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Introduction

L'informatique, qu'elle soit considérée comme une science, tient une place croissante
dans le développement des recherches en biologie. Etant donné que les biologistes générent
une quantité croissante de nouvelles données portant sur les génomes, les biomolécules, les
organismes, leurs interactions et leur évolution, il y a un besoin croissant d'approches
informatiques pour la manipulation, le stockage, la visualisation et I'analyse de ces données
souvent trés complexes.

Pour énoncer des hypothéses, le biologiste doit avoir accés aux différentes
informations issues de données biologiques expérimentales. Ces informations sont a présent
hiérarchisées et organisées dans des banques ou des bases de données biologiques. Citons a

titre dexemple GENBANK, il s’agit d’une base de données des séquences d'ADN,

comprenant toutes les séquences de nucleotides publiquement disponibles et leur traduction
en protéines. Cette base de données américaine « Nucleotide », en libre accés, a été créée
au Centre National pour [I'Information Biotechnologique (NCBI) dans le cadre de
la collaboration internationale sur le séquencage des nucléotides. Genbank est tres utile
particulierement lors de la recherche des génes qui sont exprimé dans des conditions de stress
biotiques ou abiotique. Genbank est aussi un outil de comparaison de 1’expression génétique
entre différent especes par le bais de son programme d’alignement multiple BLASTX. Ce
travail vise a concevoir une base de données informatique et un site web dynamique pour
pouvoir mettre en ligne, a la disponibilité des chercheurs, des informations concernant
I’expression de certaines familles de génes chez I’espéce végétale Brassica napus L. sous
conditions de stress abiotiques.

Ce mémoire est organisé comme suit : le chapitre 1, est consacré a la présentation de
I’espéce Brassica napus et ses intéréts et les différents types de stress abiotiques et leurs effets
sur les plantes. Dans le chapitre 2, nous montrons I’importance des bases de données en
bioinformatique. Le chapitre 3 illustre le principe des outils de la conception des sites WEB et
dans le chapitre 4, nous présentons nos différentes contributions a savoir la méthodologie
pour construire une base de données et un site WEB dynamique, dans le dernier chapitre 5

nous présentons les résultats et discussion.


https://fr.wikipedia.org/wiki/Base_de_donn%C3%A9es
https://fr.wikipedia.org/wiki/S%C3%A9quence_(acide_nucl%C3%A9ique)
https://fr.wikipedia.org/wiki/Nucl%C3%A9otide
https://fr.wikipedia.org/wiki/Prot%C3%A9ine
https://fr.wikipedia.org/wiki/Acc%C3%A8s_ouvert
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Chapitre 1 : Revue bibliographique

1. Généralités
1.1. Plantes oléagineuses

Les plantes oléagineuses sont des plantes qui extraient I'huile végétale des fruits ou des
graines, tel que le soja, le colza, le tournesol et I'olive. Les huiles végétales récupérées dans
ces usines peuvent étre utilisées sous forme pure ou transestérifiée pour la consommation

humaine ou la production de biocarburants pour les moteurs diesel.[1]
1.2. Description du COLZA

Le colza (Brassica napus L.) est issu d’un croisement naturel ancien du chou et de la
navette il est principalement produit dans les régions froides et tempérées de I'hémisphére
nord, en particulier au Canada, en Chine et en Europe, et plus récemment en Algérie. Comme
le chou, le navet ou le chou-rave, il appartient a la famille des cruciferes diploides 2n = 38
(cruciferes annuelle) dont les fruits (les siliques) renferment de petites graines riches en
lipides. Aprés extraction de I'huile, les résidus riches en protéines sont transformés en
tourteaux et utilisés pour l'alimentation animale. Il peut résister a des températures aussi
basses que -20 ° C.[2]

1.2.1. Origine génétique

Le colza Brassica napus L. (AACC, 2n=4x=38) est une espéce allotétraploide
combinant en son sein les génomes provenant de B. rapa (AA, 2n=2x=20) et de B. oleracea
(CC, 2n=2x=18), réunis il y a environ 7.500 ans. En vue d'étudier de maniére comparable la
recombinaison méiotique entre diploides AA et allotriploides AAC (2n=3x=29), (Leflon et al.
2010) et (Suay et al. 2014) ont élaboré leurs schémas de croisement pour disposer d'hybrides
présentant les mémes génotypes A. Pour exemple, chez Suay et al. (2014), la méme navette B.
rapa cv. C1.3' a été exploitée directement, par croisement avec un autre cultivar de B. rapax
B. oleracea pour obtenir I'nybride AA, et indirectement via la resynthése d'un colza AACC
(S0) croisé lui aussi par le cultivar de B. rapax B. oleracea afin de produire I'nybride AAC.
Toutefois, réaliser ces mémes types d'hybrides a partir de colza naturel est possible a

condition d'extraire la composante diploide AA du colza B. napus.[3] (figure. 1).
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B. nigra
BB, 2n=16

B. carinata
BBCC, 2n=34

B. juncea
AABB, 2n=36

B. rapa B. napus B. oleracea
AA, 2n=20 AACC, 2n=38 CC, 2n=18

Figure 1 : Triangle de U relations génétiques entre 6 especes de Brassica. [4]

Le "triangle de U™ (figure. 1) décrit les relations génétiques entre 3 especes de Brassica
diploides (B. oleracea, B. rapa et B. nigra) et 3 especes allotétraploides (B. napus, B. juncea
et B. carinata) résultant d'hybridations entre les diploides (hypothése publiée par Woo Jang-
choon en 1935 et confirmée ensuite par des études portant sur I'ADN et les
protéines).Brassica nigra = moutarde noire, Brassica carinata = moutarde d'Ethiopie,
Brassica juncea = moutarde brune, Brassica oleracea botrytis = chou-fleur, Brassica rapa =

navet, Brassica napus = colza.
1.2.2. Classification botanique

Le colza plante herbacée annuelle, appartient a la famille des Brassicaceae dont le
genre type est Brassica. Famille importante et trés homogéne, comportant 58 genres et 216
especes (Chou, Radis, Arabette, Cresson, ...etc.), anciennement appelées "Cruciferes"
(latin Crucifereae) pour leur corolle de 4 pétales disposés en croix. D'apres APG 111(2009),la

classification du colza est :

— Clade 1 :(Embranchement) : Spermatophyta ;

— Clade 2 :(Sous-embranchement): Angiospermes ;

— Clade(s) : Eudicotylédones, Noyau des Eudicotylédones, Rosidées, Malvidées ;
— Ordre : Brassicales

— Famille : Brassicaceae

— Sous-famille : Brassicoidae

— Genre : Brassica

— Espéce : Brassica napus
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1.2.3. Origine et distribution géographique

On ignore le lieu d'origine exact de B.napus ; certains croient que l'aire d'indigénat
de Brassica napus serait les cotes méditerranéennes et les cotes atlantiques de 1I’Europe
(Tsunoda 1980), d'autres prétendent plutdt qu'il y aurait de multiples foyers d'origine qui sont
distribués dans un large éventail de pays (OECD 2012 ; Rakow 2004)(figure. 2). Le colza (y
compris B. napus) est cultivé depuis I'antiquité comme plante oléagineuse en Asie, en Europe
et en Afrique du Nord-Ouest, son huile ayant été utilisée en alimentation, pour I'éclairage des
lampes et la fabrication de savon, et plus tard pour des usages industriels. Au milieu des
années 1950, l'huile de colza était devenue une huile comestible reconnue dans tout
I'hnémisphere occidental et des programmes d'amélioration génétique s'employaient a mettre
au point des variétés a faibles teneurs en acide érucique et en glucosinolates pour la

consommation humaine et animale.[5]

Winter

Semi=Winter

Spring

Figure 2 :Répartition géographique de I'échantillon de B. napus L. dans le monde (2020)[6]

1.2.4. Morphologie de la plante

En général, sa hauteur est habituellement comprise entre 50 et 180 cm, selon la
variété. Sa profondeur d'enracinement se situe entre 90 et 190 cm, avec une moyenne

d'environ 140 cm a maturité.[7]
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1.2.4.1. Racine

C'est un grand coin de branche, enfoui profondément dans le sol, avec un grand
nombre de racines. Le secondaire, surtout s'il est planté dans un sol inadapté, augmentera ses

besoins en engrais et en eau.[8]

Racine pivotante

Figure 3 :Représentation des racines du Brassicanapus[8]

1.2.4.2. Tige

Au début de la croissance, elle est étalee, apres cela elle devient verticale et atteint une
hauteur de (120-170 cm), et avant une courte période de floraison, la tige porte de (8-16) cotés

et est opposee ou disposés consécutivement sur la tige.[9]

\}1')’

Figure 4 : Représentation de la tige de Brassicanapus[9]

1.2.4.3. Feuilles

Les feuilles de la récolte de colza se distinguent par leur couleur bleu verdatre sans
peluches, et ses jeunes feuilles sont couvertes de feuilles modernes, y compris de matiére
cireuse, tandis que les feuilles de la partie supérieure de la plante sont étroites, de forme ovale
et ont une extrémité pointue. En général, les feuilles de la récolte de colza ressemblent aux

feuilles de radis en forme. [9]
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D

Figure 5 : Représentation des feuilles de Brassica napus[9]
1.2.4.4. Fruit

Il est sous la forme silique composée de deux couvercles et séparés par une
pseudomembrane et a l'intérieur se trouvent les graines, dont le nombre est de 15 a 40 graines
par fruit.[9]

Figure 6 : Représentation des fruits de Brassica napus[10]
1.2.4.5.Graine

Elle est de forme sphérique, douce au toucher, sa couleur est bleue, noire ou brune, et
le poids d'un millier de graines varie entre 3 a 7 g et le pourcentage d'huile qu'il contient est

d'environ 30 a 48%, selon les variétés de colza.[9]

Figure 7 : Représentation des graines de Brassica napus L. [10]
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2. Intéréts de la plante

2.1. Intérét agronomique

Au niveau agricole, le colza n'est pas sans avantages. En raison de sa durabilité et de
sa durée de culture, le colza a de bonnes capacités de compensation en cas d'accident. Le
colza, une plante cruciféere, rompt le cycle des ravageurs, des maladies et des mauvaises
herbes, en permettant de réduire les risques pour la prochaine récolte de céréales, qui sont a
leur tour des mauvaises herbes. Cela est particulierement vrai pour la pourriture des racines, la
flétrissure fusarienne et la pourriture écailleuse des racines. Cet effet sur les agents
pathogénes est également bénéfique pour les risques de mycotoxines du blé suivants. Le colza
est I'une des variétés les plus anciennes, avec les pois, et constitue le meilleur moyen de
surmonter le risque de désoxynevalinol (risque d'accumulation de désoxinephalinol), y
compris en l'absence de travail du sol. Le colza améliore également la teneur en matiere
organique du sol. Il est clair que le rendement en carbone hydraté par les résidus est supérieur

a celui des autres cultures.[11]
2.2. Intérét symbiotique et environnemental

Le colza est également une culture intéressante pour I'environnement, c’est une plante
mellifere visitée par de nombreux insectes pollinisateurs, y compris les abeilles. De plus, le
colza est la premiere ressource végétale majeure disponible pour les abeilles aprés I'hiver. En
raison de leur long cycle, le colza fournit un refuge a de nombreux types d'insectes, d'oiseaux
et de mammiferes. Le colza est une plante qui n'est pas arrosee en été. Il permet une meilleure
infiltration d'eau grace a leurs racines primaires. Il est souvent cultivé sans labour, et a
également une longue couverture de sol et aide a contrdler I'érosion. De méme, la farine

destinée a l'alimentation animale empéche I'importation de soja.

En effet, pour ses débouchés, le biocarburant de colza économise les ressources
fossiles et est produit a proximité de I'endroit ou il est utilisé. Le colza est une pompe a
nitrate. En le plantant t6t, il mobilise de grandes quantités d'azote a l'automne et en hiver,
c'est-a-dire lorsque les pertes de nitrate par filtration sont les plus apparentes. La repousse du
colza est une couverture efficace dans les zones a haut risque. Leur entretien en été absorbe
une grande partie de l'azote minéral présent dans le sol et réduit considérablement le risque de

filtration hivernale sous les céréales suivantes.[12]
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2.3. Intérét économique et industriel

Le colza occupe la troisiéme place en termes de volume de production d'huile végetale.

e L'huile de colza est la cinquiéme culture en termes de commerce mondial apres le riz, le
ble, le mais et le coton .

e Les parties végétatives de la culture sont utilisées comme fourrage vert pour les animaux
ainsi que pour le paturage.

e Le foin issu du battage sert a nourrir le bétail. Les tiges peuvent étre utilisées comme
combustible en I'absence de battage et d'obtention des graines par lessivage.

e Les fleurs de colza s'ouvrent tot, utiles en apiculture.

e L'huile est utilisée dans de nombreuses industries comme teintures et cuir et dans de
nombreux moteurs et pieces mobiles apres I'avoir mélangée avec de I'huile de ricin ou
des huiles minérales pour augmenter également le glissement des moteurs. Tel qu'utilisé
dans l'éclairage.

e Le tourteau de graines est utilisé dans le processus de fertilisation car il contient de

I'azote, du phosphore et du potassium.

e L'huile est utilisee dans le traitement de nombreuses maladies de la peau. [13]
2.4. Intérét scientifique et genomique

Le génome du colza révele la duplication de son génome au cours de I'évolution, ce
qui conduit a l'accumulation d'un certain nombre de génes parmi les organismes les plus
séquenceés : les chercheurs ont identifié 101 000 génes chez le colza, soit quatre fois plus de
20 a 25 000 génes compte humain. Ainsi les chercheurs ont remarqué que la majorité des
genes du colza sont en deux exemplaires, de séquences similaires. « Contrairement a de
nombreuses autres plantes, le colza a conservé presque tous les genes des parents » explique
Paul Shalhoub, chef de I'équipe d'organisation et d'évolution du génome végétal a TURGV et
coordinateur du projet. Le chercheur déploie que : « L’emploi principal est régi par un
exemplaire, tandis que le second peut évoluer vers I'émergence de nouveaux emplois».Cette
richesse génétique confére au colza un fort potentiel d'évolution, d'adaptation a

I'environnement et d'amélioration agricole.

Pour les sélectionneurs, il s'agit d'une culture a fort potentiel d'amélioration génétique
classique. « Grace a la connaissance actuelle de son génome et a l'identification des genes
d'intérét agricole qui le suivront, ce potentiel peut étre exploité plus rapidement et plus

efficacement afin d'améliorer le rendement, la composition de I'huile et la résistance aux
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maladies pour réduire les traitements et I'efficacité du sol I'utilisation d'azote pour réduire les
engrais... ». Au fond, c'est aussi lI'occasion de comprendre l'origine et le développement des

cultures polyploides.[2]
3.Réponses de plantes au changement climatique

Les plantes sont généralement affectées par des conditions environnementales
défavorables qui peuvent affecter la croissance, le développement et la productivité des
plantes, et peuvent étre classées sous le nom de « stress ». Tous les stress impliquent des

réponses de signalisation qui peuvent déclencher des réponses de plantes.[14]

Si la contrainte est suffisamment sévéere, l'effet sur l'organisme vivant peut étre
permanant : dommage ou mort. Aussi comme pour les corps physiques, les organismes
vivants présentent une particularité vis- a-vis de chaque stress (Levitt, 1980). Selon l'agent
stressant, on peut distinguer les stress biotiques résultant d'une interaction avec d'autres
organismes vivants, par exemple, une infection ou un parasitisme, et les stress abiotiques
causés par des conditions défavorables de I'environnement physique de I'étre vivant comme la
température, I’humidite, l'intensité lumineuse, I'approvisionnement en eau ou en nutriments
(Schulze et al., 2005).

3.1.Notion de stress abiotique

Selon Tal (1984), il s'agit d'un stress subi par les plantes cultivées de la semence
jusqu'a la récolte, principalement en raison de facteurs environnementaux qui peuvent réduire
les especes végétales ou l'augmentation de la mortalité de la population. Ces conditions
peuvent étre comparées a des conditions de stress, telles que les éléments du sol
(assainissement de I'environnement, lessivage d'éléments dans la rhizosphere, etc.), les rayons
du soleil, I'hnumidité relative, la température, le gel, la sécheresse, non -les pluies saisonniéres,
la pollution de l'air, les produits oxydés formés par la réaction des pesticides et d'autres
propriétés physiques et chimiques du sol peuvent causer un stress aux plantes, comme un sol
compact ou suffocant. La figure ci-dessous (figure. 8) résume les voies de détection et de

signalisation du stress abiotique chez B. napus.
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Figure 8 : Représentation schématique de la détection et de la signalisation du stress
abiotique chez B. napus. (2020)[15]

ABI2, ABA insensible 2 ; APX, Ascorbate peroxydase ; CAT, catalase ; CPK, protéines kinases
dépendantes du calcium; H,O; , Peroxyde d'hydrogéne; *OH, radical hydroxyle; GPCR, récepteurs
couplés aux protéines G; GST, glutathion S-transférases; HKs, Histidine kinases; MAPK, protéines
kinases activées par un mitogene; PYL, résistance a la pyrabactine comme famille; RLK, Receptor
like kinases; ROS, Especes réactives de l'oxygéne; 1’02, Oxygene singulet; O2+, radical superoxyde.

Selon la figure 8, l'incidence initiale de la détection du stress par les récepteurs fait
passer en cascade la réponse au stress en aval par le biais de messagers secondaires tels que le
calcium et les ROS. L'amplification et la transduction du signal via les cascades de
signalisation CDPK et MAPK conduisent a une régulation transcriptionnelle différentielle des
genes sensibles au stress. L'ABA est impliqué non seulement dans la régulation des facteurs
de transcription sensibles a I'ABA pour provoquer l'adaptation au stress, mais interagit
également avec la famille PYL pour coordonner le rétrécissement des cellules de garde et la

fermeture des stomates conduisant a une transpiration réduite.
3.1.Effet du stress salin

Le stress salin est défini comme un stress environnemental causé par une
augmentation de la concentration en sel. Le terme de stress salin s'applique notamment a un

exces d'ions, notamment Na* et ClI'(Hopkins, 2003). Selon (Krys, 2000), I'état de stress dans
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NaCl correspond a une concentration en sel supérieure & 100 mM dans le milieu extérieur.
[16]

La salinité affecte les plantes a différents niveaux en provoquant une déshydratation
physiologique due a une pression osmotique €levée (stress osmotique) qui perturbe la capacité
des racines a extraire l'eau, et des concentrations ioniques élevées provoquent une toxicité
ionique qui conduit a leur inhibition. Pour de nombreux processus physiologiques et
biochimiques tels que I'absorption et l'assimilation des nutriments. L'action combinée de ces
deux composants entrainera un déclin de la croissance, du développement et de la survie de la
plante (Toshio et Eduardo, 2005). Une concentration de NaCl entre 100 mM et 200 mM peut
étre considérée comme une contrainte modérée. D'autre part, le NaCl avec une concentration

supérieure a 300 mM peut provoquer un stress severe sur les plantes.

En fonction de la tolérance au sel, on peut identifier deux groupes de plantes, les
halophytes supportent des concentrations en sel comprises entre 200 et 500 mM, et les
glycophytes représentent la majorité des espéces vegetales dont la concentration diminue
jusqu'a 100 mM et devient létale a partir de 300 mM (Greenway et al., 1980).

Salt stress

Osmotic Oxidative
stress stress | |MIOX;
ProDH; s XTH
P5CS il
20G
v v v
Blocking damaging Inhibiting
water absorbing Cell structures Cell-wall synthesis
| )
1

Slow the cell development

v
Short in root length

Figure9 : Effet du stress salin sur les plantes[16]
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3.1.1. Conséquences de la restriction osmotique

L’effet osmotique entraine une augmentation de la consommation d'énergie pour
absorber I'eau du sol. Par conséquent, la présence de fortes concentrations de sels solubles
dans le sol crée une pression osmotique élevée dans I'environnement racinaire, ce qui réduit la
disponibilité de I'eau du sol dans la plante, entrainant du CO3, ce qui est loué par la fermeture
des stomates (Parida et Das, 2005) (Marik et al., 2007).

3.1.2. Conséquences du stress ionique

L'entrée de sel dans les plantes entraine généralement un déséquilibre ionique,
entrainant un manque ou un exces de certains éléments. Selon la composition ionique de la
solution saline, il peut y avoir des données ioniques ou des carences nutritionnelles dues aux
avantages d'ions spécifiques ou dues aux effets compétitifs entre les cations et les anions
(Bernstein, 1974). En cas de stress salin attiré par des concentrations élevées de NacCl,
I'accumulation d'ions Na* dans les plantes limite I'absorption des cations essentiels tels que K*

et Ca™ en raison de la compétition pour le méme site de fixation des apoplastes.
3.2. Impact du stress hydrique

La pénurie d'eau ou la sécheresse est définie comme un manque d'eau a long terme,
qui n'est lié qu'aux plantes situées en pleine terre. C'est un phénomene climatique, défini d'un
point de vue écologique, car la sécheresse va interférer avec le fonctionnement de

I'écosysteme. (Hopkins, 2003).

Le stress hydrique aura des degres d'impact variables sur les plantes selon la durée et
l'intensité (Yokota et al., 2006). Selon la durée d'exposition, les effets du manque d'eau

peuvent étre divisés en deux catégories :

- Effets a court terme : En cas de manque d'eau, les activités physiologiques des
feuilles, notamment la perception lumineuse (Photosetes, 2002 ; Lowlor et Cornic,
2002). Cette réduction est due a la fermeture des stomates et a la diffusion du CO;
entrainant la limitation biochimique de la fixation du CO2 par les chloroplastes
(Tardieu et Simoneau, 1998 ; Escola et al., Flexas et Medrano, 1999).

- Effets a long terme : Des modifications morphologiques, anatomiques,

physiologiques et développementales de la plante sont observées et dés qu'une
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sécheresse s'installe (Boyer, 1970 ;Lamazeal., 1994) une dimension l'expansion des

feuilles et/ou accélérer la sénescence des feuilles (Kramer et Boyer, 1995).

Pendant les périodes de stress hydrique de faible intensité, I'ajustement osmotique
peut étre utilisé pour maintenir le potentiel hydrique des plantes. Cet ajustement implique
I'accumulation de sucres, d'acides aminés, d'ions ou d'autres solutés compatibles, c'est-a-dire
non toxiques, au niveau cellulaire. En augmentant la rétention des molécules d'eau,
l'accumulation d'agent osmotique peut permettre a I'eau de s'‘écouler dans la cellule ou au
moins empécher son écoulement. Par conséquent, le maintien de cette quantité d'eau peut

maintenir le gonflement nécessaire a la croissance cellulaire. (Crowe et al., 1992).
3.2.1. Stratégies développées par les plantes

Lorsque l'approvisionnement en eau est interrompu, les plantes résistantes se
caractérisent par une forte résistance aux grands changements dans la teneur en eau du sol.
Les stratégies manguantes que les plantes developpent pour faire face a I'eau peuvent étre

divisées en trois catégories : I’évitement, la tolérance et 1’adaptation (Jones,1992)
3.2.1.1. L’esquive et I’évitement

La premiére facon d'éviter la sécheresse est d'eviter, ce qui est une facon de changer la
durée de vie de la phase osseuse. Il permet aux plantes de réduire ou d'éliminer les effets du
stress hydrique, car le stress ne se produit pas lors des étapes sensibles ou critiques. Le
développement rapide du squelette des fleurs précoces permet aux plantes d'éviter les périodes
de sécheresse. Cette stratégie est adaptée aux especes cultivées et conduit a des changements
de dates de semis et/ou de sélection de variétés plus précoces pour éviter les pénuries d'eau en
fin de cycle (Attia, 2006).

3.2.1.2. La tolérance

La tolérance est une stratégie qui permet a une plante d'assurer ses fonctions
physiologiques méme si son état hydrique s'est dégradé. Le maintien d'une pression turbulente
pendant les périodes de pénurie d'eau peut retarder la fermeture des stomates, maintenir le
volume des chloroplastes et réduire le flétrissement des feuilles (Blum et Ebercon, 1981 ;
Medrano et al., 2003). De plus, le maintien de I'expansion cellulaire est la base du maintien de
diverses fonctions physiologiques telles que la photosynthése, la transpiration, I'assimilation
du carbone et I'élongation cellulaire. Cette capacité rend les plantes plus tolérantes a la
pénurie d'eau (Attia, 2006).
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3.2.1.3. Adaptation

D'une part, la performance de la sécheresse est la limitation de I'apport d’humidité du
sol, et d'autre part, la demande d'évaporateurs est augmentée. Dans les régions arides, les
plantes ont mis en place des mécanismes de régulation pour assurer leur survie, généralement
au détriment de la productivité. D'un point de vue agronomique, l'adaptation a la sécheresse
est la capacité des plantes a pousser et a obtenir des rendements satisfaisants dans des zones

souffrant de pénuries d'eau intermittentes (Chaves etal., 2002).
4. Concept de Bioinformatique

Lorsdesa création, la bioinformatique correspondait a 1’utilisation de 1’informatique
pour stocker et analyser les données de la biologie moléculaire. Cette définition originale a
maintenant été etendue et le terme bioinformatique est souvent associé a I’utilisation de
I’informatique pour résoudre les problémes scientifiques poses par la biologie dans son
ensemble. Il s’agit dans tous les cas d’un champ de recherche multidisciplinaire qui associe
informaticiens, mathématiciens, physiciens et biologistes.
Comme le décrit tres bien (Jean-Michel Claverie): "La bioinformatique est constituée par
I’ensemble des concepts et des techniques nécessaires a I'interprétation de I’information
génétique (séquences) et structurale (repliement 3-D). C’est le décryptage de la
"bioinformation™ ("Computational Biology" en anglais).

La bioinformatique est donc une branche théorique de la Biologie. Son but, comme
tout volet théorique d’une discipline, est d’effectuer la synthése des données disponibles (a
I’aide de mode¢les et de théories), d’énoncer des hypotheses généralisatrices (ex. : comment
les protéines se replient ou comment les espéces évoluent), et de formuler des prédictions (ex.
- localiser ou prédire la fonction d’un gene).

Pour aboutir a la formulation de ces modeles et a ces prédictions, il est indispensable
tout d’abord de collecter et d’organiser les données a travers la création de bases de
données.[17]
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Analyses des données Stockage des données

Figure 10 : Schématisation de l'approche in silico de la biologie (Bonsai, 2014)

4.1.Domaines de I’Application
4.1.1. Biotechnologie

Le developpement de la biotechnologie dans le domaine de I'environnement et de la
santé. La recherche et l'industrie nécessitent un diagnostic précis, une analyse fiable et une
production innovante, a l'aide de la bioinformatique et de ces applications et logiciels, en se

concentrant sur I'assurance qualité et la biosécurité.
4.1.2. Génomique structurale et fonctionnelle

La génomique est une branche de la biologie qui implique I'étude des génomes, qui
constituent le support moléculaire des caractéristiques génétiques des organismes. Grace a la
bio-informatique et au séquencage, l'analyse du génome est transmise d'un géene a lI'ensemble
du génome(Caboche, 2006). Annoter puis intégrer ces données a pour but de donner du sens
aux informations stockées. C'est un canal des génomes séquencés aux génomes annotés et aux
données secondaires, comme "GENE" (NCBI). Il est utilisé pour la recherche de génes

candidats.
4.1.3. Analyse du transcriptome

La transcription des génes est régulée avec précision, et chaque géne est exprimé a un
niveau spécifique, en fonction du type cellulaire, du tissu, du temps, des conditions
intracellulaires et extracellulaires. Le transcriptome est défini comme I'ensemble de toutes les
molécules d'ARN transcrites a partir du génome, utilisé pour comprendre les mécanismes de

régulation transcriptionnelle et certaines applications médicales.
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4.1.4.Expression du gene

Connue sous le nom d'expression génique ou génétique, elle fait référence a un
ensemble de processus biochimiques par lesquels I'information génétique stockée dans les
génes est lue pour conduire a la production de molécules ayant un effet positif sur la fonction
cellulaire, telles que les protéines ou I'ARN. Par conséquent, la régulation de I'expression des
génes est le mécanisme de base de la différenciation cellulaire, de la morphogenése et de

I'adaptabilité des organismes a leur environnement (figure. 11).

Réplication ADN _ Réparation information central

Transcription l
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Figure 11 : Schéematisation relationnel des niveaux d'expression genétique.
4.1.5. Phylogeénie

La phylogénie est I'étude de la parenté entre différents organismes pour comprendre
I'évolution des organismes. Il existe plusieurs facons de construire un arbre phylogénétique,
comme parcimonieux. Grace aux logiciels et aux outils informatiques, ces méthodes

deviennent faciles grace a la bioinformatique. (Jolier, 2006).
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Chapitre 2 : Concéption de Bases de données

1. Les bases de donnees
D’apres Beroud et al. , une base de données est un ensemble de données structurées et

organisées, permettant le stockage de grandes quantités d’informations afin d’en faciliter leur
utilisation (ajout, mise & jour, recherche et éventuellement analyse dans les systémes les plus
évolués que nous verrons par la suite). Il se trouve plusieurs types des banques de données
utiles dans le domaine de la génétique entre autres :

e Ensembl (European Bioinformatics Institute / Wellcome Trust Sanger Institute)

e NCBI (National Center for Biotechnology Information - USA))

e UCSC (University of California Santa Cruz)

e Vista (University of California)

e Argo (BROAD Institute)

e Mochiview (University of California Santa Cruz)

e X: map (Paterson Institute for Cancer Research)

e DiProGB (Leibniz Institute for Age Research)

e Genatlas (Université René Descartes - Paris)
Tagu et al. (2010),affirment que les banques et les bases de données sont maintenant une
source d’information majeure pour la communauté scientifique. Le nombre des bases données
disponibles en génomique est en augmentation constante depuis plusieurs années, et elles sont
distinguées en : (figure. 12)

e Banques de données généralistes ;

e Bases de données spécialisées de génomes complets.[17]
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Figure 12 : Reseau de lien établi entre la base de données géneraliste KEGG et les grandes
autres bases de données généralistes.[18]
1.1. Les banques de données généralistes
Appeléees aussi banques primaires ; sont les ressources qui collectent, gérent, archivent
et mettent a disposition de la communauté scientifique un ensemble de données primaires,
c’est-a-dire obtenues expérimentalement. Elles sont considérées comme banques primaires les
banques généralistes de séquences nucléiques et protéiques bien que la plupart des séquences
proteiques ne soient pas obtenues expérimentalement, mais a partir des données de séquences
nucléiques, ainsi que les banques qui gérent les structures tridimensionnelles des
proteines(Tagu et al., 2010).
1.1.1. Banques nucléiques
Selon Tagu et al. (2010),il existe trois banques nucléiques internationales :
e GenBank, la banque américaine gérée par le National Centre for
Biotechnology Information (NCBI) ;
e EMBL (European Molecular Biology Laboratory data bank), la banque
européenne maintenue a I’European Bioinformatics Institute (EBI) ;
e DDBJ (DNA Database of Japan), la banque japonaise.
Ces trois banques gérent I’ensemble des séquences nucléiques et leurs annotations,
elles coopérant et échange quotidiennement leurs données afin de garantir une cohérence

maximale dans la mise a disposition des séquences de la communauté scientifique, méme si
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chacune de ces banques présente quelques petites spécificités mais la structuration des

données y est semblable et leur contenu en sequences nucléiques est strictement identique.

1.1.2. Banques protéiques

D’aprés Tagu et al. (2010),trois banques protéiques aussi coexisté de maniére

indépendante dont 1’objectif est de couverture ¢’est-a-dire d’exhaustivité et d’annotations :

La banque de données européenne Swiss-Prot : qui se caractérise par une excellente
qualité d’annotation des données grace a la contribution d’experts au détriment de
I’exhaustivité ;

La banque TrEMBL.: qui contient I’ensemble des séquences protéiques conceptuelles
obtenues par traduction automatique des séquences codantes contenues dans EMBL,
avec des annotations automatiques non vérifiées, mais avec I’objectif d’obtenir une
couverture maximale. De méme la banque GenPept correspond a la traduction
automatique de I’ensemble des seéquences annotées comme codantes(CDS) dans
GenBank ;

La banque américaine Protein Infomation Resource (PIR), a la National Biomedical
Research Foundation (NBRF), qui dans les années 1960 fut la premiére banque de
proteines développée. Sa particularité consiste a proposer une classification des
séquences protéiques en familles, en fonction de leur degré de similarité, dont
I’avantage est de limiter le degré de redondance de la banque d’une part et, d’autre

part, de travailler a la standardisation de I’annotation des protéines.

19



Chapitre 2 : Concéption de Bases de données

¢ Nudeotides

GenBank

RefSeq (Reference Sequences)

dbEST (Expressed Sequence Tags)

¢0GSS (Genome Survey Sequences)
dbMHC (Major Histocompatibility Complex)
¢ dbSNP (Single Nucleotide Polymorphisms)
@dSTS (Sequence Tagged Sites)
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Figure 13 : Exemple d'une banque de données genéraliste GENBANK.[19]

1.2. Les bases de données spécialisées

1.2.1. Bases de données spécialisées de génomes complets

Parallelement au développement des banques généralistes, un certain nombre de bases

de données dédiées aux génomes complets se sont développés. Ces ressources suivent deux

évolutions majeures

d’une part, une volont¢ d’intégration maximale de toutes les

informations disponibles sur les génomes séquencés (aussi bien au niveau des séquences

nucléigues génomiques, transcrites (ARN), traduites (protéines) que des annotations associées

et, d’autre part, une évolution marquée vers la génomique comparée, et dans certains cas, la

phylogénomique. La phylogénomique est une approche récente de phylogénie, qui a pour

objectif de reconstruire I’histoire évolutive des geénes et des espéces a partir d’un large

échantillon de données génomiques (Baik et al., 1999).
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1.2.2. Ressources généralistes

D’aprés Aldous et al. (1995), Reference Sequence (RefSeq) du NCBI, est I’'une des
ressources les plus anciennes dédiées aux génomes complets procaryotes et eucaryotes. Elle a
pour objectif de mettre a disposition de la communauté scientifique 1I’ensemble des séquences
génomiques non redondantes, ré-annotées de maniére homogene et sous des formats standard.
Aussi la base Genome Reviews contient I’ensemble des génomes complets des bactéries,
desarchées ainsi qu’un petit lot de génomes complets eucaryotes (la levure Saccharomyces
cerevisiae et la plante modele Arabidopsis thaliana).
1.2.3. Ressources pour les procaryotes

Pour les procaryotes les deux bases de données de génomes complets les plus
couramment utilisée sont la section « Microbial Genomes » de la base RefSeq du NCBI, et la
partie« procaryotes » de la base Ensemble Génomes(Alizadeh et al.,1995).Selon Alizadeh et
al. (1995), d’autres ressources plus récemment, en particulier des bases plus spécialisées sur
I’annotation et la comparaison de génomes, par exemple :
e ASAP : une base pour I’annotation collaborative et comparative des en téro bactéries
pathogenes ;
e XBASE : un ensemble de bases dédiées a la comparaison de genomes bactériens
proches ;
e MOSAIC : qui met a disposition I’ensemble des régions conservées et des régions
variables dans les especes bactériennes pour lesquelles plusieurs souches sont
séquenceées.
1.2.4. Ressources pour les animaux

Une des principales ressources de données pour les génomes des eucaryotes
supeérieures est le « projet Ensemble », issu d’une collaboration entre I’EBI et le Sanger
Institute et dédié a I’annotation automatique des génomes de métazoaires, dont 1’objectif
d’annoter et comparer les grandes séquences chromosomiques a partir I’ensemble des données
disponibles. Aussi parmi les bases les plus connus (Altschul et al., 1997):

e La base FlyBase : pour I’annotation et 1’analyse fonctionnelle des génomes de
Drosophila;

e Le Mouse Genome Informatics (MGI) : qui fournit un environnement intégré pour
I’annotation, la génomique fonctionnelle et la génomique comparée du génome de la

souris ;
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e La base de données de ’'UCSC Genome Browser : qui permet I’analyse comparée des

génomes de vertébreés ;

e Labase WormBase : pour intégrer les informations disponibles sur le nématode ;

e Labase A Caernohabditis elegans DataBase (AceDB) : pour la gestion et I’annotation

du génome du nématode modele C. elegans et maintenant applicable a tout autre

organisme procaryote ou eucaryote.

1.2.5. Ressources pour les plantes
Selon Baeza-Yates et al.(1992) ; Anantharaman et al. (1997),il y’a :

Les bases les mieux avancées a ce jour concernent les deux plantes modeles
Arabidopsis thaliana et Oryza sativa, la base relationnelle The Arabidopsis
Infomation Resource (TAIR)centralise la plupart des informations disponibles
sur Arabidopsis : données du programme de sequencage systematique, cartes
géneétiques et physiques, clones, marqueurs...ect.

La base FLAGdb++ : qui intégre les données génomiques d’Arabidopsis, du
riz, dupeuplier et de la vigne ;

La base Gramene : référence internationale pour les céréales ;

Les bases MIPS plants databases (MIPS PlantsDB) : qui incluent plusieurs
bases dédiees a I’analyse fonctionnelle de génomes végétaux d’intérét :

La base MIPS Arabidopsis thaliana;

Database (MAtDB) ;

La base MIPS Oryza sativa database (MOsDB).

1.2.6. Ressources pour les champignons

Selon Apostolico et al. (1996),il se trouve :

Saccharomyces Genome Database (SGD) : est une base centrée sur la biologie
moléculaire et la génétique de la levure de boulanger Saccharomyces
cerevisiae; Il y’a d’autres ressources conferent un ensemble des données pour
cet organisme modeéle, entre autres ;

Le consortium frangais Génolevures : qui inclut ’ensemble de ressources
génomiques et protéomiques disponibles sur les génomes de levure séquences ;
La MIPS compréhensive Yeast Genome Database (CYGD) : est une base de

connaissance dédiée au génome de S.cerevisiae;
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e Parmi les autres bases consacrées a d’autres organismes de levures, les bases
Candida DB et Candida Genome Database pour le pathogéne fongique
Candida albicans.

D’autre ressources se sont développées récemment pour les autres génomes
fongiques commee-Fungi et FUNYBASE pour I’analyse comparative des génomes

fongiques completement séquencés (Bafna et al., 1997).
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1. Introduction

Depuis quelques années, tout le monde a vu la prospérité d'Internet. Initialement, le
réseau est devenu un réseau utilisé par tout le monde, les entreprises, les particuliers et les
gouvernements. La technologie évolue a la méme vitesse et la navigation devient plus facile et
plus fluide. La page Web se remplit progressivement d'influences et de fonctions qui
démarrent I'expérience utilisateur, et le contenu de la page change sans intervention de
l'utilisateur. Partant de pages statiques ou coexistent textes et images statiques, on se tourne
progressivement vers des pages fournies par des bases de données, qui ont un design élégant
et un acces plus facile a l'information. Ensuite, nous arrivons aux applications de sites Web,
qui ressemblent plus a des logiciels qu'a de simples sites Web de démonstration. Ce chapitre

présente brievement la conception Web et divers concepts et outils connexes.
2. Le site WEB

Le systéme Web, Signifie littéralement "toile d'araignée”, est un systeme
hypertexte a usage général qui s'exécute sur Internet. Le Web nous permet d'utiliser un
navigateur pour acceder aux pages accessibles du site. L'image de la toile d'araignée provient
d'hyperliens qui relient les pages Web les unes aux autres. Le réseau n'est qu'une application
d'Internet, différente des autres applications telles que le courrier électronique, la messagerie

instantanée, le partage de fichiers, etc. [20]

Le site Web se compose d'un ensemble de documents structurés appelés pages Web,
qui sont stockés (hébergés) sur des ordinateurs (serveurs) connectés a un réseau mondial
(Internet). Vidéos et liens vers d'autres pages. Il existe deux types de sites Web : les sites Web
statiques et les sites Web dynamiques. Les pages Web sont principalement du texte, souvent

des images et des sons.[20]
2.1. Les sites statiques

Il s'agit d’affichages. Les visiteurs peuvent voir le contenu du site, mais ne peuvent pas
participer a sa modification. Pour les mettre en ceuvre, deux langages sont nécessaires : (X)

HTML et CSS (mais en théorie vous ne pouvez utiliser que du HTML ou du XHTML).
* (X) HTML vous permet d'écrire le contenu de la page.

* CSS vous permet de le décorer.
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2.2. Les sites dynamiques

Une page Web dynamique est une page Web générée a la demande, par opposition a
une page Web statique. Ces sites ne sont pas que des "spectacles”, les visiteurs peuvent y
participer. Pour les implémenter, nous avons également besoin de (X) HTML et CSS, mais
nous avons également besoin d'un autre langage pour créer dynamiquement des pages. Elle
peut étre créée dans plusieurs langages (Java, PHP, Python, etc.). Leur role est d'analyser la

demande du visiteur, puis d'apporter une réponse appropriée.[21]

3. Technologies WEB

3.1. HTML (Hyper text Markup Language)

HTML est un format de données congu pour représenter des pages Web. C'est un
langage de balisage pour écrire de I'hypertexte, d'ou son nom. HTML peut également
structurer et formater sémantiqguement le contenu de la page pour inclure des ressources
multimédias, notamment des images, des formulaires de saisie et des programmes
informatiques. Il permet [l'utilisation de divers appareils pour créer des documents
interopérables en fonction des exigences d'accessibilité du réseau. Il est géneralement associé
au format de présentation du langage de programmation (JavaScript) et CSS (feuille de style
en cascade). HTML est a lorigine dérivé du langage de balisage général standard
(SGML).[22]

3.2.Node JS

Node JS est un langage de programmation de pages Web c6té serveur, c'est-a-dire un
navigateur. Pour décrire une page Node JS, on peut dire qu'il sagit d'un fichier avec
I'extension "ejs", qui contient une combinaison de balises HTML et de scripts. Le serveur va
interpréter le code Node JS et générer un serveur de code qui peut étre exécuté par vous sur le

réseau.

3.3. Java Script

JavaScript est un langage de programmation principalement utilisé pour créer des
pages Web interactives. La langue intégrée dans le document HTML n'est pas visible dans la
fenétre du navigateur. Il est vraiment utilisé pour améliorer le langage HTML, et il permet
d'exécuter des commandes coté client (c'est-a-dire au niveau du navigateur plutdt qu'au niveau

du serveur Web).Ce code qui est exécuté par le navigateur Web est utile pour toutes les
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interactions du client sur la page Web. Ce langage permet de manipuler des objets au sens
informatique : créer des fenétres spécifiques, contrdler les données saisies dans les

formulaires, redimensionner certains objets, rediriger des liens ...etc.[22]
3.4. CSS (Cascading Style Sheet)

Le mot CSS signifie Cascading Style Sheets.CSS permet de d’alléger les pages HTML
en décrivant lestyle des pages HTML et laissant a ce dernier la description ducontenu.On peut
placer le contenu CSS dans I’en-téte (CSS interne),dans un fichier séparé (CSS externe) ou
méme dans unserveur distant.Ces styles peuvent étre utilisés dans plusieurs pages HTML.

4. Architecture client/serveur

L'architecture client/serveur spécifie un mode de communication entre plusieurs
ordinateurs sur le réseau, qui distingue un ou plusieurs postes de travail client du serveur.
Chaque logiciel client peut envoyer une requéte au serveur. Le serveur peut étre utilisé
exclusivement comme une application, un fichier, un terminal ou encore un serveur de
messagerie électronique.

* Les caractéristiques du serveur :
e |l est passif (serveur primaire).
e |l esttrés a I'écoute et prét a répondre aux demandes envoyées par les clients a
tout moment.
e Une fois la demande arrivée, il la traitera et enverra une réponse.
* Les caractéristiques du client :
e |l est actif (ou subordonné)
e |l envoie une requéte au serveur.
e |l attend et recoit une réponse du serveur.
Le client et le serveur doivent utiliser le méme protocole de communication. Le serveur est

généralement capable de fournir des services a plusieurs clients en méme temps (figure. 14).
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Client A

Client B Le serveur La BDD

Client C

Figure 14 :Architecture client /serveur.

5. Etapes de la création d’un site web

La creation d'un site web est un projet a part entiére comprenant un grand nombre de

phases dont :
- La conception :

La conception d'un site permet de mettre en place un modele sur lequel on va s'appuyer lors
de l'implémentation. Cette étape doit donner lieu a I'élaboration d'un cahier des charges
décrivant l'ensemble des fonctionnalités prévues pour la réalisation du site web. La

conception d'un site Internet découle ainsi directement de la définition des besoins.
- La réalisation :

Aprés la conception Web vient la réalisation qui est I'étape de concrétisation technique du
projet client. C'est la phase de développement pur, celle ou il faut produire le code nécessaire
aux besoins du site. C'est a ce moment que les maquettes graphigques sont transformées en
pages HTML.

- L'association d'un nom de domaine :

Un site web est identifié sur Internet grace a une adresse web. L'adresse web est généralement

composeée de trois parties :

. Le service.
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. La racine c'est-a-dire le nom correspondant au nom de domaine proprement dit.
. Le suffixe communément appelé extension (ou nom de domaine).

- L'hébergement et la mise en ligne :

Afin de rendre un site web disponible sur Internet, il est nécessaire de le faire héberger sur un
serveur web. L'hébergement est un service assuré par un fournisseur specialise appelé
hébergeur Internet qui met a disposition du site, un espace disque dédié sur un serveur web

connecté en permanence a Internet.
- Le référencement et la promotion :

Le réferencement est I'ensemble des activites qui permettent a un site web d'apparaitre dans
les premiéres pages des moteurs de recherche lorsqu'un internaute effectue une recherche a
partir de quelques mots clés. Ce service a l'avantage de faire connaitre le site aux internautes,

d'en accroitre la visibilité et d'en augmenter ainsi le nombre de prospects.[23]

28



» Chapitre 4 :
Materiel et
Methodes



Chapitre 4 : Materiel et Methodes

1. Matériel

Pour réaliser le présent travail nous avons utilisé les bases, les banques de données

biologiques et les logiciels suivants :

e GENBANK.
e TAIR.

e BLASTX.

e Access.

o Editeur de texte Visual studio code.
e lLangage HTML.
e Langage CSS.
e Java script.
e Node JS.
2. Méthodes

2.1. Collection des donneées biologiques

Une recherche bibliographique approfondie a été mené via la base de données
bibliographique : Google scholar en utilisant plusieurs mots clés citons a titre d’exemple :

stress abiotique, facteur de transcription, Brassicanapus, expression des génes ....etc.

= Go gle Scholar Abiotic Stress Tolerance , Brassica napus — @

Articles # Monprofi  Jk Ma bibliothéque
Date indifférente wm Engineering multiple abiotic stress teolerance in canola, Brassica napus [HTML] frontiersin.org
Depuis 2021 N Lohani, D Jain, MB Singh, PL Bhalla - Frontiers in plant science, 2020 - fronfiersin.org
Depuis 2020 Impacts of climate change like global warming, drought, flooding, and other exireme events
Depuis 2017 are posing severe challenges to global crop production. Contribution of Brassica napus
Période spécifiaue towards the oilseed industry makes it an essential component of international trade and ...
peolique... Y¢ 99 Cité17fois Autresarticles Les 8 versions 99
Trier par pertinence L] Maghemite nanoparticles acts as nanozymes, improving growth and [HTML] springeropen.com
Trier par date abiotic stress tolerance in Brassica napus

NGM Palmavist... - Nanoscale ..., 2017 - nanoscalereslett.springeropen.com

Yttrium doping-stabilized y-Fe203 nanoparticles were studied for its potential to serve as a

plant fertilizer and, through enzymatic activity, support drought stress management. Levels of

Rechercherles  poth hydrogen peroxide and lipid peroxidation, after drought, were reduced when y-Fe203 ...
pagesenFrancals & 0o Cite50fois Autresartidles Les 14 versions 90

Toutes les langues

inclure les Abiotic stress and ABA-inducible Group 4 LEA from Brassica napus plays a
brevels key role in salt and drought tolerance

inclure les M Dalal, D Tayal, V Chinnusamy, KC Bansal - Journal of biotechnology, 2009 - Elsevier

citations Late-embryogenesis abundant (LEA) proteins are a family of hydrophilic proteins that form

an integral part of desiccation tolerance of seeds. LEA proteins have been also postulated to
e play a protective role under different abiotic stresses. Their role in abiotic stress tolerance ...
B Créerlalerte & gp Cita 187 fois Autres articles Les 10 versions

Omics: The way forward to enhance abiotic stress tolerance in Brassica [PDF] tandfonline.com
napus L.
ARaza, A Razzaq, SS Mehmood, MA Hussain... - GM Crops & ..., 2021 - Taylor & Francis

Figure 15 : Recherche des familles de génes liées au stresse abiotique chez Brassicanapus.
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Les articles obtenus ont été filtrés en se basant sur quelques critéres de sélectiona
savoir : la date de publication, la disponibilité des familles des génes et la disponibilité des

références liées a chaque famille des génes.

Table 1

Abiotic stress responsive gene families identified in B. napus.

Gene Family Stress-Responsiveness Putative Reference

members

Transcription Factors

AP2/ERF Salt, cold 321 Owjietal (2017)

HSF (Heat Stress Transcription Factors) Heat, Drought, high CO> 64 Zhu et al. (2017)

R2R3-MYB Salt, oxidative 249 Hajiebrahimi et al.

(2017),

WRKY Cold, salt, drought 287 He et al. (2016)

NAC Cold, heat, Hormone 60 Wang, B.. et al (2015)
treatment

bZIP NA 247 Zhou et al. (2017)

NF-Y (Nuclear factor-Y) Salt, drought. ABA 33 Xu et al. (2014)
treatments

MADS-box Drought. heat, hormone 307 Wu et al. (2018)
treatment

WOX (WUSCHEL-related homeobox) Drought, salt 58 Wang, M. M., etal

Figure 16 :Réponses des familles de genes, identifiees chez B. napus, aux stress abiotiques.

On a sélectionné selon des critéres spécifiques différentes familles de génes qui sont
liées a deux stress abiotiques ou plus, a savoir, les facteurs de transcriptions exprimés en cas
de :stresse salin, stress hydrique, stress thermique, stress du froid, et traitement

hormonal,...etc.

Pour la conception de notre base de données, Cing familles de génes ont été choisies :
HSF, AP2/ERF, NAC, WRKY, MADS-box. En utilisant la base de données GENBANK,une

dizaine de genes est identifiée pour chaque famille des génes ci-dessus.
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LOC106410697

like [Brassi ( 16835628.18640222
oy LGS S ape] ( ]

Figure 17 : Interface de GENBANK.

Chacune des séquences génétiques sélectionnées est écrite et présentée sous la forme

FASTA pour nous permettre de réaliser un BLAST.
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2.1.1.BLAST

Blast (The Basic Local AlignmentSearch Tool) trouve des régions de similarités
locales entre desséquences. Le programme compare des séquences nucléotidiques et/
ouprotéiques a des bases de données de séquences et calcule lasignificativité statistique des
alignements.

Blast peut étre utilisé pour inférer des relations fonctionnelles etévolutives entre les séquences
et peut aussi aider a identifier desmembres d’une famille de génes.

On a choisi de travailler avec Blastx (D’une séquence nucléique a une séquence
protéique) pour comparer 1’expression génétiquesous conditions de stress abiotique par apport

a ’espéce Brassicarapa et I’espéce modele Arabidopsis thaliana.

Basic Local Alignhment Search Tool

A new feature was added to Primer-BLAST.

BLAST finds regions of similarity between biological sequences. The We now offer the ability for user to run primer-blast from
program compares nucleotide or protein sequences to sequence NCBI assembly page..
databases and calculates the statistical significance. Learn more

Tue, 23 Feb 2021 12:00:00 EST [ More BLAST news...

Web BLAST

BLAST Genomes

Figue 18 : Interface BLAST.

On a utilisé le numéro d’accession de chacun des génes pour faire le blast avec ceux

des deux especes concernées.
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Enter Query Sequence

W number(s), gi(s), or FASTA sequence(s) © ciear Query subrange (2]

NC_027770.2
u From New columns added to the

Description Table - =
To | 67882791 Click "Select Columns' or 'Manage
A oo Columns'.
Or, upload file Choisir un fichier | Aucun fichier choisi @
Job Title

Enter a descriptive title for your BLAST search 9
D Align two or more sequences Q

Choose Search Set

Database @ Standard databases (nr etc.): (O rRNANTS databases () Genomic + franscript databases (O Betacoronavirus
‘ Nucleotide collection (nr/nt) v 9

Organism e —

op{?‘,na, Brassica rapa (taxid:3711) \. | ] exclude

Arabidopsis thaliana (taxid:3702) / |:] exclude

Enter orgems =BMomial, or tax id. Only 20 top taxa will be shown 0

Exclude () Models pxMixP) ] Unculturedienvironmental sample sequences

Optional

Limit to | Sequences from type material

Optional

Entrez Query Youl T Create custom database

Optional

Enter an Entrez query to limit search e

Figure 19 :Interface BLASTX.

Apres avoir démarré le blast une nouvelle fenétre s’affiche contenant tous les détails

concernant I’alignement.

Database nr - See details v *+ Add organism
Query ID NC_027770.2 Percent Identity E value Query Coverage
Description Brassica napus cultivar ZS11 chromosome C4, Bra_nap .., ‘ to ‘ ‘ ‘ o ‘ ‘ ‘ ‘ to ‘

Molecule type dna

Query Length 1368

Other reports e

Graphic Summary Alignments Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download  [Z3 Select columns ~  Show 12}
select all 100 sequences selected GenPept  Graphics
. _— Max Total Query E Per.  Acc.
Description Scientific Name F
& - Score Score Cover value Ident Len Accession
v v v v v v
unnamed protein product [Brassica rapa] Brassica rapa 293 623 57% 2e-135 97.50% 258 VDD15632.1
unnamed protein product [Brassica rapa] Brassica rapa 167 420 48%  6e-70 93.07% 205 VDD15630.1
heat siress transcription factor A-4a-like [Brassica rapa] Brassica rapa 207 262 48% 1e-64 69.87% 160 XP_033145312.1
hypothetical protein IGI04_016904 [Brassica rapa subsp. trilocularis] Brassica rapa subsp. trilocularis 207 262 48% 3e-B4 60.87% 178 KAG5402297.1

Figure 20 :Détails du BLASTX.

Les résultats du BLASTX de chacun des génes sont stockés dans un fichier Word sous

forme de tableau.
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H s AP2 - Word Outils de tablesu  charaf cherfi @ i)
Fichier JWAGGICIN Inserion  Dessin  Conception  Miseenpage  Références  Publipostage  Révision  Affichage  Zotero  Aide  Création  Mise en page Q Dites-le-nous ’4% Partager
o= ] . - — = 1— |—— mm O Rechercher ~
It hri v - v — . 1= = = 3= A
1. | GibiCopsciit A A Aar B =T 2 PR e aasbede AaBOCe Assbcr AdB L 4 Remplacer
L N »aC
Coller . oA, Ay CEEEEL. 2. AL i i itre i
e GI S -ae XX A.d A =S ===- 1= @) B TNormal | TSansint..  Titre 1 Titre 2 Titre - ‘; Sélectionner -
Presse-papiers ¥ Police i Paragraphe & Styles [ Edition ~
E
PHOGRAMME DB | TARGET MATCHING | MATCHING | QUERY | QUERY | SCORE | E-VALUE
% LEN START | END
BLASTX NR | B.RAPA 99.69% 318 1 319 630 0.0
BLAST X NR | ATHALANA | 59.71% 343 bil 362|369 | 3e127

Figure 21 : Fichier Word contenant les resultats du BLASTX

2.1.2. Access

Access est un SGBDR (Systeme de Gestion de Bases de Données
Relationnelles).Access permet de ranger des données dans différentes tables, liées entre elles

(d'ou le terme "Relationnel™). [24]

Voici les étapes essentielles pour créer une base de données :

e Déterminez l'objectif de votre base de données,

e Déterminez les tables dont vous avez besoin dans la base de données,
e Déterminez les champs dont vous avez besoin dans les tables,

e ldentifiez les champs comportant des valeurs uniques,

e Déterminez les relations entre les tables,

e Affinez votre structure,

e Ajoutez les données et créez d'autres objets de base de données,

e Utilisez des outils d'analyse Microsoft Access.[25]
Un fichier de base de données Access se compose de : (figure. 22)

e Tables :Les tables stockent les données. Elles ne sont basées sur rien d'autre.

e Requétes :Les requétes permettent de faire des filtres, tris et calculs. Elles permettent

notamment de synthétiser les données en provenance de plusieurs tables liées.Une
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requéte peut-étre basée sur une table, ou sur une autre requéte. On peut ainsi créer une
requéte basée sur une autre requéte, basée sur encore une autre requéte, finalement
basée sur une table. Les requétes permettent également d'effacer ou de modifier les
données en masse et automatiquement.

Formulaires :Ce sont des masques de saisie. Bien qu'on puisse saisir des données
directement dans les tables ou les requétes, les formulaires permettent une saisie
vraiment personnalisée et ultra-optimisée. Les formulaires se basent sur une requéte
ou une table, mais pas sur un état ni sur un autre formulaire.

Etats :Ce sont des apergus avant impression. Bien qu'on puisse imprimer les
formulaires, requétes et tables, I'état propose une impression réellement plus puissante,
plus personnalisée. On ne peut pas saisir des données dans un état. Un état se base sur
une requéte ou une table, mais pas sur un formulaire. Les états ne s'impriment pas
forcement sur papier, mais peuvent étre juste consultés a I'écran.

Macros :Ce sont des instructions qui permettent d'augmenter notablement la
personnalisation de la base de données. Une macro peut s'exécuter indépendamment,
ou étre associée a un état, un formulaire. Depuis la version 2007, il est également
possible d'associer des macros a des tables.

Modules :Les modules sont des sortes de macros, mais nettement plus évolués ! Ils
s'écrivent en Visual Basic, en anglais - alors que les macros s'écrivent en frangais. Les
modules sont, pour I'immense majorité du temps, associes a des formulaires et a des
états, bien qu'on puisse créer des fonctions personnalisées, utilisables dans les

requétes.[24]
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Fichier ACCDB
{Anciennement MDB)

Figure 22 : Schéema relationnel Access.
2.3. Conception base de données

Aprés avoir recueillie toutes les données nécessaires a notre travail on les a stockees
sous forme fichier Access (extension .accdb) qui contient cing tableaux qui regroupe toutes

les informations rassemblées (Tableau. 1).
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Tableau 1 :Information a stocker.

Information Type

Id Texte court

Description Texte court

B. napus Texte court

Lien B. napus Texte court

A. thaliana Texte court

Lien A. thaliana Texte court

Brapa Texte court

Lien B. rapa Texte court

Blast Texte court

.img Texte court

B NAPUS BASE 2 : Base de données- C:AUsers\dell xps\Desktop\B

Table @ Rechercher des outils adaptés

- bnapus - - ~ lienathal - brapa
Loc ps: .n OAO96995.1 https://www.n XP_033145312.1
LOC106391600 OA096995.1 https://www.n XP_033145312.1

NP_001331800.1  https://www.n XP_009114395.1
n XP_009121444.1
n XP_009137759.1
NP_197184.2 ht n XP_009121441.1
OAO96995.1 hti n XP_033145312.1
NP_201008.2 ht n XP_009130189.2
n OAP04754.1 https://www.n RID65431.1

.n VYS67058.1 https://www.n RID73529.1

(rape)] LOC106371948
rape)] LOC106444703
(rape)] LOC106387696
LOC106450202
s (rape)] LOC106431681
s (rape)] LOC106396002
us (rape)] LOC106380420

CAC01846.1 https:
NP_193622.1 https:

Figure 23 :Tableau Access.
2.4. Conception du site WEB

Cette partie décrite la mise en page du site Web, qui contient la navigation composante du site
Web. La mise en page tu site Web est simple elle contient les pages suivantes : page de
recherche, page de résultat, page d’édition, page about (voire respectivement les figure 24, 25,
26 ,27et ,28).
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1. Résultats

(@ localhost: B % ¢ +» R % r"

-

i Applications » YouTube [ Maps & Gmail » (1) Tutoriel Python... JavaScript if else els.. [l Qu'est-ce qu'un alg... La technigue PCR O. » (165) Master Biotec. » Liste de lecture

DATABASE OF BRASSICA NAPUS

8  About the database

The database of Brassica Napus is an interactive web-based platform which provide information About genes
expressions in different environmental and biological conditions.

Search genes by family ‘.,s
n‘

keywords... example : HSF , AP2/ERF , WRKY , MADS, NAC Search 4
eYyWoras... example Al '\‘:

Calculer le pourcentage GC exemple : ATGGTG..

87 &

About m /R

Figure 24 : Page d’accueil du site WEB.

= (¢} localhost B % % ~ B * B

i Applications > YouTube & Maps 4 Gmail » (1) Tutoriel Python... JavaScript if else els... [l Qu'est-ce qu'un alg... Latechnique PCR 0. » (165) Master Biotec... » Liste de lecture

DATABASE OF BRASSICA NAPUS

NAC

NAC transcription factors are one of the largest families of transcriptional regulators in plantsin which they also respond to hormones with
improved plant survival during stress conditions as such as extreme temperature, cold and hormone treatment NAC acronym is derived
from three genes that were initially discovered to contain a particular domain (the NAC domain): NAM (for no apical meristem), ATAF1 and
-2, and CUC2 (for cup-shaped cotyledon)

Gene List keywords... example : HSF , AP2/ERF | R2R3-MYB
GENEDESCRIPTION B NAPTSNCBI ATHALIANA - B RARANCHL BLAST DESCRIPTION Delete
NAC domain-containing Select seq LR782544.1 Arabidopsis thaliana genome
protein 78-like [Brassica LOC106406132 | LR782544.1 KAGS4[2433 | [T SE LIS 1 Arhidopsts fhatiana genome []
napus (rape)] assembly, chromosome: 3
NAC domain-containing
protein 13 [Brassica napus LOC106411337 |NP_001323024.1 | RID33650.1 NAC domain protein 13 [Arabidopsis thaliana] []
(rape)]
NAC domain-containing R -

Figure 25 : Page de recherche du site WEB.
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DATABASE OF BRASSICA NAPUS

Admin :

Mot de passe

About

Figure 26 : Page d’authentification du site WEB.

DATABASE OF BRASSICA NAPUS

ADD NEW GENE
DataBase NAC v
Description
Bnapus
LienBnapus
Athaliana
LienAthaliana
Brapa
LienBrapa
Blast

Image

Figure 27 : Page d’édition du site WEB.
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& (e, @O localhost % & - R &8

i1 Applications  » YouTube J4 Maps & Gmail » (1) Tutoriel Python... JavaScript if else els... [l Qu'est-ce qu'un alg... La technique PCRO...  » (165) Master Biotec... » Liste de lecture

This database was made by bioinformatics students of the university of constantine mentouri 1 for
obtaining the Master's degree

* CHERFI CHARAF EDDINE
* STUDENT
* BIOINFORMATICS

e
[l - * BOUKERZAZA MOHAMMED AMINE
\ ¢ STUDENT
I b ¢ BIOINFORMATICS
B S g
‘hn*"“ah.“ ALY v

Figure 28 : Page about du site WEB.
Ces pages WEB ont été créées a I’aide des codes source HTML, CSS.
1.2. Création du site WEB

De nos jours, il est tres important de créer un site WEB logiquement intuitif. En
combinant la mise en page avec les données requises, une structure de site WEB simple a été

congue. Cing fichiers sources (about.ejs,auth.ejs, form.ejs, index.ejs, search.ejs) sont décrits.
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!i;, Cr M2Bio NV » views

Organiser ¥ Inclure dans la bibliothéque v Partageravec v Graver  Nouveau dossier

Y Favoris Modifié le Type Taille
M Bureau about.gfs 10/07/2021 2049 Fichier £ 3Ko
@ Creative Cloud Files | | auth.ejs 04/07/0211357  Fichier EJS Ko
| Emplacements récer | | | form.gjs 04/07/20211406  FichierEJS Ko
4 Téléchargements | index.gjs 14/06/2021 10:57 Fichier EIS 3Ke
search.gjs 12/06/202123:34  Fichier EIS 3Ke

1 Bibliothéques
= .

Figure 29 : L’emplacement et les noms des fichiers sources.
Le code source des cing fichiers est decrit dans I’annexe N°1, 2, 3, 4, 5

Ci-dessous quelques portions du code source qui représente les requétes SQL pour récuperer,

ajouter et supprimer des génes depuis/vers la base de données.

1.2.1. Requéte de récupération

app.post(‘/search’, urlencodedparser, (reg,res)=>{
var recherche = reg.body.family.toUpperCase()
// fetch into db
if(recherche == "HSF" || recherche == "AP2/ERF" || recherche == "NAC" || recherche == "
MADS" || recherche == "WRKY"){
if(recherche == "AP2/ERF"){
recherche = recherche.slice(0,3)

}
conn_gene.query('SELECT * FROM ${recherche}").then((r)=>{

current_research = r
curr_db = recherche

res.json({msg:"bon"})

b
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.catch(err=>{console.log(err)})

ky

else{
res.json({msg:"pas bon"})

k
1.2.2 Requéte d’ajout

app.get(/add’, function(req,res){

res.render(‘form’)

)

app.post(/additem’, urlencodedparser, (req,res)=>{

conn_gene.execute('INSERT INTO ${reqg.body.db}(description, bnapus, lienbnapus, athalian

a, lienathaliana, brapa, lienbrapa, blast, img)
VALUES('${req.body.description}', '${req.body.bnapus}', ‘${req.body.lienbna
pus}, '${req.body.athaliana}',
‘${req.body.lienathaliana}’, ‘${req.body.brapa}', ‘${req.body.lienbrapa}
', '${req.body.blast}',
'${req.body.img}")
).then((r)=>{
res.json({msg:'bon'})
by,
.catch((err)=>{
console.log(err)
by,

by,
1.2.3 Requéte de suppression

app.post(‘/deleterecord’, urlencodedparser, (reg,res)=>{

conn_gene.execute( DELETE FROM ${curr_db.toLowerCase()} WHERE id = ${req.bod
y.id}).then((r)=>{
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current_research.forEach((item, index)=>{
if(item.id == req.body.id){
current_research.splice(index, 1)

¥
b

res.json({msg:'bon’})

H

.catch((err)=>{console.log(err)})

)
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2. Discussion

Les chercheurs biologistes maitrisant 1’outil de création d'une base de données locale
liée a leur spécialisation de travail peuvent améliorer leur aptitude des travaux en laboratoire

ou de recherche bibliographique et réduire ainsi les travaux inutiles ou répétitifs.

Dans I’objectif de concevoir une base donnee, accessible en ligne, sur 1’expression
génétique en conditions de stress abiotiques chez 1’espéce végétale Brassica napus L. Cette
base de données contienne des dizaines de genes liés aux différentes conditions de stress de
I’environnement et capable d’étre enrichie par les chercheurs des domaines de la génomique

et de la physiologie végétale.

Dans cette perspective, une recherche bibliographique approfondie menée sur
plusieurs articles scientifiques nous a permet de recueillir cing familles de genes de facteurs
de transcription liees aux divers stress abiotiques (HSF, AP2/ERF, NAC, WRKY, et MADS-
box), d’ou on a sélectionné 50 genes. Le séquencage du génome de Brassica napus L., qui a
été achevé en 2014,et la disponibilité des données sources sur les séquences choisies

constituent des criteres de choix indispensables pour retenir ces génes.

Dans un deuxieme temps, I’alignement , en utilisant le programme BLASTX, pour
chacun des génes sélectionnés nous a permis de trouver des similitudes dans leur expression

génétique.

Vue que I’espéce Brassica rapa est une apparentée de notre espece de colza, partage le
méme génome que Brassica napus L. et aussi les données d’expression génétique sont
disponibles, elle fait le choix d’une premiére comparaison entre ses séquences de génes et
leurs paralogues de notre espece du colza archivées dans la base de données créée. D’autre
part, ’espece modele Arabidopsis thaliana, de la méme famille des Brassicaceae, afait aussi
appelle a une comparaison de séquences de genes étudiés et stockées dans la base de données

avec leurs orthologues de ’espéce modele.

En effet, nous avons modélisé et congu notre base de données d’expression génétique
sous le systeme de gestion de base de données ACCESS. Cette base de données est accessible

via un site web gue nous avons développé en utilisant les langages Java script et HTML.

Afin de pouvoir enrichir et alimenter notre base de données, le site web comporte
plusieurs fonctionnalités telles que I’affichage (textuel et graphique) de données, I’ajout et la

suppression de données et 1’authentification.
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L'intégration d'innovations des outils dans les programmes de génie génétique actuels
fourniront de nouvelles perspectives pour la conception rationnelle de multiples traits chez B.
napus. Plusieurs ¢études ont rapporté I'application de 1’ingénierie de la génétique
conventionnelle pour conférer une tolérance au stress abiotique chez les variétés de B. napus.
La surexpression de facteurs de transcription, transporteurs, et les génes impliqués dans la
biosynthese des phytohormones, les miARN et d'autres genes sensibles au stress ont été

signalés comme approches prometteurs pour lutter contre les multiples stress abiotiques.

Des recherches supplémentaires sont nécessaires pour disséquer le role de ces familles
de genes et explorer ces régulateurs transcriptionnels pour le développement de variétés
résilientes au changement climatique avec des nouveaux traits physiologiques et

agronomiques.

Notre base de données a été congue pour déterminer les génes qui s’expriment chez B.
napus. La page Web est accessible a l'aide de systeme d'exploitation et de navigateur. A
travers I’analyse des geénes sélectionnés dans cette étude on a pu mettre en évidence leurs

caractéristiques fonctionnelles.
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Conclusion

L'importance agronomique du Brassica napus dans l'agriculture mondiale est un
facteur essentiel qui nécessite plus d'outils innovants pour lutter aux multiples stress
environnementaux provoqués par les changements climatiques actuels. La
bioinformatique soit I'un de ces outils innovants d’ou elle a encore développé pleinement
la recherche en agronomie, de laquelle les premiéres indications présentent une image

prometteuse.

La disponibilité des génomes de B. napus, de B. rapa et d’Arapidopsis thaliana a
conduit a I’identification et la caractérisation de divers facteurs de stress abiotique des
familles de genes, parmi lesquelles les HSF, AP2/ERF, NAC, WRKY, et MADS-box qui
ont été choisies pour la conception de notre base de données. Celle-ci peut aider les
chercheurs a identifier les relations entre les génes et 1’analyse de leurs fonctions. Elle

peut étre étendue afin de construire des Outils Web pour d'autres recherches.

Comme perspective nous proposons d’enrichir notre base de données en rajoutant
plus de genes liée a ’expression génétique au conditions de stress, d’héberger notre site

web et le rendre accessible en ligne pour toute la communauteé scientifique.

Ainsi, I’identification de plusieurs génes candidats régulateurs de stress abiotique
ou séquences régulatrices et leur manipulation efficace peut conduire au développement
des variétés ultimes de B. napus tolérantes au changement climatique. Cependant,
I’analyse approfondie de ces familles de geénes pour élucider les réseaux complexes

sensibles au stress et leurs interactions nécessitent des recherches supplémentaire.
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ANnexes

Annexe 01 :
e Index.ejs

<IDOCTYPE html>

<html lang="en">

<head>
<meta charset="UTF-8">
<meta http-equiv="X-UA-Compatible" content="IE=edge">
<meta name="viewport" content="width=device-width, initial-scale=1.0">
<link rel="stylesheet" href="style.css">
<link rel="stylesheet" href="animation.css">
<title><%= home %> </title>

</head>

<body>

<div id="main">

<div id="garde">

<div id="haut">

<div id="logo">
<a href="/">
<img src="img/telum.png" alt="">
</a>
</div>
<div>
DATABASE OF BRASSICA NAPUS
</div>

</div>

<div id="description">
<h2>About the database</h2>
<div class="content">
The database of Brassica Napus is an interactive web-
based platform which provide information About
genes expressions in different environmental and biologica
1 conditions.
</div>
</div>

<div class="animation">
<div class="1lds-
roller"><div></div><div></div><div></div><div></div><div></div><div></div><div
></div><div></div></div>
</div>

<div id="search">
<h2>Search genes by family</h2>

<div id="formulaire">
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<input type="text" placeholder="keywords... example : HSF
, AP2/ERF , WRKY , MADS, NAC ">
<button>Search</button>
<span class="err">Champs vide.</span>
<span class="notfound">Aucun résultat.</span>
</div>
</div>

<div id="prcgc">

<input type="text" id="prc" placeholder="Calculer le pourcenta
ge GC exemple : ATGGTG...">
<span class="resprc" style="color: rgb(e, 132, 255); font-
family: sans-serif;"></span>
</div>

<div id="bas">
<div class="copyright" style="display: flex; justify-
content: space-between; width: 500px;">
<div>
Copyright @2021 Bioinformatique - Constantine - UNIV 1
</div>
<div class="about">
<a href="/about">About</a>

</div>
</div>
<div>
<a href="/add">Add</a>
</div>
</div>
</div>

</div>

<script src="jq.js"></script>

<script src="home.js"></script>

</body>
</html>
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Annexe 02 :
e Sereach.ejs

<IDOCTYPE html>
<html lang="en">
<head>
<meta charset="UTF-8">
<meta http-equiv="X-UA-Compatible" content="IE=edge">
<meta name="viewport" content="width=device-width, initial-scale=1.0">
<link rel="stylesheet" href="style.css">
<link rel="stylesheet" href="animation.css">

<link rel="stylesheet" href="https://pro.fontawesome.com/releases/v5.10.0/
css/all.css"

integrity="sha384-
AYmEC3Yw5cVb3ZcuHtOA93w35dYTsvhLPVnYs9eStHfGIVOVKXVFELGroGkvsg+p"

crossorigin="anonymous"/>

<title>Search</title>
</head>
<body>

<div id="search-page">
<div id="haut">

<div id="logo">
<a href="/">
<img src="img/telum.png" alt="">
</a>
</div>
<div>
DATABASE OF BRASSICA NAPUS
</div>

</div>

<div class="animation">
<div class="1lds-
roller"><div></div><div></div><div></div><div></div><div></div><div></div><div
></div><div></div></div>
</div>

<div id="gene_desc">
<h2>Nom du Gene</h2>
<div class="content">
The database of Brassica Napus is an interactive web-
based platform which provide information About
genes expressions in different environmental and biological co
nditions.
</div>

</div>

<div id="voile">
<div class="close">X</div>
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<img src="blastap2/AP2 1.PNG" alt="">
</div>

<div style="display: flex; justify-content: space-between; align-
items: center;">
<h3 style="color: rgb(80, 78, 78); font-family: sans-
serif;">Gene List</h3>

<div id="ssearch">
<div id="sformulaire">
<div class="serr">champs vide.</div>
<div class="snotfound">aucun résultat.</div>
<input type="text" style="width:400px; padding:5px" placeh
older="keywords... example : HSF , AP2/ERF , R2R3-MYB">
</div>
</div>
</div>

<div style="height: 1000px; overflow-y: auto;">
<table border=1>

</table>
</div>

</div>

<script src="jq.js"></script>
<script>
var d = <%- JSON.stringify(data)%>

</script>
<script src="search.js"></script>

</body>
</html>

Annexe 03 :
e Auth.ejs

<!DOCTYPE html>
<html lang="en">
<head>
<meta charset="UTF-8">
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<meta http-equiv="X-UA-Compatible"” content="IE=edge">
<meta name="viewport" content="width=device-width, initial-scale=1.0">
<link rel="stylesheet" href="style.css">
<link rel="stylesheet"” href="animation.css">
<title>Auth </title>
</head>
<body>

<div id="formulair">

<div id="haut">

<div id="logo">
<a href="/">
<img src="img/telum.png" alt="">
</a>
</div>
<div>
DATABASE OF BRASSICA NAPUS
</div>

</div>

<div id="auth">
<div class="champ">
<label for="admin">Admin :</label>
<input type="text" id="admin" required>
</div>
<div class="champ">
<label for="mdp">Mot de passe</label>
<input type="password" id="mdp" required>
</div>

<div class="valider_ auth">S'identifier</div>

<div class="_err">Erreur dans la saisie</div>

<div class="_errcr">Identification incorrect</div>
</div>

<div class="animation">
<div class="1lds-
roller"><div></div><div></div><div></div><div></div><div></div><div></div><div
></div><div></div></div>
</div>

<div id="bas">
<div class="copyright" style="display: flex; justify-
content: space-between; width: 500px;">
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<div>
Copyright @2021 Bioinformatique - Constantine - UNIV 1
</div>
<div class="about">
<a href="/about">About</a>
</div>
</div>

</div>
</div>

</div>
<script src="jq.js"></script>
<script src="auth.js"></script>

</body>
</html>

Annexe 04 :
e Form.ejs

<!DOCTYPE html>
<html lang="en">
<head>
<meta charset="UTF-8">
<meta http-equiv="X-UA-Compatible" content="IE=edge">
<meta name="viewport" content="width=device-width, initial-scale=1.0">
<link rel="stylesheet" href="style.css">
<link rel="stylesheet" href="animation.css">

<title>Search</title>
</head>
<body>

<div id="formadd">

<div class="animation">
<div class="1lds-
roller"><div></div><div></div><div></div><div></div><div></div><div></div><div
></div><div></div></div>
</div>

<div id="haut">

<div id="logo">
<a href="/">
<img src="img/telum.png" alt="">
</a>
</div>
<div>
DATABASE OF BRASSICA NAPUS
</div>
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</div>
<h2>ADD NEW GENE</h2>
<div id="formulaire_add">

<div class="champ">
<label for="db">DataBase</label>
<select name="db" id="db">
<option value="nac" selected>NAC</option>
<option value="ap2">AP2/ERF</option>
<option value="hsf">HSF</option>
<option value="wrky">WRKY</option>
<option value="mads">MADS-box</option>
</select>
</div>

<div class="champ">
<label for="description_ ">Description</label>

<input type="text" id="description_">
</div>

<div class="champ">
<label for="bnapus">Bnapus</label>
<input type="text" id="bnapus">
</div>

<div class="champ">
<label for="lienbnapus">LienBnapus</label>
<input type="text" id="lienbnapus">

</div>

<div class="champ">
<label for="athaliana">Athaliana</label>
<input type="text" id="athaliana">
</div>

<div class="champ">
<label for="lienathaliana">LienAthaliana</label>
<input type="text" id="lienathaliana">

</div>

<div class="champ">
<label for="brapa">Brapa</label>
<input type="text" id="brapa">
</div>

<div class="champ">
<label for="lienbrapa">LienBrapa</label>
<input type="text" id="lienbrapa">
</div>

<div class="champ">
<label for="blast">Blast</label>
<input type="text" id="blast">
</div>
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<div class="champ">
<label for="img">Image</label>
<input type="text" id="img">
</div>

<div id="additem">
Valider
</div>

<div class="err_saisie">Erreur dans la saisie</div>
<div class="success">Enregistrement réussit.</div>

</div>

<div class="decn">déconnexion</div>

</div>

<script src="jq.js"></script>
<script src="form.js"></script>
<script>

$('.decn").on('click', function(e){

$.ajax({
type: 'POST"',
url:'/decn’,
data:{},
success: (res)=>{
window.location.href = "/"
¥
})
})
</script>
</body>
</html>
Annexe 06 :
e about.ejs

<!DOCTYPE html>
<html lang="en">
<head>
<meta charset="UTF-8">
<meta http-equiv="X-UA-Compatible" content="IE=edge">
<meta name="viewport" content="width=device-width, initial-scale=1.0">
<link rel="stylesheet" href="style2.css">
<link rel="stylesheet" href="animation.css">
<title>About </title>
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</head>
<body>

<div id="about">

<div id="haut">

<div id="logo">
<a href="/">
<img src="img/telum.png" alt="">
</a>
</div>
<div>
DATABASE OF BRASSICA NAPUS
</div>
</div>

<div class="us_desc">
This database was made by bioinformatics students of the un
iversity of constantine mentouri 1 for obtaining the Master's degree

</div>
<div class="us">

<div class="pr">
<div class="pr_desc">
<li><strong>CHERFI CHARAF EDDINE</strong></1i>
<li><strong>STUDENT</strong></1i>
<li><strong>BIOINFORMATICS</strong></1i>
</div>
<div class="pr_img">
<img src="img/colza.jpg" alt="">
</div>
</div>

<div class="pr">

<div class="pr_img">
<img src="img/colza.jpg" alt="">

</div>

<div class="pr_desc">
<li><strong>BOUKERZAZA MOHAMMED AMINE</strong></li>
<li><strong>STUDENT</strong></1i>
<li><strong>BIOINFORMATICS</strong></1i>

</div>
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</div>

</div>

<div style="color: gray; font-family: sans-serif; font-
size: 16px;">

</div>

<div id="bas">
<div class="copyright" style="display: flex; justify-
content: space-between; width: 500px;">
<div>

Copyright &COPY;@2021 Bioinformatique -
Constantine - UNIV 1

</div>
</div>
</div>
</div>
</body>
</html>
Annexe 07 :
e styel.css
body{
margin: 0;
padding: 0;
}

#main{
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background-image: linear-
gradient(to bottom, rgba(43, 42, 42, 0.3), rgba(34, 34, 34, 0.3)), url('img/co
1za.jpg');
width: 1365px;
height: 657px;
margin: auto;
position: fixed;
top: 0O;
left: o;
}
#tgarde{
background-color: rgb(243, 243, 243);
padding: 20px;
/* margin: 40px auto; */
position: absolute;
top: 20px;
left: 100px;
width: 1100px;

}

#tsearch-page{
width: 80%;
padding: 20px;
margin: auto;
}
#tresult{
background-color: rgb(243, 243, 243);
padding: 20px;
/* margin: 40px auto; */
position: relative;
top: 20px;
left: 100px;
width: 1100px;
}

#haut{
display: flex;
justify-content: space-between;
align-items: center;
border-bottom: 1px solid rgba(180, 179, 179, 0.664);
color: rgb(20, 144, 245);
font-family: sans-serif;
letter-spacing: 1px;
font-weight: bold;
}

#logo img{
width: 80px;
height: 80px;

}

#tdescription{
background-color: rgb(236, 235, 235);
padding: 20px;
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}
#description h2{

color: gray;
font-family: sans-serif;
font-weight: bold;
padding-bottom: 10px;
border-bottom: 1px solid gray;
width: 250px;

}

#tdescription .content{
font-size: 20px;
font-family: sans-serif;
color: rgb(97, 95, 95);

}

#tsearch{
padding: 20px;
color: rgb(20, 131, 221);
font-family: sans-serif;
font-weight: bold;
margin-bottom: 20px;

}

#tprcgc{
padding: 10px 20px;
display: flex;
justify-content: space-between;
align-items: center;
width: 600px;

}

#prcgc input{
border: 1px solid rgb(199, 196, 196);
border-radius: 3px;
width: 500px;

}

.about a{
background-color: rgb(216, 216, 216) !important;
color: rgb(116, 116, 116) !important;
border: 1px solid rgb(216, 216, 216);
font-family: sans-serif;
border-radius: 3px;
font-weight: bold;

}

#prc{
padding: 5px;

}

#tsearch h2{
padding-bottom: 8px;
border-bottom: 1px solid rgb(20, 131, 221);
width: 270px;
}
#tsearch input{
width: 500px;
padding: 5px;
border-radius: 3px;
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border: 1px solid rgba(204, 204, 204, 0.753);
}

#formulaire button{
background-color: rgb(@, 119, 255);
color: rgb(243, 243, 243);
border: none;
padding: 8px 15px;
transition: 0.2s;

}

#formulaire button:hover{
cursor: pointer;
background-color: rgb(16, 113, 192);
color: white;
transition: 0.2s;

}

#tbas{
padding-top: 50px;
border-top: 1px solid rgba(192, 191, 191, 0.781);
display: flex;
justify-content: space-between;
align-items: center;

}

.copyright{
color: rgb(177, 175, 175);

}

.err, .notfound{
color: rgb(121, 10, 10);
background-color: rgb(253, 209, 209);
padding: 8px 40px;
margin-left: 20px;
font-size: 16px;
display: none;

}

#bas a{
padding: 8px 12px;
background-color: rgb(209, 61, 7);
font-family: sans-serif;
color: white;
text-decoration: none;

}

#tgene_desc{
margin-top: 15px;
margin-bottom: 40px;
border: 1px solid rgb(202, 202, 202);
color: rgb(124, 124, 124);
font-family: sans-serif;
padding: 10px;
background-color: rgb(245, 245, 245);
}
.animation{
display: none;
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z-index: 20;
position: fixed;
top: 250px;
left: 450px;

}
table{
width: 100%;
margin: auto;
}
table td{
padding: 5px;
}
.blast{
color: rgb(@, 166, 255);
transition: 0.2s;
}

.blast:hover{
cursor: pointer;
color: rgb(23, 57, 192);
transition: 0.2s;

}

#voile{
position: fixed;
top: ©;
left: 0;
background-color: rgba(106, 106, 106, 0.664);
z-index: 20;
width: 100%;
height: 130%;
display: none;

}

#voile img{
display: block;
margin: 100px auto;

}

#voile .close:hover{
cursor: pointer;
background-color: red;
transform: 0.2s;

}

#voile .close{
color: white;
background-color: rgb(179, 13, 13);
transform: 0.2s;
font-family: sans-serif;
padding: 8px 13px;
position: absolute;
top: 70px;

left: 1180px;
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}

#tsformulaire{
display: flex;

}

.serr, .snotfound{
background-color: rgb(255, 200, 200);
font-family: sans-serif;
font: 16px;
color: rgb(150, 7, 7);
padding: 8px;
display: none;

}

.fa-trash{
color: rgb(170, 9, 9);
transition: 0.2s;

}

.fa-trash:hover{
cursor: pointer;
color: red;
transition: 0.2s;

}
.todelete{
background-color: rgb(255, 203, 203);
}
#formadd{
width: 1100px;
margin: 20px auto;
font-family: sans-serif;
}
.champ{
width: 500px;
display: flex;
justify-content: space-between;
align-items: center;
margin: 10px Opx;
}

.champ input{
padding: 5px;
border: 1px solid lightgray;
width: 300px;
}
#formulaire_add{
width: 550px;
margin: auto;

}

#additem{
padding: 8px Opx;
text-align: center;
background-color: rgb(@, 132, 255);
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color: white;
transition: 0.2s;
width: 500px;
margin-top: 20px;
}
#additem:hover{
cursor: pointer;
background-color: rgb(16, 97, 218);
color: white;
transition: 0.2s;
}
.success{
background-color: rgb(217, 247, 186);
color: rgb(21, 133, 15);
padding: 8px ©Opx;
text-align: center;
margin-top: 10px;
width: 500px;
display: none;
}
.err_saisie{
background-color: rgb(247, 186, 186);
color: rgb(211, 12, 12);
padding: 8px ©Opx;
text-align: center;
margin-top: 10px;
width: 500px;
display: none;

}

#tabout{
width: 950px;
margin: 30px auto;

}

.us_desc{
width: 900px;
padding: 10px;
font-size: 20px;
color: rgb(87, 86, 86);
letter-spacing: 1px;
text-align: justify;
background-color: rgb(238, 237, 237);
border-bottom: 1px solid gray;
margin: 30px auto;

}

.pr{
display: flex;
justify-content: space-between;
align-items: center;
margin: 50px Opx;
}

.pr .pr_desc{
width: 500px;
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text-align: justify;
}
.pr img{
width: 230px;
height: 230px;
border-radius: 50%;



> Résumes



Résumé

La base de données biologique est le meilleur moyen de sauvegarder et d'organiser un
grand nombre d'informations et de données biologiques différentes, pour la communauté
scientifique car elle économise beaucoup d'énergie et de ressources et réduit le temps de
travail en laboratoire, Dans l'objectif de concevoir une base donnée spécifique, accessible en
ligne, sur I'expression génétique en conditions de stress abiotiques chez l'espéce végétale
Brassica napus L. Nous avons procédé a la collection de 50 genes dépendant de cing familles
de facteurs de transcription liées aux divers stress abiotiques (HSF, AP2/ERF, NAC, WRKY,
et MADS- box). Ainsi, la page Web est accessible et elle comporte plusieurs fonctionnalités
telles que l'affichage (textuel et graphique) de données, I'ajout et la suppression de données et
l'authentification. A travers I'analyse des genes sélectionnés dans cette étude on a pu mettre en

évidence leurs caractéristiques fonctionnelles.

Mot clés : Brassica napus L., base de données, stress abiotique, expression génétique.



Abstarct

The biological database is the best way to save and organize a lot of different biological
information and data, for the scientific community because it saves a lot of energy and
resources and reduces the labor time in the laboratory. , With the objective of designing a
specific database, accessible online, on gene expression under abiotic stress conditions in the
plant species Brassica napus L. We have collected 50 genes depending on five families of
factors. transcription factors linked to various abiotic stresses (HSF, AP2 / ERF, NAC,
WRKY, and MADS-box). Thus, the Web page is accessible and it includes several
functionalities such as the display (textual and graphical) of data, the addition and deletion of
data and the authentication. Through the analysis of the genes selected in this study, it was
possible to demonstrate their functional characteristics.

Keywords : Brassica napus L., database, abiotic stress, gene expression.
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Contribution de I’expression de familles de génes
en conditions de stress abiotique chez Brassica

napus L :Conception de base de données .

Mémoire de fin de cycle pour I’obtention du diplome de master en Bioinformatique

Résumé

La base de données biologique est le meilleur moyen de sauvegarder et d'organiser un
grand nombre d'informations et de données biologiques différentes, pour la communauté
scientifique car elle économise beaucoup d'énergie et de ressources et réduit le temps de travail
en laboratoire, Dans I'objectif de concevoir une base donnée spécifique, accessible en ligne, sur
I'expression génétique en conditions de stress abiotiques chez l'espéce végétale Brassica napus
L. Nous avons procédé a la collection de 50 genes dépendant de cing familles de facteurs de
transcription liées aux divers stress abiotiques (HSF, AP2/ERF, NAC, WRKY, et MADS- box).
Ainsi, la page Web est accessible et elle comporte plusieurs fonctionnalités telles que
l'affichage (textuel et graphique) de données, l'ajout et la suppression de données et
l'authentification. A travers l'analyse des génes sélectionnés dans cette étude on a pu mettre en

évidence leurs caractéristiques fonctionnelles.

Mot clés : Brassica napus L., base de données, stress abiotique, expression génétique.

Jury d’évaluation :

Président : Mr. HAMIDECHI M A. Prof.,Univ. Fréres Mentouri Constantine 1
Encadrants : KELLOU . K MAA ,Univ. Freres Mentouri Constantine 1
Examinatrice : Mr. CHEHILI H. MCA ,Univ. Fréres Mentouri Constantine 1

Date de soutenace : 12/07/2021




	الجمهورية الجزائرية الديمقراطية الشعبية
	Intitulé:
	Présenté et soutenu par :                                                                                  le 12 / 07 / 2021
	BOUKERZAZA  Mohammed  Amine
	Jury d’évaluation :
	Année universitaire 2020-2021
	Dédicace
	A Mon Cher Père
	A Mes Chères Frères
	A Mon  Cher Binôme
	A Toute Mes Chères Amies
	Mohammed Amine
	Dédicace (1)
	Charaf  Eddine
	TABLE  DES MATIERES
	List d’abréviations
	Chapitre 1: Revue bibliographique
	Chapitre 2 : Concéption de bases de données
	Chapitre 3 : Conception WEB
	Chapitre 4 : Materiel et methodes
	Chapitre 5 : Résultats et discussion
	LISTE  DES  FIGURES
	LISTE  DES  TABLEAUX
	Tableau 1 : information à stocker........................................................................................... 35
	LISTE DES ABREVIATIONS
	AP2 : Apetala 2
	B : Brassica
	Introduction
	Figure 1 : Triangle de U relations génétiques entre 6 espèces de Brassica. [4]
	Figure 2 :Répartition géographique de l'échantillon de B. napus L. dans le monde (2020)[6]
	Figure 3 :Représentation des racines du Brassicanapus[8]
	Figure 4 : Représentation de la tige de Brassicanapus[9]
	Figure 5 : Représentation des feuilles de Brassica napus[9]
	Figure 6 : Représentation des fruits de Brassica napus[10]
	Figure 7 : Représentation des graines de Brassica napus L. [10]
	Figure9 : Effet du stress salin sur les plantes[16]
	Figure 10 : Schématisation de l'approche in silico de la biologie (Bonsai, 2014)
	Figure 11 : Schématisation relationnel des niveaux d'expression génétique.
	Figure 13 : Exemple d'une banque de données généraliste GENBANK.[19]

