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Introduction 
 

   
 

Résumé: 

Le blé est attaqué par plusieurs maladies au niveau des racines; tiges et feuilles, on a 

identifier des gènes condidats impliques dans la résistance multiple aux ces maladies par 

l‟analyse d‟expression in silico, et mettre au point une base de données (Ggèneblé) à la 

disposition des chercheurs d‟éxtraire plus facilement des informations sur les genes de 

résistance . 

Mots clés: Blé, Maladies ,Genes de résistance, Triticum astivum, Analyse d‟expression, 

Base de donnée, In silico 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

Abstract: 

Wheat is attacked by several root diseases; stems and leaves, we have identified condidat 

genes involved in multiple resistance to these  diseases by in silico expression analysis, 

and developed a data base (Geneble) available to researchers to extract more easily 

information on resistance genes. 

 Key words: Wheat, diseases, Genes of resistance, Triticum aestivum, Database, 

Expression analysis, In silico 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 :ملخص

حددنا الجينات  المرشحة للمقاومة  يتعرض القمح للعديد من الأمراض على مستوى الجذور السيقان والأوراق،

( متاحة Genebléوقمنا بتطوير قاعدة بيانات ) المتعددة لهذه الأمراض من خلال التعبير الجيني في الحاسوب، 

 أكبر عن جينات المقاومة . للباحثين وذلك لاستخراج المعلومات بسهولة 

قاعدة  ،  Triticum aestivum، التعبير الجيني،  جينات المقاومة ، قمح ، أمراضال  : الكلمات المفتاحية

 .في الحاسوب .بيانات
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Introduction 
 

   
 

Introduction: 

 De nos jours Les céréales en générale, le blé (tendre et dur) en particulier,  

constituent la  principale source de la nutrition humaine et animale. Elles occupent à 

l‟échelle mondiale une place primordiale dans le système agricole (Slama et al. 2005). Il 

occupe la première place dans la production végétale et constitue l‟aliment de base de 43 

pays, l‟équivalent d‟un tiers de la population mondiale .Il est nutritif, concentré, facile à 

stocker et à transporter. Il contient des hydrates de carbone (78%), des protéines (14 ,7%) 

des lipides (2,1%), des minéraux (2,1%) et des vitamines en quantité considérable (Alam 

et al.2007). 

   La production de blé des deux types dans le monde était estimée à 785 million de 

tonnes métriques, la chine et la russe étant parmi les pays les plus productifs.(FAO 2023) 

et la production de blé tendre  en Afrique est éstimée à 27.4 celle de blé dur à 4.3 MT  

tout long de la compagne 2023_2024 le continent importerait 56.4 MT de blé tendre 3.4 

MT de blé dur . 

 Le blé peut être attaqué par de nombreuses maladies à différents stades de son 

développement. Ces attaques peuvent occasionner des pertes importantes lorsque les 

variétés utilisées sont sensibles et les conditions de l'environnement sont favorables à 

l'expansion des maladies (Ezzahiri, 2001). Les dégâts causés par les maladies et les 

ravageurs sont multiples et affectent la quantité et la qualité de la récolte (Dubois et 

Flodrops, 1987). Environ 80% des maladies des plantes cultivées, en particulier les 

céréales, sont dues à des champignons microscopiques; ces derniers détruisent, chaque 

année, près du quart des récoltes mondiales (Laffont, 1985). Les maladies fongiques du 

blé causent des pertes de rendement pouvant atteindre 30% en cas de développement 

épidémique (Eyal et al. 1987). 
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1 Généralités sur le blé : 

1.1 Historique et origine du blé : 

Les premières cultures de blé sont apparues il y a 10 000 ans, au sud-est de la 

Turquie. Le blé d'alors, l'engrain (Triticum monococcum), correspond génétiquement à 

une plante diploïde, c'est-à-dire contenant deux exemplaires de chaque chromosomes. 

La domestication du blé amidonnier (Triticum dicoccum) a également débuté à la 

même époque. Issu de l'hybridation naturelle de deux graminées sauvages diploïdes, le 

Triticum urartu proche de l'engrain sauvage (Triticum boeoticum) et une variété d'égilope 

(Aegilops), ce nouveau blé est tétraploïde, c'est-à-dire qu'il comporte quatre exemplaires 

de chromosome. Il est donc génétiquement plus évolué. À l'instar de l'amidonnier, le blé 

dur est également un hybride naturel tétraploïde. 

 Fil du temps, les agriculteurs ont continué à sélectionner dans leurs champs les blés 

aux qualités les plus avantageuses (facilité de récolte, meilleur rendement, etc.). De 

nouvelles espèces de blé sont ainsi devenues dominantes, notamment l'épeautre et le 

froment qui résultent eux aussi d'un croisement naturel entre le blé amidonnier et une 

Aegilope sauvage (Aegilops tauschii). Ils sont devenus des blés hexaploïdes, contenant six 

exemplaires de chromosomes (soit un total de 42), quelque peu différents de leurs 

ancêtres à 14 chromosomes. 

Cette évolution génétique «naturelle», quoiqu'extrêmement fructueuse, s'est 

déroulée sur plusieurs milliers d'années. La biotechnologie explore désormais des moyens 

d'accélérer les processus de gestion génétique et d'améliorer leur efficacité par le biais de 

manipulations des gènes hautement ciblées. (yara France). 
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Figure 1 : Dévelopement du blé 

 

 

1.2 Le génome du blé :  

Avec 16,7 Gb pour le génome nucléaire, le blé possède l‟un des génomes les plus 

complexes parmi les céréales et, au-delà, dans l‟ensemble du monde vivant. 

De plus, le blé comporte non pas un « simple » génome nucléaire mais un génome 

nucléaire composite, une association de trois génomes de trois espèces différentes, 

regroupés dans la même cellule et formant par là même une nouvelle espèce 

(figure2). 
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Figure 2 : Diagramme schématique des relations entre les génomes du blé avec l‟histoire 

et la généalogie de la polyploïdisation (Mayer et al. 2014). 

 

 

        Les noms et la nomenclature des génomes sont indiqués par des cercles qui montrent        

une représentation schématique de la complémentarité chromosomale pour chaque espèce. 

les temps sont estimés selon Marcussen et al., 2014 ; „‟mya : million years ago‟‟ 

 le blé  est constitué de 17 milliards de paires de base, dont plus de 80% de 

séquences répétées. 

 La taille ainsi que la forte proportion de séquences répétées constituent des 

obstacles importants pour le séquençage du génome du blé Outre un génome nucléaire, le 

blé possède comme tout végétal un génome mitochondrial et un génome chloroplastieque. 

(Paux et al, 2008). 
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Figure 3 : Organisation du génome du blé hexaploïde. (Bogard.2011) 

 Ce génome comprend 21 chromosomes intégrant les trois génomes homologues (A, B  

et D) des espèces ayant successivement formé la série d‟allopolyploïdes du genre 

Triticum. 

 L‟ensemble formé par trois chromosomes homologues se nomme “groupe d‟homologie” 

(fig.3) 

1.3 Historique séquençage du génome du blé : 

 Les projet de séquençage du génome de blé qui a été commencé en 2005 par la 

création de Consortium International de Séquençage du Génome du Blé actuellement 

établi et réalisé une ébauche de la séquence du génome de blé et ont séquencé 

simultanément 8452 chromosomes artificiels de blé, et ont fournira des informations sur 

la cartographie génétique de marqueurs et avoir accès aux données de séquençage du 

chromosome 7B et estimé que la taille du chromosome 3B à être environ 886 Mb et ont 

utiliser la séquence de référence du chromosome 3B afin de mieux comprendre le rôle des 

duplications dans l'évolution du génome du blé, et ont décrypté l nucléotide de la 

composition de chacun des 21 chromosomes de blé et identifié 124.201 loci de gène, avec 
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plus de 75.000 loci ont placé le long des chromosomes et en 2014 identifié également 

1.347.669 loci de marqueur et 2.310.988 polymorphismes de simples nucléotide (SNPs) et 

des trois ensembles homologues de sept chromosomes (1A à 7A, de 1b à 7B et de 1D à 

7D). 

 En effet, avec toutes ces données, le décryptage de séquence de génomes de blé 

représente un véritable défi technique et méthodologique, qui a longtemps retardé le 

développement des programmes de génomique et de séquençage en particulier. Les 

chercheurs de l‟IWGSC estiment que le séquençage complet du génome du blé pourra 

être réalisé en trois ans. L‟accès de séquençage du génome du blé pourra être utilisé pour 

visionner les séquences afin d'identifier de gènes d‟intérêt, puis faire la sélection assistée 

par marqueurs et le croisement orienté afin d‟augmenter le rendement (najimi 2003). 

1.3.1 Les outils de séquençage de génome du blé : 

1.3.1.1 Construction de banque Bac et Yac de génome de blé : 

La construction d‟une banque Bac et Yac de génome de bléconsiste en la 

production de clones de grande taille à partire de l‟ADN du génome de blé en utilisant des 

vecteurs de clonage tels que des bactériophages artificiels (BAC ) ou des chromosomes 

artificiels de lévure (YAC). 

Les clones sont ensuite séquencés  pour déterminer le contenu génomique , et les 

séquences obtenue sont assemblées pour reconstituer le génome complete du blé.  

Cette banque de donnée permet  de mieux comprendre la structure et la fonction du 

génome de blé et peut etre  utilisée pour identifier  des génes importants  pour la 

résistance au maladie , la qualité des grains ou la régulation génétique du dévloppement  

de la plante. 

1.3.1.2 Les marqueurs moléculaires : 

Ces méthodes peuvent être regroupées en deux grandes catégories : les marqueurs 

de type RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) et les marqueurs basés sur la 

méthode de PCR (Polymerase Chain Reaction). Le choix du système de marquage dépend 

de l‟objectif précis fixé, des moyens et des compétences disponibles au laboratoire. Nous 

décrirons brièvement les principaux systèmes de marquage moléculaire appliqués chez le 

blé. (Najimi, 2003). 
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1.3.1.3 La recherche de QTL : 

Contrairement aux caractères à déterminisme simple, les caractères quantitatifs 

polygéniques sont soumis aux influences conjointes de différents facteurs génétiques 

(QTL) et de facteurs environnementaux. L‟analyse de la variance et la cartographie 

d‟intervalle (Botstein, 1989) sont les méthodes statistiques les plus utilisées pour la mise 

en évidence d‟associations entre les locus polymorphes et le caractère étudié. Des 

exemples récents d‟associations entre des marqueurs moléculaires et des locus impliqués 

dans l‟expression de certains caractères quantitatifs (QTL) chez le blé tendre telle que la 

résistance aux rouilles brune (Puccinia recondita Robex Desm.) et jaune (Puccinia 

striiformis West.), à l‟oïdium (Erysiphe graminis Em. Marchal), à la tache bronzée 

(Pyrenophora tritici-repentis (Died. Drechs.) et à la fusariose (Fusarium graminearum 

Schwabe). Ces travaux concernent les résistances quantitatives polygéniques où une 

bonne partie de la variation phénotypique est expliquée par la ségrégation de quelques 

QTL à effets majeurs. (Bordes et al, 2011). 

1.3.1.4 Banque des mutants : 

Des méthodes originales de mutagenèse utilisent la possibilité de transformer 

génétiquement les plantes par des plasmides bactériens transformée par le plasmide Ti 

d'Agrobacterium tumefaciens (l'agent de la gale du collet). Le plasmide a été « désarmé » 

pour que les plantes ne développent plus la maladie, et il est maintenant porteur d'une 

construction particulière. Capable de s'insérer au hasard dans le génome, il génère une 

mutation à chaque fois qu'il interrompt la séquence d'un gène. 

1.3.1.5 Banque des EST (expression génétique ) : 

La cartographie d‟étiquettes de gènes  exprimés «EST» et l‟examen de leur 

localisation avec des QTL pourrait apporter des évidences additionnelles en faveur du rôle 

de ces gènes dans la réaction de défense. 

Braun et al, (2009) rapportent que des équipes anglaises ont généré un jeu de 

séquences courtes qui représente en nombre de bases l‟équivalent de cinq fois le génome 

complet du blé. Ces séquences brutes, non assemblées et non ordonnées, complètent les 

approches antérieures de séquençage des parties exprimées du génome (EST). Elles sont 
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particulièrement adaptées et utiles au développement de nouveaux marqueurs utilisables à 

haut débit et couvrant l‟intégralité du génome. 

1.4 Importance de blé : 

1.4.1 Dans le monde : 

Le blé  est l‟une des premières plantes domestiquées par l‟homme, il est largement 

cultivé dans le monde (XIAOJIE ET AL., 2012). Cette culture représente plus de 90%  de 

la production mondiale des blés (GHENNAI ET AL., 2017). Le blé tendre est 

principalement utilisé pour faire du pain, des nouilles, des biscuits et des gâteaux (LOPES 

et al, 2012). Selon le Conseil International du Grain (CIC, 2023), la production mondiale 

du blé tendre est passée, de 611 à 785  millions de tonnes, au cours de la période allant de 

2007-08 à 2022-16. Ce niveau de production dépasse largement les besoins de la 

population mondiale avec des stocks en hausses (CIC, 2023 La Chine, l‟Union 

Européenne, l‟Inde, la Russie et les USA sont les plus gros 

producteurs de blé tendre. Les pays exportateurs sont les USA, le Canada et l‟Union 

Européenne ainsi que la Russie. Les gros importateurs sont la Chine et l‟Egypte (CIC, 

2023). L‟Afrique participe pour 25% à la production mondiale du blé tendre (CIC, 2023). 

1.4.2 En Algérie : 

L‟Algérie a importé en moyenne plus de 12 millions de tonnes de céréales par an 

au cours des cinq dernières années, alors que la production annuelle était d‟environ 4,92 

millions de tonnes, dont 3,3 millions de tonnes de blé. En 2021, les épisodes de sécheresse 

qui ont frappé l‟Afrique du Nord ont affecté la production de céréales. 

 En Algérie, la production céréalière totale en 2023 est estimée à 3,5 millions de tonnes, 

ce qui est inférieur à la moyenne quinquennale et environ 38 % de moins que l‟année 

précédente(FAO;2023). 

Toujours selon l‟organisation internationale, « le pays importe du blé de France, du 

Canada, d‟Allemagne, des États-Unis d‟Amérique, d‟Espagne et du Mexique. Pour la 

première fois depuis 2016,la fédération de Russie a expédié du en Algérie en juin 2021 

Selon un rapport coproduit par le Global Agricultural Information Network (GAIN, 

réseau mondial d‟information agricole) et le ministère américain de l‟Agriculture, la 

consommation de blé de l‟Algérie était de 11,37 millions de tonnes entre juillet 2020 et 
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juin 2021. Pour la FAO, les stocks de céréales de l‟Algérie ont progressé de 5,6millions 

de tonnes en 2017 à 6,7 millions de tonnes en 2020. Ils ont par la suite reculé de -6 % à 

6,3 millions de tonnes en 2021. 

 

 

2222 

 

2221 

 

2222 

 

2219 

 

2218 

 

2217 

Année 

 

Pays 

5 6 7 7 5 6 Algérie 

 

4 5 5 5 7 7 Egypte 

 

6 4 6 7 7 6 Maroc 

 

2 2 2 3 3 3 Nigeria 

 

58 58 58 62 62 55 Afrique 

Tableau01 : Stock de blé en million de thon (FAO ; 2022).  

2 Les maladies  fongique du blé : 

Comme toutes les plantes cultivées, le blé dur et le blé tendre peuvent être victimes 

de diverses maladies. Celles-ci peuvent être très dommageables pour la qualité des 

récoltes et la production d'un champ. (payer agr.fr). 

Le concept de maladie se rapporte aux anomalies observées par rapport au phénotype 

attendu. Lorsqu‟un agent pathogène entre en contact avec une plante dans des conditions 

d‟environnement favorables à l‟infection débute le dialogue moléculaire entre l‟hôte et le 
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parasite dont l‟issue va définir le type de relation (sensibilité ou résistance) qui s‟établir 

entre les deux protagonistes (Lepoivre, 2003). 

Les maladies du blé peuvent être classées selon leurs symptômes spécifiques qu‟elles 

induisent et les parties de plante qu‟elles affectent (Aouali et al., 2009).. 

De ce fait on distingue : 

 Maladies du pied (piétin verse, piétin échaudage, rhizoctone) : 

ces maladies causent des fontes de semis. Elles affectent donc la première composante du 

rendement. 

 Maladies de l‟épi (fusariose, septoriose, caries, charbons) : elles affectent la qualité du 

grain. 

 Maladies foliaires (septorioses, rouilles, oïdium, tache bronzé) : maladies qui affectent 

le feuillage en diminuant la surface foliaire (photosynthèse). 

 

 

Figure 4 : Schéma de développement de différentes maladies durant tout le Cycle 

végétatif du blé  (Anonyme, 2011). 
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2.1  Maladies du pied : 

La pourriture racinaire ou la pourriture de pied ou encore la pourriture commune, 

sont des appellations décrivant d‟une même maladie due à différents agents pathogènes du 

genre Fusarium (Fusarium culmorum; Fusarium graminearum, Fusarium avenaceam) 

etcochliobolus (Cochliobolus sativus). L‟importance des dégâts est intimement liée au 

type de culture, à la région et surtout aux conditions climatiques (El hadj Hammiche, 

2013). 

2.1.1  Piétin verse (Phaeosphaeria herpotrichoides) : 

Cette maladie est mondialement répandue dans les régions aux hivers doux et 

humides. 

Piétin-verse une maladie typique causée par un manque de rotation culturale. Cette 

maladie, qui dépend énormément des conditions agronomiques, se développe à la base des 

tiges entraînant la verse parasitaire et des pertes de rendement de 5 à 20 quintaux par 

hectare (Rolland et al, 2012). 

 

Figure 5: Le piétin –verse 

o Symptômes du piétin-verse sur blé: 

Les premiers symptômes peuvent être confondus avec ceux du rhizoctone ocellé et des 

infections dues à Fusarium spp. 
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Souvent, le seul symptôme visible est une carie brune sur la gaine des feuilles, à la base 

de la tige. Dans les cultures à semis précoce, les lésions du piétin-verse peuvent pénétrer 

une ou deux gaines de feuilles, ce qui facilite leur identification. 

Les lésions causées par Fusarium spp. et le piétin-verse sont généralement confinées à 

la gaine supérieure de la feuille. Plus tard dans la saison, les symptômes du piétin-verse 

deviennent plus distincts et se présentent sous la forme d‟une lésion en forme d‟œil 

entourée d‟une bordure foncée, généralement en-dessous du premier nœud. 

Plus tard encore, cette bordure est souvent foncée et diffuse, avec une « pupille » noire 

centrale parfois visible (BASF .fr .2019). 

2.1.2  Piétin échaudage : 

C‟est un champignon du sol qui dans un premier temps attaque les racines. Il est 

spécifique des graminées et peut être observé dès l‟apparition des premières feuilles de la 

culture. 

o Symptômes de Piétin échaudage : 

Cette maladie se caractérise par une pourriture sèche au niveau des racines et de la 

base des tiges qui prennent une couleur brun foncé à noire. 

Les racines fortement infectées sont en majorité détruites. Au stade épiaison, les épis des 

plantes infectées mûrissent prématurément et deviennent blancs donnant un aspect de 

foyers blancs dispersés dans la culture au champ. 

Ces épis sont stériles ou produisent des grains échaudés de faible pouvoir germinati 
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Figure 6: Le piétin échaudage (Syn.gente) 

2.1.3 Rhizoctone : 

Rhizoctonia ceralis est un champignon ubiquiste qui affecte de nombreuses cultures et 

différents organes. Il se manifeste particulièrement sur les organes qui sont en contact 

avec le sol froid et humide. Les plus grands dommages surviennent principalement au 

printemps, les semaines suivant la plantation. 

o Les symptômes des Rhizoctone : 

C‟est une maladie qui attaque les racines, les gaines et les tiges. Les dégâts faits aux 

racines (pourriture sèche) sont extrêmement difficiles à reconnaitre sur les champs. A la 

base des tiges et sous les gaines apparaissent des taches plus ou moins irrégulières à 

bordure sombre, de couleur pale ou jaune au centre d'aspect feutré. Lorsque l'infestation est 

importante le champignon pénètre à l'intérieur de la tige entrainant la fragilité de celle-ci. 
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Figure 7: Rhizoctone (terre.net) 

 

2.2  Maladies transmise par les semences : 

Le blé est attaqué par de nombreux agents pathogènes, et parmi les principales 

maladies transmises par les semences citons les caries (Telletia spp), le charbon nu du blé 

(U.triticum) et la septoriose (S. nodorum), Fusariose de l‟épi (Fusarium spp) (tableau 2) 

(Sahri et al.,2019). 

2.2.1  Carie commune : 

La carie est une maladie très ancienne décrite par Pline l‟Ancien ses origines ont été 

découvertes en 1750 par le naturaliste Tillet. Jusque dans les années 1950, le charbon était 

la maladie la plus destructrice du blé. Les conséquences économiques pour la filière 

semence sont importantes car les rendements des lots pourris peuvent chuter de 80 % et la 

qualit sanitaire des semences se modifie. Les traitements chimiques des semences ont 

permis de contrôler la maladie en agriculture conventionnelle, mais la carie reste un risque 

majeur en agriculture biologique (Gambaro, 2017). 

o Les symptômes du Carie commune : 

Les symptômes n‟apparaissent qu‟au moment du remplissage des grains. Seul le 

contenu 

de grain est transformé en une masse poudreuse noire alors que les glumes et les 
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glumelles sont épargnées. Les épis cariés pourris sont difficiles à repérer jusqu'au battage. 

Parmi les signes indiquant la présence des épis cariés dans un champ au moment du 

remplissage des grains, comprennent la couleur vert foncé des glumes et des glumelles et 

les épillets qui s‟écartent du rachis (Safer et al., 2015). 

 

 

Fichier 8 : carie commune (jshweitzer.fr) 

2.2.2 Charbon nu : 

Le charbon nu se développe aussi bien sur blé tendre que sur blé dur Des attaques 

sporadiques de ce champignon sur le blé ont été observées de temps à autre. 

(Ezzahiri,2001). 

o Les symptômes du Charbon nu : 

Les symptômes du charbon sont visibles entre la floraison et la maturité. Au début, les 

épis infectés sont noircis et apparaissent un peu plutôt que les épis sains. Les enveloppes 

de la graine, ainsi que leur contenu est détruit et remplacés par une masse noirâtre 

constituée de spores du champignon (Ezzahiri, 2001). 
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Fichier 9 : charbon nu (bretagne.synagri.com) 

 

2.2.3  fusarioses de l’épi : 

La fusariose de l‟épi est une maladie fongique qui peut survenir chez toutes les 

céréales cultivées qui attaquent tous les organes des plantes (Bailey et al, 2004 in Bérubé, 

2010). 

Les champignons responsables de cette maladie appartiennent à deux genres ; Fusarium et 

Microdochium (Rahmani et al., 2015). 

o Les symptômes du Fusariose de l’epi : 

Chez le blé, la fusariose de l'épi est facile à identifier. Les épillets infectés se 

dessèchent prématurément, sont souvent blanchis et stériles (Bérubé, 2010) Les grains 

contaminés sont plutôt ratatinés, petits et de couleur blanche à rose en raison de la 

présence de mycélium dans le sillon du grain. Les fleurs infectées (notamment les glumes 

extérieures) prennent une couleur sombre et une apparence huileuse (Benaziza , 2016). 



Chapitre 01 : Revue bibliographique 

07 
 

 

Fichies 10 : fusariose de l'épi du blé ( aravalis_infos.fr). 

2.2.4  Septoriose de l’épi : 

Septoria nodorum l‟une des principales maladies foliaires du blé, responsable de la 

septoriose des feuilles et des épis, Elle cause des pertes de rendements très importantes de 

l'ordre de 30 à 50% (Ezzahiri, 2001). 

o Les symptômes de l’épi : 

Les symptômes de Septoria nodorum se manifestent sur le feuillage et sur les glumes, 

la gaine des feuilles et les nœuds. Sur les feuilles, on peut observer des taches ovales ou 

brunes, elles peuvent être entourées d‟une chlorose ou d‟un jaunissement périphérique. 

Lorsqu‟elles sont abondantes, elles se rejoignent et forment de grandes plages nécrotiques 

(Ezzahiri, 2001). 
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Fichier 11 : Septoriose de l‟épi (agrifind.fr) 

2.3 Maladies foliaire : 

Cette catégorie de maladies regroupe les septorioses, la tache bronzée, l‟oïdium, et 

les rouilles (jaune, brune, noire) (Boulif, 2012). 

2.3.1  Tache bronzée : 

La tache bronzée (Tan Spot), est une maladie du blé très répandue à travers le monde, 

qui induit des pertes de rendement sur champs pouvant atteindre 49% (Benslimane et al, 

2011 ) 

o Les symptômes des Tache bronzé : 

Sous des conditions favorables, le champignon provoque sur le feuillage du blé des 

taches nécrotiques ovales bordées d‟une auréole jaunâtre, ce qui prématurée des feuilles et 

entraine une diminution importante du rendement (Yahyaoui, 2003). 



Chapitre 01 : Revue bibliographique 

11 
 

 

Fichier 12 : Tache bronzée du blé (semencemga.fr). 

2.3.2  Oïdium : 

L'oïdium est l'une des maladies des céréales les plus facilement identifiables, causé 

par Blumeria graminis f. sp. Tritici, l'une des maladies foliaires les plus dévastatrice du 

blé (Fu et al., 2013) 

o Les symptôme du Oïdium : 

L'oïdium produit des croissances fongiques cotonneuses blanches à grises à la surface 

des feuilles supérieures. Cette maladie peut se manifester sur n'importe quelle partie 

aérienne de la plante, mais elle est généralement plus fréquente sur la face supérieure des 

feuilles inférieures. Des taches blanches à grises du champignon apparaissent au début de 

la saison de croissance. 

En Géorgie, la maladie apparaît généralement entre février et mai selon la zone de culture, 

la variété plantée et les conditions environnementales. 

Les taches ou pustules poudreuses blanches produisent un grand nombre de petites 

conidies asexuées (également appelées oïdium) en longues chaînes qui sont facilement 

emportées par le vent et la pluie. 

Lorsque l'oïdium est grave, la feuille entière devient jaune et meurt. 

Plus tard dans la saison, de petits organes de fructification fongiques noirs immergées 

dans le tissu fongique gris. L'oïdium peut causer un grave flétrissement des feuilles 

supérieures et peut attaquer la tête des variétés sensibles (Alfredo et al, 2014). 
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Figure 13: Oïdium du blé (agro.basf.fr). 

2.3.3  Septoriose de Foliaire : 

La tache septorienne est l'une des principales maladies fongiques du blé dans le 

monde. Lorsque la maladie est plus sévère elle peut causer des pertes de rendement allant 

jusqu‟à 60 % (Zahri et al., 2015), l‟espèce Septoria tritici responsable de la septoriose des 

feuilles (Ezzahiri, 2001). 

o Les symptôme de Septoriose de Foliaire : 

En Algérie, Septoria tritici qui affecte les feuilles est l‟espèce la plus causale de dégâts 

pendant une période relativement longue d‟humidité (15 à 20 h) et du fait d‟une 

température optimum de 22°C peut attaquer la culture dès la levée (Anonyme, 2017). 

Les premiers symptômes apparaissent sur les feuilles inférieures et progressent au fur et à 

mesure vers les feuilles supérieures de la plante dans des conditions favorables au 

développement du champignon. La maladie se manifeste par l‟apparition de taches 

rectangulaires chlorotiques, de taille varie pour qu‟elles ensuite deviennent nécrotiques 

(Ben slimane, 2011). 
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Figure 14 : Septoriose du blé (Adama agricultural solution ) 

2.3.4 Rouilles : 

Les rouilles sont des parasites biotrophes obligatoires et endophytes causées par 

des champignons Basidiomycètes de l„ordre des Urédinales. Les rouilles sont parmi les 

maladies les plus dévastatrices du blé. Le développement épidémique peut avoir lieu dans 

certaines régions occasionnant des pertes pouvant aller jusqu„à 25%. Les trois types de 

rouille qui affectent le blé sont la rouille brune, la rouille noire et la rouille jaune (Amrani, 

2013). 

Les trois rouilles s‟attaquent aussi bien au blé tendre qu‟au blé dur. Concernant leur 

importance relative, la rouille brune est la plus répandue dans sa distribution, alors que la 

rouille noire est la plus dévastatrice quand elle se développe. La rouille jaune est limitée 

au climat tempéré froid et aux zones d‟altitude (Ezzahiri, 2001) 

2.3.4.1 Rouille jaune : 

La rouille jaune du blé représente une des maladies du blé les plus importantes à 

travers le monde. Dans la plupart des régions productrices de blé, la rouille jaune peut 

causer entre 10 et 70 % de pertes de rendement (Rioux, 2015) 

o Les symptômes de Rouille jaune : 

Les pustules sont sous forme globuleuse et couleur jaune ou orange, disposées en strie 

le long de nervures des feuilles d‟où le nom de l‟espèce. Elles peuvent aussi se développer 
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sur la face inferieure des feuilles et sur les épis et les grains (Aouali et Douici-Khalfi, 

2009) 

 

Figure 15: la rouille jaune ( agro.basf.fr). 

o Cycle de vie et facteurs favorables : 

Le champignon passe l‟hiver sous forme d‟urédospores sur les repousses de céréales 

ou les cultures à semis automnal précoce ou de mycélium en dormance. Sous cette 

dernière forme, moins exposé aux conditions hivernales hostiles, le champignon peut 

survivre à de très faibles températures (jusqu‟à -10°C). Au printemps, lorsque le climat 

devient frais et humide, le champignon reprend son développement pour initier les 

contaminations secondaires via la production de nouvelles urédospores. Ces urédospores 

présentent la caractéristique d‟être regroupées en amas appelés «unités de dissémination». 

Des températures comprises entre 10 et 15°C et un taux d’humidité relative voisin 

de 100% sont les conditions optimales pour la germination des spores, la pénétration des 

tubes germinatifs dans l‟hôte végétal et la production de nouvelles spores ensuite 

disséminées par le vent. Le vent va permettre la dispersion des spores à la fois sur de 

courtes et de longues distances. La rouille jaune présente une très forte capacité de 

sporulation. 

Le champignon est généralement inhibé par les températures supérieures à 20°C, 

même s‟il existe des souches tolérant les fortes températures. Le cycle complet de la 
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maladie, de l‟infection à la production de nouvelles spores, peut être achevé en sept jours 

dans des conditions idéales et se répéter de nombreuses fois en une saison.(agro.basf.fr) 

2.3.4.2  Rouille brune : 

La rouille brune est une maladie grave du blé qui provoque l'apparition de petites 

pustules ovoïdes rouge sombre ou brun éparses sur la gaine et la face supérieure des 

feuilles (El Yousfi, 2015 ) 

o Les symptômes  de Rouile brune: 

La rouille brune apparait plus tardivement que la rouille jaune. En général, elle se 

développe vers la fin du mois de mai. Cependant, lorsque l‟hiver est doux et le semis 

précoce, elle peut être observée dès le stade 2 nœuds (http://www.cereales.be). 

La rouille brune est caractérisée par les urédies qui sont des fructifications rondes ou 

ovoïdes pouvant atteindre 1,5 mm de diamètre. Ces pustules sont de couleur jaune à 

orangée. Les urédies ne causent pas de chlorose ou de nécrose dans les tissus de l‟hôte. 

Contrairement à la rouille jaune, la rouille brune est répartie uniformément dans le champ. 

De plus, les pustules sont distribuées aléatoirement sur le limbe supérieur de la feuille. De 

la poudre brune est libérée des urédies : il s‟agit des spores de la rouille brune. Celles-ci 

sont rondes et légères ce qui leur permet d‟être facilement emportées par le vent. Elles 

sont également facilement observables à la binoculaire lors de leur libération. Il n‟est pas 

toujours aisé de distinguer la rouille brune de la rouille jaune. La plus grosse différence 

réside dans la répartition de ces maladies. En effet, la rouille jaune est répartie en foyers 

dans le champ. De plus, ses pustules sont alignées sous forme de stries. La rouille brune 

se retrouve, quant à elle, de façon homogène dans le champ et ses pustules sont plus 

grosses et réparties aléatoirement sur la feuille (http://www.cereales.be ). 

 

 

 

http://www.cereales.be/
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Figure 16: la rouille brune ( agro.basf.dr) 

o Cycle de vie de la rouille brune: 

Le champignon hiverne essentiellement sur les repousses de céréales et les cultures à 

semis précoce. Jusqu‟à peu, la maladie était rarement sévère au printemps, car la 

sporulation et la germination des spores requièrent des températures comprises entre 15°C 

et 22°C, et une humidité relative de 100 %. Ainsi, les épidémies de rouille brune 

surviennent normalement de mi-été à la fin d‟été, avec les jours de vent sec qui 

disséminent les spores, et les nuits fraîches avec rosée, favorables à cette maladie du blé. 

Du fait du changement climatique, les hivers doux et les printemps chauds devraient 

devenir plus fréquents ; la rouille brune pourrait ainsi devenir un problème beaucoup plus 

récurrent plus tôt dans la saison (agro.basf.fr). 

 

2.3.4.3 Rouille noire ou rouille de tige : 

La maladie peut avoir de graves conséquences comme la diminution du poids 

spécifique, et la qualité du grain (Nasraoui, 2006). 

o Les symptômes du Rouile noire ou  de tige : 

Observée non seulement sur blé, mais aussi sur orge et avoine, cette maladie se 

manifeste par des pustules sporifères brunes (et non noires comme l‟indique l‟appellation) 
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et allongées qui apparaissent surtout sur les tiges et un peu moins sur les feuilles, mais 

peuvent atteindre même les épis. Lorsque l‟attaque est forte, les pustules deviennent 

coalescentes. Ces pustules correspondent à des uréides libérant des urédospores après 

éclatement de l‟épiderme de la plante hôte. Lorsque la plante hôte commence à mûrir, des 

pustules noires apparaissent, elles correspondent à des télies productrices des téliospores. 

Ces dernières sont libérées après éclatement de l‟épiderme de la plante hôte (Nasraoui, 

2006). 

 

Figure 17: la rouille noire (agroteh-garant.ru). 

o Cycle de vie de la rouille noire : 

Le champignon développe des téleutospores sur le plant de blé, qui produisent une 

spore secondaire, la basidiospore. Celle-ci infecte un hôte totalement différent, l'épine-

vinette (Berberis spp.). Sur l‟épine-vinette, une nouvelle spore fait son apparition, 

l‟écidiospore, qui peut se propager et réinfecter la céréale hôte. Cette infection donne 

naissance à l'urédospore, qui provoque les symptômes normaux sur le blé. Les flambées 

infectieuses sont causées par des spores aériennes originaires du sud-ouest de l'Europe et 

du nord de l'Afrique ; par conséquent, l‟infection se produit généralement lorsque des 

mouvements d‟air adéquats se créent. 

La température optimale est supérieure à 20°C. Aussi, les mouvements d‟air doivent 

être associés à des températures élevées. Les températures inférieures à 15°C inhibent le 

développement de la maladie (agro.basf.fr). 
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3 Les agents  pathogènes des maladies : 
 

 

Piétin verse 

 

Culimacula /Tapesia acuformis 

 

Piétin échaudage 

 

Gaeumannomyces graminis 

 

Rhizoctone 

 

rhizoctonia cerealis 

 

Carie commune 

 

champignons basidiomycètes 

 

Charbon nu 

 

Ustilago tritici. 

 

fusarioses de l‟épi 

 

f. graminearum, F. culmurum 

 

Septoriose de l‟épi 

 

Septoria nodorum 

 

Rouille jaune 

 

Puccinia striiformis f.sp 

 

Rouille brune 

 

Puccinia triticina Erik 

 

Rouille noire 

 

Puccinia graminis 

 

Tache bronze 

 

Pyrenophora tritici-repentis 
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Oïdium 

 

Blumeria graminis 

 

Septoriose 

 

Septoria tritici 

Tableau02 : les agents pathogène des maladies 

4 Résistance à la rouille du blé : 

La résistance aux rouilles du blé peut etre obtenue à travers diffirantes méthodes, 

notamment la méthode chimique, biologique et génétique. 

4.1 La méthode chimique : 

 Avec l‟apparition des pesticides de synthèse, il y environ 50 ans, certains ont 

imaginé que les ennemies des cultures seraient battus en brèche et éliminés. De toute 

évidence, cela ne s‟est pas produit. Toutefois, l‟augmentation de la quantité et de la 

qualité des denrées agricoles produites n‟est certainement pas étrangère à l‟utilisation des 

pesticides, et les agricultures ayant accès aux pesticides de synthèse sont rarement 

victimes d‟infections dévastatrices (YEZLI ,2011). 

 Les principales matières actives utilisées seules ou en association: 

o Epoxiconazole, matière active qui appartient au groupe chimique des triazoles. 

o Spiroxamine, inhibiteur de la biosynthèse de stérols ayant un effet fongicide et 

une activité systémique (SANTE CANADA, 2015). 

o Tébuconazole, composé chimique appartenant à la famille des triazoles. Il est 

utilisé pour ses propriétés anti-fongiques comme substance active de produits 

phytosanitaires et biocides (FOUILLEN, 2011).  

o Triadimenol, fongicide systémique avec l'action protectrice, curative et 

éradiquant. Absorbé par les racines et les feuilles, avec la translocation prête dans 

de jeunes tissus croissants, mais moins de translocation prête dans des tissus plus 

anciens et boisés.  
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o Propiconazole, mis au point en 1979 par Janssen Pharmaceutica, de la famille des 

triazoles. 

o Cyproconazole, appartient à la famille des triazoles (FOUILLEN, 2011). 

4.2 La méthode biologique : 

La lutte biologique peut être définie comme étant l'introduction d'un ennemi naturel à un 

ravageur/pathogène donné pour réduire les dommages causés par ce dernier. Les ennemis 

naturels ainsi que les ravageurs/pathogènes sont de plusieurs natures: plantes, insectes, 

nématodes, champignons, bactéries, virus, etc. Un biopesticide est composé d'un 

organisme vivant (Plante, nématode, bactérie, champignon ou virus) ou d'un produit 

dérivé de cet organisme, quiest utilisé pour supprimer ou réprimer un ravageur/pathogène. 

Plusieurs biopesticides ont pour principes actifs des microorganismes antagonistes.Les 

microorganismes peuvent exercer une activité antagoniste selon différents mécanismes 

incluant: la compétition, les interactions directes cellule à cellule, l'antibiose, la 

dégradation des signaux de quorum sensing (QS), et les actions sur la résistance de l'hôte 

(BOJANOWSKI, 2011) . Parmi les champignons antagonistes les plus utilisés dans la 

lutte biologique contre les maladies. 

4.3 La méthod génétique : 

La résistance génétique est l‟une des principales méthodes de lutte contre cette maladie , il 

existe plusieurs gènes de résistance qui ont été identifiés et caractérisés ces genes de 

résistance confèrent une protection contre les diffirentes races de la maladie. 

Dans cette recherche nous avons identifié des gènes candidats pour la résistance à la 

rouille du blé. 

5 La bioinformatique : 

5.1 Généralités et objectif de la bioinformatique : 

La bio-informatique est l'étude de la biologie, de l'informatique et des technologies 

de l'information. De nombreux scientifiques qualifient ce domaine de biologie 

computationnelle. La bio-informatique utilise à la fois des outils de calcul et d'évaluation 

pour collecter et traduire des données biologiques ( www.zdnet.fr). 

http://www.zdnet.fr/
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Le terme de "bio-informatique" date du début des années 80. Le concept sous-jacent de 

traitement de l'information biologique est bien plus vieux. Durant les années 60, la 

biologie moléculaire a eu besoin de modélisation formelle, ce qui a mené à la création des 

"biomathématique". L'apparition de la bio-informatique n'est donc pas une conséquence 

de la génomique (séquençage d'un génome et son interprétation), mais plutôt une de ses 

fondations. La bio-informatique est l'étude de l'information biologique. Ce n'est pas 

simplement l'application à la biologie de l'informatique ; c'est une branche à part entière 

de la biologie. La bio-informatique actuelle se concentre surtout sur l'étude des séquences 

d'ADN et sur le repliement des protéines . 

L‟utilisation du terme bio-informatique est utilisée pour la première fois en 1970 

(Hogeweg, 2011), en référence à l‟étude des processus d‟information dans les systèmes 

biotiques. 

5.2 Technologie web : 

Le Web est « un système pourvu de normes universellement acceptées pour le 

stockage, la récupération, la mise en forme et l‟affichage des informations au moyen 

d‟une architecture client/serveur » (Laudon et Laudon, 2001, p. 387). Derrière cette 

définition assez simple se cache deux caractéristiques essentielles : d‟une part le web n‟est 

pas une technologie mais un système technologique complexe (Kogut, p.8) au sens où il 

est composé de plusieurs soussystèmes (infrastructure physique, terminaux et serveurs, 

logiciels, accords techniques) et d‟autre part, certaines de ces technologies sont totalement 

transparentes pour les utilisateurs. 

Il faut donc bien distinguer ce qui relève des composantes techniques et ce qui relève des 

fonctionnalités apportées par le système technologique. 

5.3 Technologies  front end : 

Le développement  front end  comprend toutes les interfaces statiques ou dynamiques que 

les utilisateurs  voient  sur leurs écrans. Les principales technologies utilisées pour 

développer ces interfaces sont : 

 HTML : C‟est est un format de structuration de données permettant de créer des 

pages web pouvant être lues et présentées dans des navigateurs Web. 
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 CSS : permet de d‟alléger les pages HTML en décrivant le style des pages HTML 

et laissant à ce dernier la description du contenu. 

 JavaScript : langage de programmation pour crées des applications web. 

 Bootstrap : est un frame work open-source de développement web. 

5.4 Technologies back end : 

Au niveau du back end, pour créer la logique du site web une multitude de choix de 

langages de programmation se présente. Les plus populaires ainsi que leurs Framework 

associées sont : 

 Python : est devenue l‟un des langages de programmation les plus populaires 

actuellement Ce langage est également connu comme le meilleur langage pour la 

création d‟application web. 

 Django: frame work de développement web base sur python. 

 MySQL work penche : est un Système de Gestion des Bases des données 

(SGBD) Open Source très rapide, robuste et multiutilisateur. 
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1. Matèriels: 

 Le matériel utilisé dans notre analyse est constitué d‟un ensemble de données 

biologiques relatives aux mécanismes génétiques de la résistance aux maladies  chez le 

genre Triticum collectées sur différentes bases de données. 

Nous avons utilisé :  

Clustal Omega :  

un programme informatique d‟alignement de séquences multiples utiliser pour aligner 

trois ou plusieurs séquences biologiques tells que des séquences d‟AND, d‟ARN ou de 

protéines. Et les l‟un des outils d‟alignement de séquence les plus largement utilisés et 

est base sur un algorithme d‟alignement progressif.  

MIGREW:  

 Cette base de données contient des données sur les variétés de blé et les lignées 

sélectionnées impliquées dans la sélection pour l‟immunité, les gènes de résistance du 

blé, leur chromosome localisation et les marqueurs moléculaires. L'objectif principal de 

cette base de données est de soutenir les efforts de sélection du blé pour développer une 

immunité contre les rouilles et l'oïdium. 

      L’interface Web  MAS Wheat:  

 qui fournit une liste complète de protocoles pour plusieurs  marqueurs moléculaires      

pour les genes de résistance chez le blé. 

GENBANK: 

 Est  une base de données publique complète de séquences nucléotidiques et 

d'annotations bibliographiques et biologiques. Nous avons accéder à GENBANK pour la 

recherche des séquences des gènes par leurs noms. 

 

 

Grain Genes :  
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Est  la base de données internationale des génomes du blé, de l'orge, du seigle et de 

l'avoine. Pour ces espèces, il s'agit du principal référentiel d'informations sur les 

cartes génétiques, les sondes et amorces de cartographie, les gènes et les allèles. La 

documentation comprend des données telles que les séquences d'amorces, 

chromosomes, et les descriptions des polymorphismes. 

PRGdb: 

 Est  une base de données open-source accessible sur le web (http://www.prgdb.org) 

qui représente la première ressource bio-informatique fournissant un aperçu complet 

des gènes de résistance (gènes R) chez les plantes. Elle contient plus de 16 000 R-

gènes connus et putatifs appartenant à 192 espèces de plantes attaquées par 115 

pathogènes différents et liés à des informations biologiques utiles. 

            HTML , CSS , Javascript , bootstrap , django , mysqlworkbenche , python 

2. Méthodes:  

 Recherche des gènes liés à la résistance aux maladies  du blé : 

A partir de la base de données MIGREW, nous avons trouvé un site MASWheat qui 

nous a fournis une liste  des  gènes de résistance du blé. 
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MIGREW: database on molecular identification of genes for resistance in wheat - PubMed 

(nih.gov) 

 

 

Figure 18: interface de MIGREW. 

 

 A travers MASWheat on a choisi une liste des gènes de résistance aux maladies : 

  Gènes de résistance à la rouille des feuilles : 10 gènes. 

  Gènes de résistance à la rouille des tiges : 10 gènes.  

 Gènes de résistance à la rouille striée :10 gènes. 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/30717653/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/30717653/
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MASWheat (ucdavis.edu) 

 

Figure 19: Liste des protocoles disponible sur MASWheat 

 

 Recherche les séquences des gènes : 

 Recherche des séquences des gènes liés à la résistance du blé aux maladies  dans la base de 

données GENBANK. 

https://maswheat.ucdavis.edu/
https://maswheat.ucdavis.edu/
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GenBank Overview (nih.gov) 

 

 

Figure 20: La rechrche de Sr22 sur GENBANK 

 Nous avons pris la séquence, CDS et la taille du gène Lr19: 

 

Figure 21: La séquence de Lr19 

 Collecte les données des gènes Recueillir les données sur les gènes de résistance 

aux maladies  du blé à partir de plusieurs bases de données : 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
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A l‟aide de cette base de données nous avons trouvé la classe et le locus de chaque gène. 

https://wheat.pw.usda.gov/GG3 

 

Figure 22: Interface de Grain Genes. 

 

 

 

 

 

 

 

https://wheat.pw.usda.gov/GG3
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 La base de données MASWheat nous donne les conditions d‟amplifications de 

chaque gène.          

Rusts resistance genes Lr19, Sr25 and color gene Y | MASWheat (ucdavis.edu) 

 

Figure 23: Conditions de PCR et de digestion enzymatique(Lr) 

 Primer3:Nous avons mis la séquence du gène au format fasta, ce qui nous donne l'amorce 

R et l'amorce F. 

Primer3 Input 

 

Figure 24: Interface de Primer3 Output. 

 

https://maswheat.ucdavis.edu/protocols/Lr19
https://maswheat.ucdavis.edu/protocols/Lr19
https://primer3.ut.ee/
https://primer3.ut.ee/
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Prétraitement de donnée : 

On utilise le logiciel Clustal Omega pour traitait les données des gènes pouvaient etre 

étudiés et faire un arbre phylogénétique. 

 -Nous organisons les séquences  dans des fichiers en Bloc sous format « Txt ».  

-Nous allons sur le lien du site web «https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/» qui nous 

fournit le programme «Clustal Omega» pour nous proposer un alignement multiple de 

séquences de nos instances. 

 

Figure 25: l‟interface graphique du programme Clustal Oméga. 

-Puis nous avons envoyé le fichier au logiciel « Clustal Omega » intégré sur le site web « 

www.ebi.ac.uk », puis appuyez sur « submit » pour réaliser l‟alignement multiple. 

Attendez quelques instants jusqu'à ce que le résultat apparaisse. 
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Figure 26: Alignement multiple des séquences par la méthode Clustalw. 

Création de la base de données: 

Pour une bonne gestion des ressources génétiques et pour faciliter leur utilisation, la création 

d’une base de données est fondamentale. Elle permet de rassembler toutes les informations en se 

rapportant au matériel végétal collecté et de faciliter ainsi l’accès aux ressources conservées. Dans 

cette étape on a utilisé mysqlworkpench. 

On a commencé par crée trois tables, chaque table représente les gènes de résistance de certain 

maladie avec leurs  informations: 

 

Figure 27: Les tables de la base de données. 
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Résultat: 

1   Arbre phylogénétique : 

Le traitement des données de l‟expression , des 30 gènes choisis, par le logiciel Clustal 

Omega nous a permis d‟obtenir le résultat suivant : 

 

Figure28: arbre phélogénitique des genes Lr 

 

Figure29: arbre phélogénitique des genes Yr 

 

Figure30: arbre phélogénitique des genes Sr 
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Figure 31: Arbre phylogénétique des genes de triticum aestivum. 

 

Larbre phylogénétique c‟est une representation shématique et buissonnate, permettant de 

mettre en avant une parenté entr espèces ou groups des espèces. 

Dant cette arbre phylogénétique il ya 30 gènes de triticum aestivum, c‟est genes sont 

groups entre eux par des clades et se sont divisés en groups. 

Nom Gene ID Description 

Lr Triticum aestivum AY325736.1 Powdery mildew resistance protein 

PM3b 

Lr Triticum aestivum DQ251490.1 CultivarChinese Spring powdery 

mildew resistance protein PM3CS 

Lr Triticum aestivum AY939881.1 Powdery mildew resistance protein 

PM3D 

Lr Triticum aestivum GU230854.1 Pm3 

Lr Triticum aestivum FJ212306.1 Voucher IG42281 powdery mildew 
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resistance protein PM3 

Lr Triticum aestivum FJ212305.1 Voucher IG41606 powdery mildew 

resistance protein PM3 

Lr Triticum aestivum FJ212304.1 Voucher AUS13636 powdery 

mildew resistance protein PM3 

Lr Triticum aestivum FJ212301.1 Voucher IG42255 powdery mildew 

resistance protein PM3 

Lr Triticum aestivum DQ251488.1 Cultivar W150 powdery mildew 

resistance protein PM3E 

Lr Triticum aestivum DQ251487.1 Cultivar Triticale/8Chencellor 

powdery mildew resistance protein 

PM3C 

Yr Triticum aestivum AB243164.1 ALMT1-2 gene for alimunium-

activated malate transporter 

Yr Triticum aestivum DQ072261.1 Cultivar ES8 ALTM1 

Yr Triticum aestivum DQ072266.1 Cultivar Janz ALTM1 

Yr Triticum aestivum DQ072269.1 Cultivar Sunco ALTM1 

Yr Triticum aestivum DQ077268.1 Cultivar Spica  ALTM1 

Yr Triticum aestivum DQ072267.1 Cultivar Mariga ALTM1 

Yr Triticum aestivum DQ072265.1 Cultivar Halberd ALTM1 

Yr Triticum aestivum DQ072263.1 Cultivar Cranbrook  ALTM1 

Yr Triticum aestivum DQ072264.1 Cultivar Empraba ALTM1 

Yr Aegilops DQ072271.1 Tauschi ecotype AUS18913 ALTM1 

Sr Triticum aestivum AB737985.1 Wx-A1 gene for waxy protein 

Sr Triticum aestivum AB019622.1 Gene fpr strach synthase 

Sr Triticum aestivum MT048401.1 Voucher BGE011877 granule- bound 

strach synthase I (Wx-A1) gene 

Sr Triticum aestivum EU719608.1 Wx  (Wx-A1) gene 

Sr Triticum aestivum MT048400.1 Voucher BG008218 granle-bound 

strach synthase 

Sr Triticum aestivum KF007199.1 Cultivar XN9872 waxy-A gene 

Sr Triticum aestivum MT048402.1 Voucher BGE013163 granule-bound 

strach syntahse I (Wx-A1) gene 

Sr Triticum aestivum EU719609.1 Wx-1A null allele 

Sr Triticum aestivum HQ338723.1 Subsp spelta voucher PI-348458 
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waxy A1 gene 

Sr Triticum aestivum MT048403.1 Voucher BGE011889 

 

Tableau 03: Identification et description des gènes résistance (Lr,Yr et Sr) 

Le niveau 01: il y a 3 groupes  :  

Dans le premier groupe il y 28 gènes(tout les genes sauf MT048401.1 et EU719608.1)  .  

Dans le deuxième groupe il y a un seul gène est  MT048401.1 

Dans le troisième groupe il y a un seul gène aussi EU719608.1 

Le niveau 02  :  il y a deux groups: 

 dans la premier groupe il y a un seul gene EU719609.1 

Et la deuxième groupe 25 gènes. 

Le niveau 3  :  Il y a deux groupes  :  

Dans la premier groupe il y a 4 gènes MT048403.1, HQ338723.1, MT048402.1et 

KF007199.1 . 

Et la deuxième groupe 11 gènes  

Le niveau 04: il y a 2 groupes: 

dans la premier groupe il y a un seul gèneMT048403.1 Et la deuxième il ya 15 

gènes.DQ072271.1, DQ072263.1, DQ072264.1, DQ072265.1, DQ072269.1, DQ072267.1    

DQ072266.1,  DQ072261.1,  DQ072268.1,   AB243164.1,   AY325736.1 ,   GU230854.1 ,  

FJ212301.1  DQ251487.1 ,  FJ212305.1 ,   FJ212304.1 ,   FJ212306.1 ,   DQ251490.1,  

DQ251488.1    AY939881.1.  
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2 L’application web: 

     D'après cette recherché et analyse  on faisait un application web pour  les maladies chez 

blé . 

On cette application contient toutes les informations concernant pour chaque maladie qui 

concerne le blé dans cette application 4 page principales : 

  La premier :  „acceuil‟ contient le nom de l‟application gène blé et le boutton commencer.  

file:///C:/Users/abir/Desktop/charisafa/application.html 

 

Figure 32: Interface application web. 

 

  La deuxième : „Apropos‟,qui explique a quoi sa sert cette application.  
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 Figure 33 : Interface des protocoles 

  La  troisème interface recherche contient les 3 types des maladies 

. 

Figure 34 : Interface des rouilles. 

 

Et la quatrième contient nos informations  personelles. 
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Figure 35 : interface pour le contact. 
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  Discussion : 

   L‟objectif de ce travail consiste à identification des gènes candidats impliqués dans la 

résistance multiple aux maladies du blé par analyse d‟expression in silico. 

    Dans le cadre de ce travail, nous avons éxaminé les gènes de triticum aestivum grace à 

diverses les base de données et la banque de données comme GRAINGENE, MASwheat, 

GENBANK. 

    On a tracé un arbre phylogénétique par le logiciel Clustal Omega de 30 gènes qui sont 

regroupé dans plusieurs clades et définie également des défférents  roles de ces gènes. 

   Nous avons crée une nouvelle application web qui permet aux chercheures d'extraire plus 

facilement des informations sur la résistance des gènes aux maladie du blé. 

   Nous avons extraire les gène et les marqueurs Cds, séquence, les amorce, locus, grâce à 

diverses les base des données et les banques des données comme MIGRAW, MasWheat , 

GENBANK et Primer 3. Par rapport la base de données en mysql workpench on a choisi 

des gènes pour chaque maladie et remplir et relier les tableaux avec site web . 
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Conclusion : 

    Le blé peut être attaqué par de nombreuses maladies à différents stades de son 

développement (Maladies du pied, Maladies foliaires, Maladies de l‟épi) que nous avons 

présenté dans le  premier chapitre . 

   Ces attaques peuvent occasionner des pertes importantes lorsque les variétés utilisées sont  

sensibles et les conditions de l'environnement sont favorables à l'expansion des maladies . 

Pour lutter contre les éventuels dommages liés à ces maladies, il existe chez le blé un 

système  de défense impliquant des gènes de résistance, identifiés comme un composant clé 

qui codent  pour des protéines cytosoliques ou membranaires qui détectent la présence de 

protéines  pathogènes infectieuses . 

    Dans les programmes de sélection variétale pour le blé cultivé (Triticum), il est 

nécessaire  d'utiliser la sélection assistée par marqueurs pour améliorer rapidement cette 

espèce contre les  maladies fongiques, notamment la rouille (rouille jaune, rouille des 

feuilles et rouille des tiges  )et plusieurs autres caractères agronomiquement importants . 

De ce fait, il est important de reconnaître les gènes de résistance de chaque maladie . 

    Pour cela nous avons identifié les gènes candidats de résistance aux ces maladies et 

réalisé une base de donnée avec une application web (Geneblé) contient des informations 

concernant les gènes qui permet aux chercheurs dans le domaine du végétal d'extraire plus 

facilement toutes ces informations. 
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