolites secondaires spécifiques   

 

I.5. Médicago truncatula 

    I.5.1.Définition 

1/M. truncatula est une légumineuse annuelle originaire du pourtour méditerranéen et 

proche de la luzerne cultivée M. sativa. Elle est diploïde (n = 8) et autogame, produit des 

graines en abondance avec un temps de génération de 10 à 12 semaines (de graine à graine). 

La taille de son génome est d'environ 500 Mb/1C, c'est-à-dire trois à quatre fois supérieure à 

celle d'A. thaliana et équivalente à celle du riz. La biodiversité de l'espèce 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, espèce 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 très élevé 

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

disséquer les mécanismes de la symbiose  d'azote. 

2/Medicago truncatula C’est une espèce diploïde (2n=16) et autogame de taille 

intermédiaire (60 cm au maximum), poilue, a part variable, souvent prostrée sur des sols 

lourds ou argileux. l’inflorescence porte de 1 à 5 fleurs de 5 à 8 mm de longueur, présente des 

gousses de 3 à 12 graines cylindriques en forme de tronc, glabre, très dures, a spires jointives 

et serrées, aux épines recourbées, souvent perpendiculaires au plan de spires . Le poids de 

1000 graines varie de 3, 3 à 6 g. Les fleurs contiennent 10 ovules chacune s’ouvrent 

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

Cette espèce est localisée principalement dans les régions chaudes et de basse altitude 

méditerranéennes, elle est considérée comme une espèce assez sensible au froid et aux 

parasites foliaires. Elle est considérée comme une plante modèle (à 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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Figure 4:  Medicago truncatula 

I.5.2. Embryogenèse  

L'embryogenèse est un processus très bien étudié chez les plantes et de nombreux gènes 

sont nécessaires à l'acquisition de la polarité et de la morphogenèse. Par exemple Chez M. 

truncatula, la formation de l'embryon commence après la double fécondation et l'embryon 

passe par les différents stades de développement appelés globulaire (environ 6 dap), cœur 

(environ 8–10 dap), torpille (environ 10–11 dap ), et atteint le stade du cotylédon courbé vers 

12 DAP marquant la fin de l'embryogenèse (Verdier et al., 2013a; Noguero et al., 2015). 

Certains des gènes essentiels nécessaires au développement de l'embryon de M. truncatula ont 

fait l'objet d'un profil transcriptionnel (Kurdyukov et al., 2014). Deux d'entre eux exprimés 

dans des embryons zygotiques ont été caractérisés fonctionnellement montrant leurs rôles 
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essentiels au cours de l'embryogenèse somatique. Le premier des facteurs de transcription de 

la sous-famille ERF, SOMATIC EMBRYO RELATED FACTOR1 (MtSERF1), a été induit 

par l'éthylène, en combinaison avec d'autres phytohormones, pour contrôler l'initiation de 

l'embryogenèse somatique. En effet, les lignées knock-down (KD) serf1, obtenues à l'aide de 

l'ARNi, ont abouti à une forte suppression de l'embryogenèse somatique (Mantiri et al., 2008). 

Certaines preuves soutiennent que MtSERF pourrait être régulé par le gène WUSCHEL 

(MtWUS). En effet, les lignées d'ARNi wus présentaient un phénotype similaire à serf1, 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 régulation de la morphogenèse, l'embryogenèse est également marquée par des 

divisions cellulaires actives au sein de l'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 gènes exprimés dans l'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 gène SBT1.1, une subtilase, a été 

obtenue à 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 suggère que SBT1.1 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 contrôler la division cellulaire au sein de l'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 l'embryon par son impact sur l'homéostasie de l'auxine menant à la détermination 

finale de la taille des graines (Noguero et al., 2015). Trois allèles ont été identifiés pour 

MtDASH, un allèle faible (c.-à-d. Insertion de Tnt1 dans la région du promoteur) montrant un 

phénotype modéré sur la taille de la graine et deux allèles forts (c.-à-d. Insertion Tnt1 juste 

avant le codon de départ et une substitution EMS induisant un codon d'arrêt prématuré) 

présentant des phénotypes létaux d'embryon et un défaut d'homéostasie auxine. 

I.5.3. L'expression du gène 

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

pic symbiotique de Ca2 +. Le DMI3 a une capacité exceptionnelle à se lier au Ca2 + libre à la 
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fois en utilisant directement les domaines EF-hand et indirectement via un domaine de liaison 

à la calmoduline (CaM). Il a été émis l'hypothèse 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 l'IPD3, conduisant à l'activation de ce dernier, et finalement 

à l'activation de ses cibles en aval comme NODULE INCEPTION (NIN) et un facteur de 

transcription de liaison à la boîte 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 gènes développent de petits nodules en 

forme de bosse sans colonisation bactérienne ou sans nodules. Les gènes NODULATION 

SIGNALING PATHWAY (NSP1 et NSP2) sont des facteurs / régulateurs de transcription 

GRAS spécifiques à la plante. Les mutants nsp1 et nsp2 présentent une déformation des poils 

racinaires mais l'induction des cellules corticales en réponse à la NF est bloquée (Oldroyd et 

Long, 2003; Kaló 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. ern1 initie le développement 

des TI mais forme encore de petites bosses (Middleton et al., 2007). Medicago ERN1 a un 

homologue proche, ERN2. ERN1 / ERN2 agissent de concert dans l'épiderme racinaire et le 

double mutant ern1 / ern2 présente un phénotype sévère où l'initiation de l'infection est 

complètement abolie (Cerri et al., 2016). MtNF-YA1 / HAP2-1 est un TF de liaison à la boîte 

Medicago CCAAT. Le nf-ya1 a été isolé à partir d'une population mutante EMS. Ce gène est 

nécessaire pour initier la formation de l'IT et pour maintenir l'activité méristémique 

persistante dans les nodules matures (Laporte et al., 2014). Probablement, le facteur de 

transcription le plus vital qui contrôle 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 à l'inoculation par Sinorhizobium, mais sont altérés dans 

l'infection et ne présentent aucune division cellulaire corticale (Marsh et al., 2007; Soyano et 

al., 2014; Yoro et al., 2014). Le gène de la croissance polaire dirigée par le rhizobium (RPG) 

de M. truncatula mérite également d'être mentionné. Les nodules fixateurs d'azote sont 

rarement formés chez les mutants rpg. Les TI sont anormalement épais et progressent 

lentement; de plus, le curling des cheveux des racines est anormal. Ce gène 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 localisée au noyau dans les cellules de 

Nicotiana (Arrighi et al., 2008). Le rôle réel de ce gène n'est pas clair à ce jour. 

 I.5.4. Mutagenèse insertionnelle  

La mutagenèse insertionnelle est l'une des approches les plus puissantes pour obtenir des 

mutants nuls (c'est-à-dire KO) comme le démontre le succès des populations d'ADN-T 

d'Arabidopsis. Chez M. truncatula, le rétro-transposon de tabac bien étudié Tnt1 a été 

introduit dans le génome R108, un autre génotype de M. truncatula. Une étude de sa 

transposition a indiqué que Tnt1 se transpose activement pendant la culture tissulaire (4 à 50 

transpositions par génome) et que les insertions sont stables (D'Erfurth et al., 2003). En outre, 

il a été prouvé que les inserts Tnt1 ciblent préférentiellement les exons, ce qui en fait un outil 

parfait pour éliminer préférentiellement les gènes (D'Erfurth et al., 2003). En raison de ces 

caractéristiques, la mutagenèse par saturation de la population Tnt1 nécessite une population 

relativement petite. À 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 gènes 

(Cheng et al., 2014). La population mutante Tnt1 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 l'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 récupère les sites d'insertion Tnt1 à 

partir de génomes de lignée mutante en utilisant des données de séquençage génomique à 

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 gènes candidats, et 

plus récemment en utilisant une base de données BLAST contenant des étiquettes de séquence 

flanquantes (FST; c'est-à-dire les régions flanquantes des insertions Tnt1) (Cheng et al., 2014) 

. Toutes les informations concernant la population Tnt1 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 gènes tels que les approches 

d'interférence ARN (ARNi) ou l'utilisation de MERE1 (Medicago RetroElement1), un rétro-

élément à faible copie naturellement présent chez M. truncatula qui ont montré des 

événements de transposition préférentiellement dans les régions géniques survenant lors de la 

https://l.facebook.com/l.php?u=http%3A%2F%2Fmedicago-mutant.noble.org%2F%3Ffbclid%3DIwAR30QzlK3eO-SHDGL5sQDJhUonqvV1hz8xDHcb2URgMZcQ0CF0vbJKBm3hQ&h=AT2CUxbFZXAZIUXcGmIRPVQUHBoBMRTAB9CBzOswryKlgtwRQl48xcAUqxQnqlX08z8EajVjax45Hca5peFzn5fOsuW-z3hNK8My-_WbBY2QLjqvaQtGLAuv8-wmMyvNtCjD
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culture tissulaire (Rakocevic et al., 2009). D'autres stratégies ont vu le jour pour la 

caractérisation fonctionnelle des gènes 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 mosaïque du chou-fleur (CaMV) 35S dans le génome avec le potentiel de générer un 

gain phénotypes -of-fonction. 

II.1.La mort d'une cellule  

est un processus biologique normal dans un organisme vivant. En participant à des 

processus physiologiques aussi divers que le développement de l'embryon, la formation du 

cerveau le contrôle du nombre des cellules dans l'organisme ou l'établissement d'une 

immunité efficace, elle est indispensable à la survie, notamment, de l'espèce humaine. 

Néanmoins, un excès de mort cellulaire participe au développement de pathologies telles que 

le sida et les maladies neuro-dégénératives. À l'opposé, l'incapacité des cellules à mourir 

explique l'émergence de cancers et la résistance de certaines tumeurs aux traitements chimio 

thérapeutiques. 

Les avancées scientifiques et technologiques réalisées durant ces dernières années ont 

permis de révéler l'existence de plusieurs processus de mort cellulaire, appelés « apoptose », « 

mort cellulaire autophagique » et « nécrose ». Ces différents processus létaux peuvent être 

caractérisés selon des critères morphologiques (qui peuvent être « apoptotiques », « 

nécrotiques » ou « autophagiques »), des critères enzymatiques (impliquant des nucléases, des 

lipases ainsi que des protéases telles que les caspases et les calpaïnes), 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 être divisée en trois types :  

 l'apoptose (ou mort cellulaire de type 1). 

 l'autophagie (ou mort cellulaire de type 2). 

 la nécrose (ou mort cellulaire de type 3). 

 L'existence de processus létaux ne présentant pas, ou très 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 l'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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Figure 6: les différents types de mort cellulaire 

III .Causes de la sénescence  

La sénescence se produit soit à cause du processus naturel de renouvellement des feuilles, 

comme cela est le cas en période automnale où les plantes perdent leurs feuilles par exemple, 

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

* Le premier mécanisme à l'œuvre dans la sénescence cellulaire est le raccourcissement 

des télomères (les extrémités chromosomiques) lié aux mitoses successives des cellules. 

Lorsqu'une certaine limite est atteinte, les télomères devenus dysfonctionnels enclenchent la 

sénescence des cellules. 

* Une deuxième cause est la dégradation de l'ADN causé par un stress  oxydatif. Le 

rayonnement ultraviolet ou les radiations ionisantes vont par exemple endommager l'ADN. Ce 

processus se produit aussi de façon « naturelle », le métabolisme basal produisant lui-même 

des composés génotoxiques.  

*Une troisième cause de la sénescence est l'hyperactivation d'oncogènes de versions 

mutantes des gènes normaux initialement prévue pour limiter la prolifération de cellules 

cancéreuses. 
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III .1 La physiologie  

Le terme de sénescence chez les plantes correspond aux différentes étapes qui précèdent 

la mort d’un organe. Ces étapes sont sous contrôle génétique et se traduisent par des 

modifications physiologiques, biochimiques et métaboliques dans les cellules de la plante. Les 

premières traces génétiques associées à la sénescence chez les végétaux sont retrouvées chez 

les algues unicellulaires, mais les premiers organismes à posséder l’ensemble des fonctions de 

sénescence retrouvées chez les plantes dites supérieures sont les Bryophytes (Thomas et al., 

2009). Ces processus ont été fortement sélectionnés pendant l’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 confère 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 l’année suivante. Parmi les principaux ARCs associés à la 

sénescence, la dégradation des chloroplastes qui entraîne une décoloration progressive des 

feuilles par perte des chlorophylles est bien connue (Singh et Anantha Rao, 1937). De 

nombreux autres évènements sont programmés comme la dégradation des Protéines par des 

protéase. 

III .2 Effet de la sénescence sur L'expression des gènes  

lors de la sénescence des feuilles La sénescence des feuilles ne se produit pas par un 

mécanisme de décomposition passive anisme, mais est plutôt un processus activement 

réglementé qui implique l'expression coordonnée de gènes spécifiques. Pendant sénescence, 

les niveaux d'ARN total diminuent et le l'expression de nombreux gènes est désactivée (Bate 

et ah, 1991; Hensel et ah, 1993; Lohman et al., 1994). Il a postulé depuis un certain temps que 

le processus de sénescence peut dépendre de la transcription de novo des gènes nucléaires et 

des études moléculaires récentes ont montré que c'est 

L’affaire. Les nouveaux relevés de notes ont été initialement détectés comme un 

changement de modèle de produits observé in vitro expériences de traduction utilisant 

l'ARNm 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'ADNc représentant des gènes améliorés par la sénescence ont été identifiés à 

partir d'une gamme de plantes différentes et les gènes 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 à chaque 

fois qu’il y a un excès ou un déficit dans l’environnement physique ou chimique de la 

plante). Le stress aussi bien biotique qu’abiotique, peut réduire la productivité des plantes de 

65% à plus de 87%. 

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

à la plante entière 
 

 Stress biotiques 

Les stress biotiques sont des influences négatives causées par d'autres organismes 

vivants, et dans l'agriculture de production, ils se réfèrent généralement aux dommages causés 

par les insectes, les nématodes parasites des plantes, les maladies ou les mauvaises herbes. 

 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, l’excès de lumière qui stimule la photo inhibition, le cas de faible 

éclairement, les radiations UV, les composés phytotoxiques 

comme l’ozone qui est un haut réacteur oxydant, la pollution de l’air, les produits oxydés 

formés à partir des réactions de pesticides  

La sécheresse, le froid et la salinité sont les stress les plus fréquents et lesplus étudiés. Ils 

peuvent imposer aux plantes des modifications métaboliques, physiologiques et 

phrénologiques. 
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IV.2.1 Présentation du stress salin 

Le stress salin est l'un des stress environnementaux les plus nocifs dans les régions arides 

et semi-arides, qui peut également perturber l'homéostasie des cellules végétales. 

Le stress salin est défini comme une concentration excessive en sel. Le terme stress salin 

s’applique surtout à un excès des ions, en particulier Na+ et Cl-. 

IV.3.1Effets du stress salin sur la plante: 

Le stress salin peut directement où 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, particulièrement le NaCl. De ce fait, les termes 

halophytes et glycophytes font essentiellement référence aux stress provoqués par un excès de 

Na+ (GREGORY., 2005).La première 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 à la pression osmotique du sol. Ce phénomène nommé l’épictése, permet donc à la 

plante d‟assurer une hypertonie constante (HELLER., 2004). A l’échelle agronomique, les 

risques de salinisation varient de 4 à 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 prospèrent dans des milieux à salinité supérieure à 16 mmhos/cm (KENFAOUI., 

1997). 

IV.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 à sucre (GHOULAM et al.,2002). Cependant, des différences dans la tolérance à la 

salinité sont notées entre les espèces et les variétés ainsi parmi les différents paramètres de la 

croissance de plantes mesurés. 

AZIZ et KHAN (2001) ont constaté que la croissance optimale de Rhizophora mucronata 

a été obtenue après l’irrigation par 50% de l’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’accroît sous une faible salinité (50 mM NaCl) mais il diminue à 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 

matière sèche dans les feuilles que dans les racines de la vigne, en particulier à des 

concentrations élevées en NaCl, indiquant une répartition des photoassimilats en faveur dans 

les racines. Ils ont proposé que les résultats puissent être dus à de plus grandes capacités 

d’ajustement osmotique sous stress par les racines. 

IV.3.2. Sur la photosynthèse  

L’effet de la salinité sur la photosynthèse, dépend de la concentration des sels de l’espèce 

et de la plante; ce qui est évident qu’ une concentration basse de sels peut stimuler la 

photosynthèse. Un environnement stressant qui affecte la croissance, affecte évidemment la 

photosynthèse; de nombreux auteurs montrent que la capacité de la photosynthèse est étouffée 

par la salinité et cela chez différentes espèces da plantes (OMAMI., 2005). Selon TAIZ et 

ZEIGER., 2002 les stress environnementaux qui affectent la croissance, altèrent également la 

photosynthèse. 

IV.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 entraîne une augmentation de la durée des processus de germination et 

retarde par conséquent la levée (GROUZIS., 1976). 

L’influence de la salinité sur la germination est toutefois fort complexe, en raison 

notamment des phénomènes 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 l’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 

l’accroissement de la pression osmotique de l’eau d’imbibition qui est trop élevée pour 

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

2001). 

IV.3.4 Sur l’anatomie des feuilles  

L’excès de sel devient toxique à un certain degré et accélère la sénescence naturelle des 

feuilles, en réduisant la capacité photosynthétique causée par la fermeture des stomates qui 

limite l’entrée   du CO2 (ZHU.,2001; MUNNS.,2002). La salinité affecte l’ultra structure des 

chloroplastes (ACKERSON.,1981; SALAMA.,1994) l’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). 

IV.3.5 Sur l’assimilation des éléments minéraux  

Une concentration élevée en sels (NaCl) concurrence l’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 à l’accumulation excessive des ions dans les tissus et un 

déséquilibre nutritionnel provoqué par l’excès 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 l’absorption des cations indispensables 

tel que K+ et Ca2+. Il y aurait une compétition entre Na+ et Ca2+ pour les mêmes 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 l’absorption de NO3- (SMITH., 1973) 

IV.1.4 Réponses des plantes au stress salin  

En général, des concentrations élevées de NaCl affectent la physiologie de la plante et le 

métabolisme à différents niveaux (de déficit d'eau, toxicité d'ions, nutriments déséquilibre. 

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

1- L’exclusion 

La plante empêche le sel de remonter jusqu’aux feuilles. Une première barrière existe au 

niveau de l’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 Na+ (GENOUX et al., 

1991). 

2- L’inclusion 

La plante capte le sel qui parvient aux feuilles au même titre que l’eau par le mouvement 

ascendant de la sève dans les vaisseaux, le sel est alors stocké dans les vacuoles grâce à des 

systèmes 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 à la salinité est définie par SHANNON et GRIEVE (1999) 

comme étant la capacité inhérente des plantes à résister aux effets des concentrations élevées 

en sels dans le profil racinaire où sur les feuilles sans subir des effets nuisibles significatifs. 

SACHER et STAPLES (1984) ont défini la tolérance à la salinité comme étant la capacité 

des plantes d’accroître 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 à deux 

exigences : l’adaptation osmotique et l’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 à 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 espèces. 
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V. Outils de recherche développés pour la plante modèle 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 gène 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 gènes, y compris les différents 

types d'annotations et les liens vers la séquence du génome, qui aident les utilisateurs à 

formuler des hypothèses sur la fonction des gènes. Les données de transcription sont 

accessibles en utilisant numéro d'identification de la sonde Affymetrix, séquence d'ADN, nom 

du gène, description fonctionnelle en langage naturel, termes d'annotation GO et KEGG et 

numéro de domaine InterPro. Les transcriptions peuvent également être 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 gènes ont été mis en œuvre. Les données 

peuvent être téléchargées, en partie ou en totalité, sous une forme tabulaire compatible avec 

logiciel d'analyse et de visualisation commun. Le serveur Web sera mis à jour régulièrement 

pour incorporer de nouvelles données d'expression génique et une annotation génomique, et 

est accessible. 
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I Des définitions  

I.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 à des chercheurs de vérifier et analyser 

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

Une puce à 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 à plusieurs milliers de zones d’hybridation, appelé spots, chacune étant constitué 

d’un dépôt de fragments d’ADN ou d’oligonucléotides correspondant à des séquences 

connues de gènes. 

I.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 premières 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 progrès de la robotique permettent de fabriquer des puces avec 

une très haute densité de spots, susceptible ou capable de couvrir l’ensemble du transcriptome 

d’un organisme sur une lame de microscope. (Le revêtement le plus couramment utilisé est la 

polylysine, qui permet l’adhésion de l’ADN. 

a- Les macroarray ou filtre à haute densité  

Les dépôts (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 l’abondance relative des ARNm présent dans l’échantillon de départ. 

b- Les puces spottées  

Les sondes sont des ADN doubles brin de 200 à 2000 paires de bases, amplifié par PCR 

ou plus récemment des oligonucléotides longs (50 à 70mères (unités)). Des microgouttelettes 

(spots) de ces solutions de sondes sont déposées selon une matrice d’emplacement défini à 

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

produit de PCR, l’ADN de la puce doit être dénaturé pour obtenir de l’ADN simple brin. 

c- Les puces à 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 à 

l’extrême (250 000 spots/cm2) et une grande précision dans l’analyse du gène est représenté, 

car une quinzaine de sonde couvre un même gène, mais sur des portions différentes. 

 

 

Figure7 : Illustration montrant différents types de puces 

II Application à l‘analyse transcriptionnelle sur une puce spotée 

II.1 Principe général  

L’analyse de l’expression transcriptionnelle des gènes (parfois appelée « expression 

profiling ») a été la première application pour laquelle la technologie des puces à ADN a été 

développée avec succès. C’est encore l’application largement dominante aujourd’hui. 
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L’hybridation d’un échantillon biologique sur une puce à ADN permet d’identifier et de 9 

mesurer l’abondance des espèces d’ARN messagers (ARNm) qu’il contient. Dans la suite de 

mon étude, pour simplifier, le terme expression désignera, sauf indication contraire, 

l’expression transcriptionnelle, c’est-à-dire la production d’ARNm transcrits à partir de la 

matrice d’ADN d’un gène activé. 

�L’utilisation des puces « spottées » permet d’acquérir une mesure relative du niveau 

d’expression des gènes dans un échantillon cellulaire par rapport à un témoin de référence, par 

exemple une souche mutée comparée à une souche sauvage, ou des cellules cultivées dans 

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

 

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

de type « spottée » 

(a) L’ensemble des ARNm sont extraits des prélèvements de cultures cellulaires à 

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 l'ensemble des gènes exprimés pour chaque culture sont ainsi obtenues. 

(c) Les deux échantillons sont marqués par des fluorochromes à spectres d’émission 

distincts (les plus couramment utilisées sont les carbocyanines Cy3 et Cy5) et hybridées 

simultanément sur une même 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 l’intensité 

du signal fluorescent émis sur chaque spot permet ainsi d’estimer le taux d’expression 

différentiel du gène correspondant. 

*L’utilisation de puces à oligonucléotides de type Affymetrix  permet de quantifier en 

Théorie l’abondance absolue de chaque ARNm transcrit. Les ARNm de l’échantillon à 10 

analyser sont amplifiés, fragmentés et marqués par un système de couplage 

biotinestreptavidine  pour l’hybridation sur la puce. Chaque gène est représenté sur la puce 

par une quinzaine de sondes constituées d’oligonucléotides courts de 20-25 bases couvrant 

différentes portions spécifiques du gène. Une estimation directe du niveau d’expression de 

chaque gène est obtenue en calculant le signal moyen sur l’ensemble des sondes représentant 

le gène. 

III 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 dépôt d'un fragment d'ADN de séquence connue, en quantité 

donnée et en un point précis (un même ADN est souvent déposé en deux spots pour faire une 

répétition). 

III.1 Identification des spots 

Dans un premier temps, les spots représentant les gènes doivent être repérés et distingués 

des artefacts de l'hybridation, dus par exemple à la précipitation de cibles ou à des 

contaminants (poussières,...) sur la surface de la lame. Le repérage de la position des spots 

s'appuie sur l'arrangement régulier des dépôts automatisés. Toutefois les intensités variables 

des signaux et le bruit de fond s'ajoutent aux irrégularités possibles de la grille de dépôt pour 

nécessiter un contrôle. Généralement, la localisation des spots est couplée avec l'analyse du 

bruit de fond. Pour les puces à ADN, il est important de calculer le bruit de fond 

spécifiquement à chaque spot, plutôt que globalement pour l'ensemble de la lame ou 

uniquement autour du spot. 

Les ADNs fixés sur la puce s'appellent des sondes, l'avantage des puces c'est qu'on peut 

réaliser l'hybridation de milliers de sondes vis à vis d'une population choisie d'acides 

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

https://www.supagro.fr/ress-tice/PCR/5/co/puces.html
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III.2 Type de sondes  

La puce à ADN contient des contrôles négatifs contenant du tampon seul et des 

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

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

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

échantillons contiennent ainsi une concentration relativement homogène d'ARNm de gènes de 

ménage .(http://oalmeras.free.fr/BibliographiesAnalysePuce.htm) 

 

IV méthodes de travail  

  

Figure 9 : interface de MtGEA   

http://oalmeras.free.fr/BibliographiesAnalysePuce.htm
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 Pour  télécharger les données d’expressions dans    la condition de Na Cl 200Mm   en 0h 

on suit ses étapes : 
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 Pour  télécharger les données d’expressions dans la condition de Na Cl 200Mm   en 10h 

suivez ses étapes: 
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On choisit les premiers 200 gènes. puis on  les  mettrait dans des tableaux   

Excel  avec l’ordre les  valeurs du  plus grand au plus petit. (0h,10h) 
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 Profil  d’expression afficher par flach player :    
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 Suivez les mêmes étapes pour la condition de root drought : 

 

 

 

 

 



Chapitre 1I:                                                                      Matériels et méthodes   

 

38 

 

 

 



Chapitre 1I:                                                                      Matériels et méthodes   

 

39 

 

 

 



Chapitre 1I:                                                                      Matériels et méthodes   

 

40 

 

 



Chapitre 1I:                                                                      Matériels et méthodes   

 

41 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Chapitre 1I:                                                                      Matériels et méthodes   

 

42 

 

 

 



Chapitre 1I:                                                                      Matériels et méthodes   

 

43 

 

 

 

 



Chapitre 1I:                                                                      Matériels et méthodes   

 

44 

 Les 20  gènes 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 0h dans le cas de NaCl 200mM 

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

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

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

 

Tableau 1: les  fonctions  des gènes (Probset). 

Probset : 
Transcript ID : 

 
Description : 

Mtr.10045.1.S1_at 
Medtr3g449620.1 

 
polyamine oxidase-likeprotein 

Mtr.10029.1.S1_S_

at 

 

Medtr5g032720.1 MATE efflux familyprotein 

Mtr.10048.1.S1_at 

 

Medtr8g463650.2 

Medtr8g463650.4 

Medtr8g463650.3 

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 

Medtr4g116460.2 
zinc finger, C3HC4 type (RING finger) protein 

Mtr.10049.1.S1_at 

 

Medtr2g099040.1 

Medtr2g099040.4 

Medtr2g099040.2 

Medtr2g099040.3 

 

electrontransferflavoproteinubiquinoneoxidoreduct

ase 

 

Mtr.10068.1.S1_at 

 
Medtr3g111090.1 

symplekintightjunctionproteincarboxy-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 

 
Medtr7g102610.1 PHD zinc finger protein 

Mtr.10058.1.S1_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 
cytokininreceptor 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/Cas1p GDSL/SGNH-likeacyl-esterase 

family protein 

Mtr.1018.1.S1_s_at 

 

Medtr3g096310.4 

 

Medtr3g096310.2 

GDP-mannose transporter GONST1 

GDP-mannose transporter GONST1 
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Medtr3g096310.1 

 

Medtr3g096310.3 

 

Medtr5g005320.1 

 

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.S1_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 gènes : 

1
er

 groupee:  

Tableau2 : représenter  1
er

 groupe du 1
er

 clade de  la distance 12. 

Probset : Transcript ID : Description : 

Mtr.10045.1.S1_at Medtr3g449620.1 
Polyamine oxidase-like 

protein 

 

2eme
 groupee: 

Tableau 3 : représenter  2
eme 

 groupe du  clade de  la distance 12. 

Mtr.10029.1.S1_S_at Medtr5g032720.1 MATE efflux family protein 

Mtr.10048.1.S1_at 

 

Medtr8g463650.2 

Medtr8g463650.4 

Medtr8g463650.3 

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.S1_at 

 

Medtr4g116460.1 

Medtr4g116460.2 

zinc finger, C3HC4 type 

(RING finger) protein 

Mtr.10049.1.S1_at 

 

Medtr2g099040.1 

Medtr2g099040.4 

Medtr2g099040.2 

Medtr2g099040.3 

 

electrontransfer flavoprotein 

ubiquinone oxidoreductase 

 

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 

 
Medtr7g102610.1 PHD zinc finger protein 

Mtr.10058.1.S1_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/Cas1p 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 

GONST2 

 

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 gènes : 

1
er

 groupee : 

Tableau 4: représenter  1
er

 groupe du  clade de  la distance 8. 

Probset : Transcript ID : Description : 

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 

GONST2 

 

Mtr.10010.1.S1_at 

 

Medtr1g029400.2 

Medtr1g029400.1 

Transcriptional corepressor 

SEUSS-likeprotein 
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Mtr.10030.1.S1_at 

 

Medtr4g116460.1 

Medtr4g116460.2 

zinc finger, C3HC4 type 

(RING finger) protein 

Mtr.10200.1.S1_at 

 

Medtr7g079510.2 

Medtr7g079510.1 

transmembrane protein, 

putative 

 

Mtr.1.1.S1_s_at 

 
Medtr5g029640.1 

RNA recognition motif, 

a.k.a. RRM, RBD protein 

Mtr.10018.1.S1_at 

 
Medtr1g030265.1 

GDSL-like 

lipase/acylhydrolase 

2
eme

 groupe: 

Tableau5 : représenter  2
eme 

 groupe du  clade de  la distance 8. 

Mtr.10006.1.S1_at 
Medtr3g085130.1 

Medtr3g085130.2 
cytokininreceptor histidine kinase 

Mtr.10058.1.S1_at Medtr5g074270.1 GDSL-like lipase/acylhydrolase 

Mtr.10029.1.S1_at 
No information 

available. 
No information available. 

Mtr.10084.1.S1_at Medtr2g104760.1 F-box/LRR protein 

Mtr.10068.1.S1_at Medtr3g111090.1 
symplekintightjunctionproteincarboxy-terminal 

protein 

Mtr.10107.1.S1_at Medtr8g093870.1 
Pmr5/Cas1p GDSL/SGNH-likeacyl-esterase family 

protein 

Mtr.10026.1.S1_s_at 

Medtr0249s0070.2 

Medtr0249s0070.3 

Medtr0249s0070.4 

Medtr0249s0070.1 

zinc finger A20 and AN1 domain stress-

associatedprotein 

Mtr.10048.1.S1_at 

Medtr8g463650.2 

Medtr8g463650.4 

Medtr8g463650.3 

Medtr8g463650.1 

P-loopnucleoside triphosphate hydrolase 

superfamilyprotein 

Mtr.10066.1.S1_at Medtr2g014890.1 Hypothetical protein 
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Mtr.10044.1.S1_at 

 

No information 

available 
No information available 

Mtr.10029.1.S1_S_at Medtr5g032720.1 MATE efflux familyprotein 

Mtr.10049.1.S1_at 

Medtr2g099040.1 

Medtr2g099040.4 

Medtr2g099040.2 

Medtr2g099040.3 

 

electrontransferflavoproteinubiquinoneoxidoreductase 

 

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 gènes: 

1
er

 groupe : 

Tableau 6: représenter  1
er

  groupe du  clade de  la distance 5. 

Probset : Transcript ID : Description : 

Mtr.1.1.S1_s_at Medtr5g029640.1 
RNA recognition motif, 

a.k.a. RRM, RBD protein 

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 

GONST2 
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2
eme

 groupe: 

Tableau7: représenter  2
eme 

 groupe du  clade de  la distance 5. 

Probset : Transcript ID : Description : 

Mtr.10018.1.S1_at Medtr1g030265.1 
GDSL-like 

lipase/acylhydrolase 

Mtr.10010.1.S1_at 
Medtr1g029400.2 

Medtr1g029400.1 

Transcriptional corepressor 

SEUSS-likeprotein 

Mtr.10030.1.S1_at 
Medtr4g116460.1 

Medtr4g116460.2 

zinc finger, C3HC4 type 

(RING finger) protein 

Mtr.10200.1.S1_at 
Medtr7g079510.2 

Medtr7g079510.1 

transmembrane protein, 

putative 

 

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

1
er

 groupe: 

Tableau 8: représenter  1
er

 
 
 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 

available. 
No information available. 

Mtr.10084.1.S1_at Medtr2g104760.1 F-box/LRR protein 

Mtr.10068.1.S1_at Medtr3g111090.1 
symplekintightjunctionproteincarboxy-

terminal protein 

Mtr.10107.1.S1_at Medtr8g093870.1 
Pmr5/Cas1p GDSL/SGNH-likeacyl-

esterase family protein 

Mtr.10026.1.S1_s_at Medtr0249s0070.2 zinc finger A20 and AN1 domain 
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Medtr0249s0070.3 

Medtr0249s0070.4 

Medtr0249s0070.1 

stress-associatedprotein 

Mtr.10048.1.S1_at 

Medtr8g463650.2 

Medtr8g463650.4 

Medtr8g463650.3 

Medtr8g463650.1 

P-loopnucleoside triphosphate 

hydrolase super family protein 

Mtr.10066.1.S1_at Medtr2g014890.1 Hypothetical protein 

2
eme 

 groupee: 

Tableau 9: représenter  2
eme 

 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_

at 

Medtr5g032720.1 MATE efflux familyprotein 

Mtr.10049.1.S1_at 

 

Medtr2g099040.1 

Medtr2g099040.4 

Medtr2g099040.2 

Medtr2g099040.3 

 

electrontransferflavoproteinubiquinoneoxidoreduc

tase 

 

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 rôle 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 gène sont des transporteurs et des facteurs de transcription 

travail de manière 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 l’environnement externe vers 

l’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 contrôlant leur 

division au cours de la croissance, ainsi que dans le rôle du facteur de transcription et de sa 

régulation et dans la stabilité des protéines.   

Le groupe 2 de distance d=8. Chaque gène a un rôle efficace dans le contrôle du cycle 

cellulaire, qui est représenté dans la transcription des gènes, le développement et la croissance 

des racines de la plante Medicago truncatula, la tolérance au stress salin, la pression 

osmotique et la résistance à la sécheresse, ainsi que ceux qui ont des fonctions de base dans 

les mécanismes physiologiques et le métabolisme de la plante. 

Ces gènes contribuent à la résistance et la tolérance de la plante mt à la salinité en 

fonction de son hôte.  

   Le groupe 1 de distance d=5 : 

 Mtr.1018.1.S1_s_at : Il agit comme un transporteur d'informations de l'environnement 

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

 Mtr.1.1.S1_s_at: sa fonction est d'être 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
o
 6,  juin 2007, p. 479). 

 le groupe 2 de distance d=5 : 

 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) 

 Mtr.10030.1.S1_at : sa fonction est d'être un facteur de transcription en abondance 

dans les génomes eucaryotes et a un rôle important dans la stabilité des protéines.(Berg JM, 

Shi Y 1996) 

 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 



Chapitre III:                                                                    Résultats et Discussion 

 

56 

la forme des pétales et contrôle la division cellulaire au fur et à mesure de leur croissance. 

(Sridhar V.V., Surendrarao A., Gonzalez D., Conlan R.S., LiuZ.,2004) 

 Mtr.10018.1.S1_at :  c’est enzyme qui décompose l’eau . (Akoh CC, Lee GC, Liaw 

YC, Huang TH, Shaw JF ProgLipidRes. ,2004) 

le groupe 1 de distance d=3 

 Mtr.10066.1.S1_at et Mtr.10048.1.S1_at : Il se trouve dans les replis protéiques 

attachés aux nucléotides (STAND.,2004) et a un rôle dans l'hydrolyse de la liaison. 

(Kumar K, Prakash A, Tasleem M, Islam A, Ahmad F, Hassan MI.,2014). 

 Mtr.10026.1.S1._s_.at : Il a pour fonction de résister au sel et à la pression osmotique 

et a une association avec le stress C'est un gène 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) 

 Mtr.10107.1.S1_at: modifie les biopolymères à 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 gènes et la polarité cellulaire et 

est perméable à se propager à travers l'espace à côté de la cellule entre les cellules voisines. 

(Zihni C, Mills C, Matter K., 2016) 

 Mtr.10084.1.S1_at : A un rôle dans la dégradation sélective des protéines et active 

l'altération du contrôle du cycle cellulaire. (Kim H.J., Oh S.A., Brownfield L., Hong 

S.H., Ryu H., Hwang I., Twell D., Nam H.G.,2008)  

 Mtr.10029.1.S1_at: No information available. 

 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 

 Mtr.10044.1.S1_ : No information available 

 Mtr.10029.1.S1_S_at: des fonctions de base en physiologie végétale  . 

 Mtr.10049.1.S1_at: Il fonctionne pour relier le processus du métabolisme central à la 

chaîne respiratoire. ( Nicholas J. Watmough; Frank E. Frerman.,2010). 

 

 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.) 

https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Sridhar+V.V.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Surendrarao+A.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Gonzalez+D.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Conlan+R.S.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Liu+Z.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Kim+H.J.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Oh+S.A.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Brownfield+L.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Hong+S.H.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Hong+S.H.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Ryu+H.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Hwang+I.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Twell+D.%22&sort=score
https://www.uniprot.org/uniprot/?query=author:%22Nam+H.G.%22&sort=score
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 Mtr.10006.1.S1_at: Contrôle le développement des racines et la croissance du 

Medicago truncatula. (Bleecker AB, Schaller GE Plant Physiol. 1996) 

La salinité régule l'expression de nombreux gènes végétaux 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). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Conclusion 



 

 

58 

 

 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 gènes impliqués dans la tolérance du plante medicago truncatula au stress 

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

Cette  identification in silico des gènes et des protéines responsables de la tolérance au 

stress salin chez cette plante, s'avère très utile. Pour cela, nous avons utilisé les bases de 

données (MtGEA) pour faciliter l'identification des gènes  de tolérance au stress abiotiques 

(stress salin). 

Grâce au profil d'expression dans les conditions : 

 NaCl 200mM <0h,1h,2h,5h,10h>. 

 Root drought <2d, 3d,4d,7d,10d,14d>.  

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

sont regroupés dans plusieurs clades.   

Chaque clade est  défini un groupe des gènes   ayant  des rôles  très  importants  dans la 

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

Ces gènes contribuent à la résistance et la tolérance de la plante mt à la salinité en 

fonction de son hôte.  

Cette étude également confirmé  le rôle important qui joue les facteurs de transcriptions 

dans la tolérance de medicago truncatula au stress salin.    

 Perspective: 

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

par : 

 L’analyse de tanscriptome ouvre perspective dans  La compréhension et l’analyse de 

l’expression différentielle  des gènes impliqués dans ce type de stress et d’autre types.   

Pour identifier les gènes de la tolérance au stress salin ou autre stress et les fonctions de 

ses gènes on peut utilisant des bases de données moléculaires disponibles dans le web (NCBI 

et EMBL-EBI).  
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L’identification de la fonction des gènes qui est étudier dans ce travail peut être 

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 être confirmées ou infirmées par l’autre.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Références 

bibliographiques   



Référence bibliographiques 

 

 

60 

 

Références bibliographiques  

Abdelguerfi A ., 1994 . Auto écologie de quelques légumineuses spontanées d’intérêt 

fourrager et pastoral en Algérie .in « Facteurs limitant la fixation symbiotique dans le bassin 

méditerranéen ». Montpellier, les colloques de l’INRA. 

Anantharaman V., Aravind  L., 2010 .Biologie Direct Noveleukaryotic enzymes 

modifyingcell-surfac biopolymers. PUBMED:20056006 EPMC:20056006 

Assmann S., M Snyder J., A Etlee., Y J., 2000. ABA-deficient (aba1) and 

ABAinsensitive (abi1-1, abi2-1) mutants of Arabidopsis have a wild-type stomatal reponse to 

humidity. Plant Cell Environ, 23: p. 387-395. 

Bischoff V., Selbig J., Scheible WR., Plant Signal Behav., 2010 . Epubahead of print. 

InvolvementofTBL/DUF231proteinsintocellwallbiology. PUBMED:20657172 EPMC:206571

72. 

Blondon  F ., Marie D., Brown S., Kondorosi  A., 1994. Genome size and base 

composition in Medicago sativa and M. truncatula  species. Genome, 37: p. 264-70. 

Bonnin I .,Huguet T., Ghérardi M., ProspériJM., Oliviéri I., 1996. High  level of 

polymorphism and spatial structure in a selfing plant species Medicago truncatula Gaertn. 

Using RAPDs markers. Am J Bot, 83: p. 843-55. 

Brunel S ., 2008. Caractérisation écophysiologique de différents génotypes de medicago 

truncatula au cours des phases de germination et de croissance hétérotrophe. Th se de doctorat 

en sciences agronomiques d’angers. 

       Delalande M., Greene S., Hughes S., Nair R., Huguet T., Aouani M.E., Prosperi 

J.M.,  2007. Wild accessions / populations Medicago truncatula handbook. Pp. 1-27. 

 

Galibert  F., et al., 2001. The composite genome of the legume symbiont Sinorhi zobium 

meliloti. Science, 293: p. 668-72. 

 

Lesins K., Lesins I., 1979. Genus Medicago (Leguminosae), a taxogenetic study. Plant 

ecology, 50 : p. 228- 229. 

  Singla  S., Krattinger G.,2016. in Encyclopedia of Food Grains. (Second Edition).  

The Arabidopsis Genome Initiative ., 2000. Analysis of the genome sequence of the 

flowering plant Arabidopsis thaliana. Nature, 408: p.796-815. 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/20056006
http://europepmc.org/abstract/MED/20056006
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/20657172
http://europepmc.org/abstract/MED/20657172
http://europepmc.org/abstract/MED/20657172


Référence bibliographiques 

 

 

61 

Udvardi  Mk., (2001). Legume model sstruttheirstuff. Mol Plant Microbe Interact, 14: p. 

6-9. 

Vicky Buchanan-Wollaston1., 1996. Plant Molecular Biology Laboratory. Department 

of Biological Sciences. Wye College.University of London. Wye, Ashford. Kent 

TN255AH.UK Received 27 March 1996. Accepted 30 August 1996. 

                

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Resumé 

 

 

 

Résumé 

Le présent travail a concentré  sur l’analyse in silico des données de transcription et 

identifier des gènes impliqués dans la tolérance au stress salin par chez la plante modèle 

medicago  truncatula   .et cela en utilisent le profile  d'expression des gènes en certain  

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

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

condition . 

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

programmations avec le programme (R studio). 

Les résultats ont démontrés par l’arbre phylogénétique  des gènes qui se comporte de 

manière convergente et quelque peu similaire dans la résistance de la plante aux différents 

conditions. Leurs fonctions permettent à la plante   medicago  truncatula   de faire face au 

stress salin . 

  Mots clés: 

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

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Resumé 

 

 

 :ملخص

 الإجياد ححًم فً انًشاسكت انجٍناث ًححذٌذ اننسخ نبٍاناث انسهٍكً انخحهٍم عهى انحانً انعًم سكض

 يعٍنت ظشًف فً انجٍناث حعشٌف يهف باسخخذاو ًىزا truncatula يٍذٌكاغٌ نباث نًٌرج فً انًهحً

 ، 0d ، 3d ، 4d> انجزس جفاف ،< ط 12 ، ط 5 ، ط 0 ، ط 1 ، ط 2> و 022 انصٌدٌٌو كهٌسٌذ)

7d ، 10d ، 14d>). 

 .انظشًف ىزه فً يخشابيت حعبٍشاث نذٌنا انًششحت انجٍناث باخخٍاس ثى

 R) بشنايج يع انبشيجت باسخخذاو ًانخطٌس اننشٌء شجشة فً بعضيا يع انجٍناث ىزه جًعج ثى

studio) 

 ًيخشابو يخقاسب بشكم حخصشف انخً نهجٍناث ًانخطٌس اننشٌء شجشة خلال ين اننخائج حٌضٍح حى

 يع بانخعايم truncatula يٍذٌساغٌ ننباث ًظائفيى حسًح. انًخخهفت نهظشًف اننباث يقاًيت فً يا حذ إنى

 .انًهح إجياد

    

 ،فصت بشيٍهٍت. انجٍنً انخعبٍش ، انًهح إجياد :الدالة الكلمات

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Resumé 

 

 

 

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 <0h, 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. 

 

 


